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1 Introducao

O conhecimento adquirido durante anos sobre as doengas infecciosas vem sendo incor-
porado aos modelos matematicos, aprimorando suas contribuicoes para a populagao em
escala local e global. Destes modelos, emergem limiares que podem ser convertidos em
medidas de controle da propagacao dessas doengas. O ntimero de reprodutibilidade basal,
R,, é um dos limiares epidemiolégicos mais importantes, pois trata-se de um parametro
relacionado a intensidade de uma infeccao. Neste trabalho, o impacto causado pela in-
sercao de duas hipoteses, sobre a populagao total de humanos, é avaliado no calculo do
R,. A hipétese A, considera a populacao total constante ao longo do tempo. A hipétese
B, considera que a populacao total é governada por uma funcao de crescimento logistico.
O modelo base considerado é o modelo SIR com acoplamento da dinamica do vetor.

2 Discussao e resultados

Sejam Nj e N, as populagbes totais de humanos e vetores respectivamente. Seja
v = A — up a taxa de crescimento da populagdo humana, onde A representa a taxa de
nascimentos e up representa a taxa de mortes. Para os vetores, assume-se uma taxa de
recrutamento constante A e uma taxa de morte p,. Os vetores nunca recuperam-se de
uma infecgdo, enquanto que os humanos recuperam-se a taxa r. Sejam Sp, I, Rp, I,
as densidades das populagoes de humanos suscetiveis, infectados e recuperados e vetores
infectados respectivamente. O numero médio de picadas por mosquito, por dia, é dado
pelo parametro b bem como, ), e B, correspondem as probabilidades de transmissdo
vetor-humano e humano-vetor, respectivamente. Finalmente, o parametro K corresponde
a capacidade de suporte do ambiente [2,3].

Descritos os parametros, o modelo 1, cuja hipéstese A é considerada, é representado,
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em termos de proporgoes, pelo sistema de equagoes diferenciais abaixo

A/ po
4(0) = (1 = 5) — b 25,1, S(0) = Sh > 0,
A/ po
I,(t) = Bnb K;}j Sty — (1 + pn)In, 1,(0) = Ip, > 0,
I,(t) = Bub(1 = L) I — po 1o, 1,(0) = L, > 0. (1)

O modelo 2, considerando a hipétese B, é representado, em termos das proporgoes, pelo se-
guinte sistema de equagoes diferenciais

Sp(t) = <>\ - K) (1= Sh) — bBrSKIy Aft

Sn(0) = Sho >0,

Ny’
A N
I;,(t) = bBrSKL, [ty A7 ==L I, I1,(0) = Ino > 0,
Np K
/ Nh
Rj(t) =7, — (X — V5o ) B Rp(0) = Rpo > 0,
I’l/)(t) = bIB’U(1 - Iv)lh - M'Ulvv [v(()) =1I,, > 0. (2)

Dadas as equacoes do modelo, os valores dos parametros e das condicoes iniciais, é possivel
obter estimativas para o valor de R,. A metodologia utilizada no calculo do R, baseia-se na
construgao do Operador de Prozima Geragdo proposto por Diekmann et al. [1]. De acordo com
esta metodologia a expressao para o R, associado ao sistema (1) (& esquerda) e ao sistema (2) (&
direita) sdo dados por:

b2 B Bn A/
Nhopt (,Uh =+ T)

bQBthA//J'v
pro N& (1) (>\ +r— WL’f((t))

onde, Ny, corresponde ao tamanho inicial da populacao total de humanos.

Rol = R02 (t) =

3 Conclusoes

Observou-se que, as expressoes obtidas para o R,, dependem exclusivamente, dos parametros
do modelo e do tamanho total da populacao humana. No entanto, partindo do pressuposto, que os
valores dos parametros sao os mesmos para os dois modelos, temos que, a expressao do R,,, associada
ao sistema (2), possui uma dependéncia continua no tempo com relagao a varidvel N o que nao
acontece na expressao do R,, com relagdo ao sistema (1), uma vez que, a populagdo humana é
considerada constante. Essas estimativas, geradas a partir da imposigao de duas hipdteses distintas,
nos questionam acerca da elaboragao dos modelos matematicos, seja no intuito de fazer previsoes
a longo prazo ou, na conversao dessas estimativas como medidas de controle de epidemias.
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