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1 Introdução

A dengue é uma doença infecciosa que se prolifera por todo um território devido
ao contato entre humanos e vetores. Uma grande área pode ser fracionada em regiões
menores e bem definidas (patches), conectadas pela migração humana. Este trabalho visa
investigar como o número básico de reprodução interfere na dinâmica de dois patches e os
importantes efeitos da mobilidade humana na disseminação da doença.

2 Modelo Matemático

O modelo de transmissão do v́ırus da dengue considera os compartimentos para hu-
manos suscet́ıveis (Shi), infectados (Ihi) e recuperados (Rhi). A população de vetores é
dividida em suscet́ıveis (Svi) e infectados (Ivi), sendo que Nhi é o tamanho da população
humana com Rhi

= 1 − Shi
− Ihi

e Svi = 1 − Ivi para i = 1, 2. Neste trabalho, o modelo
usado inicialmente por [1, 4] foi ampliado para dois patches e é estabelecido por:
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(1)

As taxas de mobilidade humana entre os dois patches são dadas por mS
12, m

S
21, m

I
12 e

mI
21. O parâmetro γi ∈ [0, 1] representa a taxa com que as pessoas infectadas se movem

de um patch para outro (movem-se de forma diferente devido aos sintomas da infecção) [2]
e Λi é o recrutamento de vetores para i = 1, 2. Os parâmetros biológicos são: µh e µv são
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as taxas per capita de mortalidade do humano e do vetor, respectivamente; ηh a taxa de
recuperação do humano, b é a proporção da picada que efetivamente transmite a infecção;
βh e βv são as probabilidades de transmissão da doença na interação vetor-humano e
humano-vetor, respectivamente.

3 Número Básico de Reprodução (R0)

De acordo com [3] a construção da matriz de próxima geração foi utilizada para esta-
belecer o R0 geral para o sistema (1). Como o ponto de equiĺıbrio livre da doença existe
e o modelo é bem definido, o R0 geral é dado por:

R0 =
1

2L
(z1R02 + z2R01 +

√
Z), Z > 0,

em que R0i =
b2βhβvΛi

µ2v(ηh + µh)Nhi
para i = 1, 2; sendo L = ηh + µh + γ1m
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4 Conclusão

Os resultados numéricos mostram o impacto da migração humana na dinâmica da
doença considerando dois patches. O patch inicialmente livre da doença passou a ser afe-
tado pela enfermidade. Além disso, se R01 > 1 e R02 < 1 com Nh1 > Nh2 ocorre a
propagação da doença, persistindo ao longo do tempo e com maior intensidade se com-
parado com o cenário de R01 > 1 e R02 < 1 com Nh1 < Nh2, isto devido ao impacto da
mobilidade humana entre os patches 1 e 2.
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