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1 Introdução

O tratamento cont́ınuo para pacientes infectados com HIV(v́ırus da imunodeficiência
humana) tem melhorado a qualidade de vida dos pacientes ao longo dos anos e reduzindo
a taxa de mortalidade. Há um tratamento no qual interrompe-se o uso dos medicamentos
baseado na contagem das células T CD4+ do paciente infectado. Essas estratégias são
utilizadas a fim de amenizar os efeitos colaterais e influir na resistência às drogas.

2 Modelo

A dinâmica viral é descrita pelas interações entre as ações das células suscet́ıveis
T CD4+ não infectadas (T ), células infectadas T CD4+ (T̃ ) e a concentrações de in-
fecção por part́ıculas de v́ırus no sangue VI(t). Considerando o estudo apresentado em [2]
e o modelo proposto por [3] temos que o modelo da dinâmica viral é dado por:

dT
dt = s− lT − εkVIT
dT̃
dt = εkVIT − δT̃
dVI
dt = λT̃ − cVI

, (1)

em que

ε =

{
1, se f(p) > 0
1− ηRT , se f(p) < 0

. (2)

Sejam Σ+ =
{
p ∈ R3

+ : f(p) > 0
}

e Σ− =
{
p ∈ R3 : f(p) < 0

}
. A variedade que separa

as duas regiões Σ+ e Σ− é Σ =
{
p ∈ R3

+ : f(p) = 0
}

, com f(p) = T − CT .
O parâmetro s é a taxa de geração de células T CD4+ não infectadas, l é a taxa de

mortalidade das células T CD4+ não infectadas, δ é a taxa de mortalidade das células
CD4+ infectadas, c é a taxa de mortalidade livre do v́ırus, k é a taxa de infecção da
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célula T CD4+ pelo v́ırus, λ é a taxa de produção do v́ırion por células infectadas e ηPI

determina se a droga é eficaz ou não.
Considerando CT = 350 células/µl o valor limitante da contagem de células que

estipulará se a administração do medicamento será necessária e tomando a função f(p)
como f(p) = T − CT , em que p = (T, T̃ , VI), podemos fazer o estudo qualitativo do
comportamento do v́ırus HIV através de um tratamento intermitente: tem-se um peŕıodo
com tratamento (CT < 350) e outro sem tratamento (CT > 350). Neste caso usamos um
sistema dinâmico suave por partes para a modelagem [1], o qual é dado por:

Z(T, T̃ , VI) =

{
X(T, T̃ , VI), se T > CT

Y (T, T̃ , VI), se T < CT
, (3)

em que
X(T, T̃ , VI) = (s− lT − kVIT, kVIT − δT̃ , λT̃ − cVI)

e

Y (T, T̃ , VI) = (s− lT − (1− ηRT )kVIT, (1− ηRT )kVIT − δT̃ , λT̃ − cVI .

3 Conclusões

Por meio da análise do sistema descont́ınuo encontramos um pseudo-equiĺıbrio atrator
na variedade de descontinuidade, ou seja, a solução do sistema fica retida em uma trajetória
ao redor desse ponto de equiĺıbrio. Biologicamente, esse fato significa que a doença fica
remissiva à essa região. Isso indica que o número de células T CD4+ saudáveis pode
se estabilizar no ńıvel desejado, escolhendo uma estratégia adequada pela contagem de
células T CD4+. A teoria de Filippov foi capaz de descrever a modelagem do HIV no
sistema suave por partes.
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