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A dengue é uma arbovirose transmitida pelo mosquito Aedes aegypti cujo agente etiologico é o
virus da familia Flaviviridae. A infec¢ao pode ser causada por quatro diferentes sorotipos de virus
(DENV-1, DENV-2, DENV-3 ¢ DENV-4), e individuos recuperados tem imunidade permanente ao
virus homélogo, e temporaria ao virus heterélogo, de maneira que reinfecgoes sdo observadas [2].
Todas as faixas etéarias sao igualmente suscetiveis a doenca, porém idosos e pessoas com doengas
cronicas, como diabetes e hipertensao arterial, tém maior risco de evoluir para casos graves e
complicagdes que podem levar ao 6bito [1].

Em 2024, uma incidéncia grande da doenca foi registrada, porém um importante passo foi dado,
pois o Brasil iniciou a vacinacdo contra a dengue. A estratégia de vacinagao foi definida em um
esquema vacinal de duas doses para um publico alvo criancas de 10 a 14 anos, e a vacina atenu-
ada é composta pelos quatro sorotipos circulantes e deve auxiliar significativamente na redugao
das infecgbes no pais [4]. Ao final da oitava semana epidemiologica, o ano de 2025 apresentou
uma diminui¢do de casos em comparac¢ao com o ano de 2024 (134 mil casos em 2025 contra 198
mil de 2024). Neste trabalho apresentamos um modelo de equagoes de diferenga para simular a
transmissao de diferentes sorotipos dengue com foco na cidade de Botucatu. No ano de 2024, mais
de 16 mil casos foram contabilizados, sendo este nimero quase dez vezes maior que a incidéncia
acumulada dos dez anos anteriores.

Assim, utilizou-se o Modelo 1 de equagbes de diferenga que considera, respectivamente, os
compartimentos de suscetiveis, expostos a um sorotipo j, infecciosos com sorotipo j, recuperados
do sorotipo 7, suscetiveis exceto ao sorotipo j, expostos a um sorotipo j por uma infecgao secundéaria
(reinfec¢do), infecciosos com um sorotipo j em uma infecgdo secundaria, e recuperados. O modelo
considera que individuos se infectam, no méaximo, duas vezes por sorotipos heter6logos.
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As taxas pu, 1, €, v s@0, respectivamente, as taxas de mortalidade da populagdo, a taxa com que
um individuo deixa de ser latente e se torna infeccioso, taxa com que individuos perdem imunidade
cruzada da infec¢do primaéria, e a taxa de recuperagdo. O parametro £ representa a influéncia da
infecg@o primaéria na forca de infecgao da infecgao secundaria. £ < 1 representa imunidade cruzada,
¢ > 1 representa um refor¢o (aumento) na forga de infecgdo, e £ = 1 ndo tem efeito.

A forga de infecgao é dada pela Equagao 2, que considera um estado de equilibrio para o vetor de
transmissao (estado quasi-estacionario). Os parametros 8y, B € i, representam, respectivamente,
a taxa de transmissao dos vetores para os humanos, a taxa de transmissao dos humanos para os
vetores, e a mortalidade do vetor.

Bo(Lj + Ij2)
Pn + Bo Z?(Ii + Ii2)

Um algoritmo genético foi utilizado para ajustar os pardmetros S, B, e a condigao inicial do
ntimero de infecciosos com o primeiro sorotipo, dado que era o sorotipo circulante em 2024 em
Botucatu-SP (Figura 1). Por ser um periodo curto de simulagéo (seis meses), o recrutamento (B)
e mortalidade natural (i) foram consideradas nulas, por simplicidade. Outros parametros, como
periodo de laténcia de infeccioso, foram retirados de informagoes do Ministério da Saude [3]. O
modelo seré utilizado para simular o espalhamento de nova cepa do virus em Botucatu-SP no ano
de 2025, considerando os paradmetros ajustados.
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Figura 1: Resultado do ajuste do modelo aos dados de notificagdes de dengue em 2024 por semana
epidemiologica em Botucatu. Fonte: elaborado pelo autor.
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