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Neste trabalho iremos estudar a dinamica da doenca Tuberculose Bovina. Essa doenca
¢é causada pela infeccao de bovinos pela bactéria Mycobacterium bovis, sendo que bovinos
infectados a transmitem para outros animais causando doencas. O modelo que apresen-
taremos envolve apenas a doenga em bovinos e a transmissao para seres humanos. Dessa
forma, o objetivo do presente trabalho é analisar a dinamica da doenga Tuberculose Bo-
vina por meio de um modelo de Equagoes Diferenciais Ordinédrias (EDO). Consideramos
um modelo mais simples onde as populacoes de bovinos e humanos sao constantes, tal
modelo tem como referencial o artigo de [1].

Para a formulagao do modelo consideramos que a populacao total de bovinos, que é
representada por Np, é dividida em trés subpopulacées mutuamente exclusivas: bovinos
suscetiveis (Sp), bovinos em periodo de laténcia (Lp) e bovinos infectados (Ip). Ja a
populacao de humanos é dividida em quatro subpopulacées, também mutuamente exclusi-
vas: humanos suscetiveis (Sp ), humanos em periodo de laténcia (Lp ), humanos infectados
(Ir) e humanos recuperados (Rp).

Considerando a populacao bovina (Np(t)) constante, temos que Np(t) = 0, logo,
L'y = —(S% + I), o mesmo ocorre na populagao de humanos (Ng(t)), assim N, (t) = 0,
consequentemente, L}, = —(Sy + I, + R’;). Diante disso, apresentamos um modelo para
a dindmica da doenca tuberculose bovina dado pelo sistema de EDO’s (1).

(S = bp(l1—SB)—pPrIpSk
I = ap(l—Sp) — (ap+bs)ls
Sy = buy(l1—Sy)—PuSulp+dnRy (1)
Iy = ag(l— Sy — Iy — Ry) — (O + by
Ry = dulg — (yu +bu)Ru

Sendo que bp trata-se da taxa de natalidade, Sp da taxa de transmissao entre bovinos
e ap refere-se ao periodo de laténcia, sendo esses parametros relacionados a populacao
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bovina. J& na populacao de humanos tem-se os seguintes parametros: by, taxa de na-
talidade humana, Sy taxa de transmissao de bovinos para humanos, ay relacionada ao
periodo de laténcia, v trata-se da taxa de sucesso no tratamento e, por fim, oy é a taxa
da perda de imunidade adquirida. Com o modelo proposto anteriormente obtivemos os
seguintes pontos de equilibrio: (1,0,1,0,0) que é o ponto de equilibrio livre da doenga e o
ponto de equilibrio endémico que é dado por:

4 SE — %
b

Iy = Bf(Ro ~1)
g (br, +duRu)BB

= bufBp + Bubp(Ro — 1) 2)
I, = (WH-I-(;Z{)RH
R = anfurbpdn(Ro — 1)

" b Bp + log(va + by + 0m) — (6m + bu)][buBp + Bubs(Ro — 1)]

onde Ry, a razao de reproducao bésica, é dada por: #ﬁﬁm)'

Quando Ry < 1 as populagbes convergem para o ponto de equilibrio livre da doenca e
quando Ry > 1 as populagbes convergem para o ponto endémico. A analise da estabilidade
do modelo apresentado em (1) é feita baseado em [2], bem como simulagdes numéricas serao
realizadas com o uso do programa R® [3]. Obtemos estabilidade local de ambos pontos
de equilibrio.

No modelo apresentado podemos concluir via teoria qualitativa de EDO’s que se Ry < 1
a doenga tende a extinguir-se em ambas populacoes. J4 no caso em que Ry > 1 mostramos
que a doenca ird para uma situagao de equilibrio endémico.

O presente trabalho foi realizado com apoio da Fundagdo de Amparo a Pesquisa do
Estado de Minas Gerais (FAPEMIG).
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