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Simulacao Numeérica de Modelo de Transmissao de
Dengue em Microregiao no Sudoeste da Bahia

Resumo. Considerando um sistema de equagoes diferenciais envolvendo popula-
coes de duas espécies interagentes, analisamos um modelo continuo SIR de transmis-
sao de dengue. Descrevemos o comportamento de humanos susceptiveis, humanos
infectados e mosquitos infectados no limite assintético do modelo. Efetuamos simu-
lagbes numeéricas com parametros ajustados a microrregiao do sudoeste da Bahia no
periodo de junho de 2008 a maio de 2012, comparando com dados reais. Discutimos
os pontos de equilibrio do modelo no contexto da microregiao estudada.

Palavras-chave. Dengue, dindmica populacional, equagoes diferenciais, modelo
SIR.

Abstract. Considering a system of differential equations involving populations of
two interacting species, we study a continuous SIR model of dengue transmission.
We describe the behavior of susceptible humans, infected humans and infected mos-
quitoes in the asymptotic limit of the model. We performe numerical simulations
with parameters adjusted to the microrregion of southwestern Bahia from June
2008 to May 2012, comparing with true data. We discuss the equilibrium points of
the model in the context of the studied microregion.

Keywords. Dengue, populational dynamics, differential equations, SIR model.

1. Introducao

A dengue é considerada um dos maiores problemas de saide piblica no mundo.
O virus é transmitido pelo mosquito Aedes aegypti, originario da Africa, onde se
domesticou e adaptou ao ambiente urbano. Nas Américas ¢ o maior transmissor
da doenga com importancia epidemiolégica. Desde a metade da década de 90, os
paises das Américas Central e do Sul passaram a contribuir com muito mais da
metade dos casos notificados da doenc¢a no mundo. Em 2010 foram detectados 1,69
milhoes de casos de dengue em toda a América Latina, acarretando 1185 6bitos,
comprovando a caracteristica endémica da doenca [12]. Entre os paises que mais
registraram surtos estiveram Brasil, Colémbia, Guatemala, Honduras, Nicaragua,
Meéxico, Porto Rico, Republica Dominicana, Venezuela, além de paises e territérios
do Caribe [12]. Entre 1 de janeiro e 3 de margo de 2012, foram registrados 76.906
casos da doenca no Brasil [13].

Estudos recentes sobre a disseminacao da doenca indicam que fatores ambien-
tais como temperatura e precipitacao pluviométrica, aliados a potenciais criadouros



(recipientes que podem acumular dgua) e a disponibilidade de sangue (em geral
de humanos), sdo de grande importancia na atividade do mosquito e consequente
disseminacio da doenca [4]. A transmissao se da pela picada da fémea do mosquito
Aedes aegypti no homem, pois ela precisa do sangue humano para maturacio de
seus ovos e acaba introduzindo o virus pela sua saliva.

A primeira epidemia de dengue identificada no Brasil aconteceu no estado de
Roraima, nos idos de 1982, possivelmente oriunda de paises que fazem fronteira
com o pais naquela regiao. O Brasil é um dos paises mais atingidos pela dengue,
a cada ano os casos se multiplicam. Um exemplo concreto foi a epidemia de 2008
que aconteceu no Rio de Janeiro e em diversos municipios daquele estado: foram
notificados mais de 240 mil casos da DF (Dengue Fever - Dengue Classica), mais
de 11 mil hospitalizagoes, 1.364 casos de DHF (Dengue Hemorrhagic Fever - Den-
gue Hemorragica), 169 obitos confirmados e mais de 150 casos investigados e sem
conclusdo [11].

Atualmente, o mosquito Aedes aegypti encontra-se disseminado por praticamente
todo o territério nacional com trés dentre os quatro sorotipos existentes do virus
(DENV-1, DENV-2 e DENV-3) ativos no Brasil' [4]. O quadro epidemiolégico tem
se caracterizado por epidemias recorrentes, mais visiveis nos grandes centros urba-
nos. As acoes de controle existentes, além de custosas, tém se mostrado ineficientes,
principalmente devido & explosao populacional desorganizada e &s mas condigoes
de vida da maioria da populacao em paises como o Brasil.

Neste cenario, visando entender os mecanismos de transmissao da doencga, bem
como compreender e dominar seus processos endémicos, utilizamos um modelo ma-
tematico de equacoes diferenciais ordinarias, baseado no bem conhecido modelo
SIR, proposto originalmente por Kermack e McKendrick em 1927 [8]. Na litera-
tura recente podemos encontrar propostas de modelos similares para o problema
[4, 9, 16, 5, 15]. Discutimos o controle da populagao vetorial através da determina-
¢ao de condigoes de limiar para a existéncia ou nao de pontos de equilibrio estaveis
ou instaveis com vistas a caracterizar situacoes de epidemia. Aplicamos o modelo
a uma microrregiao brasileira com alto grau de incidéncia da doenca, comparando
dados reais com a previsao do modelo.

2. O Modelo Matematico

A transmissio do virus da dengue se dé pela picada de um mosquito infectado a um
ser humano exposto & doenga. Considerando um modelo continuo para a evolugdo
dindmica das populacoes humana e de mosquitos, essa picada ocorre através da
interacao entre setores das correspondentes populacoes, caracterizada por produtos
de funcoes diferenciaveis.

