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A modelagem matematica cumpre um papel crucial para o entendimento da propagagao de
doengas em uma populacao, sendo essencial para o estudo de epidemias e formulagao de estratégias
de controle, como a desencadeada pelo virus da COVID-19 [3]. Segundo [2], ao modelar esse cenario,
a populagao se divide em classes distintas, destacando trés delas: os suscetiveis (S), saudaveis e
propensos a doenga, os infectados (I), atualmente doentes; os recuperados (R), imunes a reinfec¢ao.
Essa estrutura, conhecida como modelo SIR, fornece uma base solida para compreender a dindmica
epidemiologica, sendo fundamental para analises mais avangadas. Entretanto, durante a pandemia
da COVID-19, estudos mostraram que, durante o transcorrer do surto, mutagoes do virus da
COVID-19 ocasionaram novas ondas de casos [1], o que ndo pode ser descrito pelo modelo SIR
classico [2].

Com o objetivo de estudar os efeitos da mutacao do virus da COVID-19, nesse trabalho vamos
propor um novo modelo que incorpora a mutacao do virus original para uma nova variante em
um determinado momento da epidemia, para isso vamos considerar uma adaptagao do modelo SIR,
em que teremos: S suscetiveis ao virus original, So a parte da populagao que se recuperou do
virus original mas é suscetivel & nova variante, I; os infectados ao virus original, I os infectados
a mutacao do virus original, §; a taxa de transmissao do virus original, 85 a taxa de transmissao
da nova variante, m(-) é um tipo de fungdo ativacdo que descreve a mutacao do virus em algum
momento do tempo (0 < m(t) < 1 para todo t > 0), p é a porcentagem de virus que sofreram
mutacao gerando uma nova variante, g é a probabilidade de uma pessoa recuperada do virus original
ser suscetivel a mutagdo do virus (neste caso 1—gq e a probabilidade da pessoa ser totalmente imune
a reinfecc¢@o pelo virus original e pela variante), v taxa de recuperacdo, p taxa de natalidade que
nesse caso serd considerada igual a taxa de mortalidade natural. Por simplicidade, neste modelo
nao vamos analisar a taxa de mortalidade como consequéncia da infecgao pelo virus. Dessa forma
temos o modelo

1) =puN = B1S1(t)1(t) — pSi(t),
Sy(t) = —Pam(t)Sa(t) o(t) +vqli(t) — pSa(t),
L) = BiSi(t) () — I (t) — m(t)pLi(t) — pli(t), (1)

Iy(t)  =m(t)[pli(t) + B252()12(t) — vI2(t)] — pla(t),
R(t) =ymt)(t) + (1= g)vh(t) — pR(t).

Nesse contexto investigamos que o conjunto Q = {(S1,S2, 11,12, R) € R : 0 < Sy (t) 4+ Sa(t) +
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I (t) + Ix(t) + R(t) < N}, é positivamente invariante. Como consequéncia, nenhuma das classes
de individuos suscetiveis, infectados e recuperados assume valores negativos em algum momento.

Ao explorar as dindmicas entre as classes de suscetiveis Si, .53, infectados I, I e recuperados,
considerando expressdes para os niimeros basicos de reproducio R} = % e RZ = 5 anZZ7 em
que i = limy o0 1 fot m(s) ds. A analise mostra que as classes de infectados I7(t) e I3(t) convergem
para zero quando ¢ tende a infinito, desde que os limiares R} < 1 e RZ < 1. Esses resultados sdo
fundamentais para demonstrar que o modelo é bem posto e que recupera o comportamento biologico
do problema.

Realizamos simulagoes numeéricas utilizando o método de Runge-Kutta de quarta ordem para
explorar a dinAmica do modelo. Supondo que a fun¢éo m(-) seja de tal maneira que o virus comega a
sofrer mutagio a partir do dia 50, a figura (a) mostra que se 10% dos virus sofre mutagéo e se a nova
variante for mais contagiosa que o virus original, temos uma segunda onda maior que a primeira, a
figura (b) mostra a dinAmica do modelo (1) e a figura (¢) mostra que o modelo (1) se comporta como
o modelo SIR classico quando nao temos mutacao do virus. Os pardmetros da simulagao foram:

0, t < 50
Br1=0,22; B =0,54; ¢=1,0; p=0,1; p=0,01; vy =1/14 e m(t) = ¢ =32, 50 < ¢ < 100.
1, t > 100
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Figura 1: Figura (a) a esquerda, figura (b) ao centro e figura (c) a direita. Fonte: dos autores.

Nossas simulagdes demonstram que o modelo (1) para a mutagdo reproduz de forma eficaz o
comportamento esperado de uma segunda onda caso a nova variante seja mais contagiosa.
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