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RESUMO

A dengue é uma doencga transmitida através de um vetor, sendo o mosquito Aedes aegypti o principal
deles. No Brasil ja existem os quatro sorotipos, € somos responsaveis por 60% dos casos de Dengue
no mundo, e 80% na América do Sul. Sabe-se que existem quatro sorotipos de dengue circulantes e
que a infec¢do por qualquer tipo de sorotipo produz imunidade permanente a este, e apenas temporaria
aos outros. Portanto, em média seis meses apds a primeira infecc@o o individuo pode adquirir um novo
sorotipo. A deteccdo de co-circulag@o € normalmente feita através do isolamento do virus, o que é muito
dificil. Assim ndo hd informacao real sobre a reagdo cruzada (imunidade cruzada ou super-infec¢do), tor-
nando um dos objetivo deste trabalho, estudar a influéncia da infeccdo primadria na infec¢do secundaria
([1]). Para isso propoe-se um modelo teérico que descreve a dinAmica da doenga onde se considera a
populacdo humana, a populacdo de vetor e dois sorotipos circulantes, e estuda-se através de uma abor-
dagem analitica e numérica quais as condi¢des necessarias para permanéncia ou desaparecimento de um
determinado sorotipo e a coexisténcia de dois sorotipos. Para tanto foi proposto a divisdo da populacdo
humana e do vetor nas seguintes classes: sejam .S os individuos suscetiveis, I os individuos infectados
pelo primeiro sorotipo do vetor, Is os infectados pelo segundo sorotipo do vetor, Ry os recuperados do
primeiro tipo da doenga, Ro os recuperados do segundo tipo da doenga, 115 os individuos que se recupe-
raram do primeiro sorotipo de virus e se infectaram com o segundo, I3 os individuos que se recuperaram
do segundo sorotipo de virus e se infectaram com o primeiro, e R s@o os individuos que se recuperaram
dos dois sorotipos do virus. Na populagdo de vetor Vg, V1 e Vo s@o os vetores suscetiveis, infectados
pelo primeiro sorotipo e infectados pelo segundo sorotipo, respectivamente. O modelo compartimental
proposto € apresentado na Figura 1.
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Figura 1: Diagrama de compartimentos para o modelo proposto.

Os individuos suscetiveis sdo infectados a uma taxa \; e A9 pelos sorotipos de virus um e dois, res-
pectivamente; os infectados de cada sorotipo se recuperam a taxas y; € 7y, formando assim os comparti-
mentos R; e Ro. Estes podem ser infectados pelo outro sorotipo de virus, sendo que a primeira infeccao
pode ou nao facilitar a segunda infecc¢io, pardmetro o. Estes infectados secunddrios se recuperam as
taxas 7, e 72, formando assim o compartimento R. O pardmetro (3, nas classes 115 e Is1, corresponde a
taxa de mortalidade adicional causada pela doenga. Os pardmetros relacionados ao vetor sdo ¢ que € uma
taxa de reposi¢do, &1 e do que sdo as taxas de infecdo dos mosquitos suscetiveis, j,,, que € a mortalidade
do vetor e por fim o que € o pardmetro relacionado as tentativas de controle da populacido de mosquitos,
como por exemplo a fiscalizacdo de residéncias e comércios. Assim, para o modelo, serdo apresentados
os pontos de equilibrio e as andlises de estabilidade destes com base nos polindmios caracteristicos da
Matriz Jacobiana do sistema de equagdes diferencias proposto, bem como no nimero reprodutivo basal
do modelo [4]. Ao fim também serdo mostradas as séries temporais da dindmica de transmissdo para
diferentes casos epidémicos, levando em conta diferentes conjuntos de pardmetros [3], e os diagramas
de bifurcagao relativos a coexisténcia e exclusdo dos diferentes sorotipos.
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