Seguimos aqui o modelo e notagdo propostos por Steva e Vargas [16] objeti-
vando descrever a transmissao da doenca para um dos quatro sorotipos possiveis
da dengue. Subdividimos a populagdo humana da regido de estudo Ny em trés

L Alguns casos isolados ja foram registrados do DENV-4 no Brasil [14].
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setores distintos: susceptiveis (Spr), seres humanos ndo infectados pela doenca; in-
fectados (If7), humanos portadores do virus, capazes de transmiti-lo aos mosquitos;
e removidos (Rpr), individuos que contrairam o virus e se tornaram imunes aquele
sorotipo. Naturalmente, temos a relacao de consisténcia

Ny =8y +1Ig+Ry. (2.1)

Consideramos uma taxa de natalidade per capita para a populacdo humana pg
igual & de mortalidade, de maneira que a populacao total Ny permanece constante.

Em relacao & populacao de vetores transmissores Ny, nesse caso 0os mosquitos,
consideramos apenas duas classes determinadas pelas variaveis susceptiveis (Sy ),

mosquito hospedeiro que pode estar na fase aquatica ou adulto; e infectantes (Iy ),
portador do virus e capaz de transmiti-lo, satisfazendo

Ny =Sy +1y. (2.2)

Sendo o ciclo de vida do mosquito curto?, ndo contemplamos a possibilidade de sua
recuperacao. Supomos uma taxa de recrutamento fixa A e uma taxa de mortalidade
per capita constante igual a puy, de forma que

Ny = A - pyNy (2.3)

com solugdo tendendo exponencialmente para o equilibrio em A/uy .

Denotamos por b a quantidade didria de picadas realizadas por mosquito. Em
principio esta quantidade pode variar por exemplo com as condi¢oes climaticas, no
entanto no modelo consideramos b constante. Além de humanos, o mosquito trans-
missor da doenca pode realizar picadas em outros mamiferos. Definimos entdo m
como a quantidade de diferentes hospedeiros alternativos, de forma que a probabili-
dade de um mosquito picar um humano em detrimento a outro mamifero disponivel
é dada por Ny /(Ng + m). Portanto, as taxas de picadas por humano por unidade
de tempo e de picadas por vetor por unidade de tempo sao dadas respectivamente
por

bNy bNg
(Ng+m) © (Ng+m)’
sendo Ny + m o total de hospedeiros disponiveis para o vetor. Contudo, o fato de
um ser humano ser picado nao determina necessariamente a sua infeccao, de forma
que consideramos ainda as probabilidades de transmissao da doenca em humanos
a partir do vetor infectado e em vetores a partir de humanos infectados respectiva-
mente iguais a Sy e fy.

Coletando todas essas informacoes, e definindo ainda vy como a taxa de recupe-
racao ou imunizacao dos humanos, podemos escrever o seguinte sistema de equagdes
diferenciais ordinarias acopladas:

(2.4)

_ b _
Sy = MHNH—%SHIV—MHSH,

2 A duragao do ciclo de vida, em condigdes favoraveis (oferta de alimentos e temperatura) é em
média 30 dias, a partir da ovulagdo até sua morte [4].
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O sistema (2.5) descreve a evolugdo dinamica das populagdes definidas no espago de

configuracoes T = (Sg, Iz, Ry, Sy, Iv) respeitando o vinculo (2.1). Observe que o

subespaco V C T definido por Ng = Sy + Iy + R e Sy + Iy = uiv ¢é invariante
por (2.5), e ainda solucdo externas convergem para V no limite assintotico.

A partir das variaveis populacionais absolutas em (2.5) definimos as populagoes

relativas
Sy Iy
Su = NH7IH* NH’

RH SV jV
Ry =—,58/ = Iy = .
" Nu v Alpy A/ pv
Considerando Ry = 1— Sy — Iy e Sy = 1— Iy, podemos reduzir o sistema descrito

em (2.5) para o sistema de trés equagoes diferenciais ordinarias nao lineares nas
variaveis populacionais relativas

Iy (2.6)

Alpy
/ e J— —
Su(t) = pu(l—SH) bBHNHerSHIV,
/ A/:U'V
I () = bSy—-—"-Syly — I
(1) 5HNH+mSHV (v + pa)ly,
Ny
ILt) = bBy——-(1—1y)Iyg — I 2.
v(t) BVNH—i—m( v) g —pvily, (2.7)

valido no limite assintotico Ny — A/uy. Note que a nao linearidade tanto de (2.7)
quanto de (2.5) decorre de termos que envolvem o produto de duas fungoes tais
como Sy Iy representando interagoes entre pares de setores populacionais.

3. Simulacoes e Resultados

Nesta secdo apresentamos os resultados da integragdo numérica do sistema (2.7) via
método de Runge-Kutta de quarta ordem [7] implementado em linguagem C. As
faixas de variagdo dos parametros utilizadas, baseadas em [16, 10, 6, 1], encontram-
se listadas nas Tabelas 1 e 2.

Realizamos simulacoes numéricas buscando descrever dados reais para popula-
¢oes de municipios da microrregido de Itapetinga, Bahia. O Municipio de Itapetinga
esta localizado no sudoeste baiano, situado a 268 metros acima do nivel do mar.
E a 24* cidade mais populosa do estado e, segundo o censo 2010, possui aproxi-
madamente 68 mil habitantes [3]. O municipio ocupa ainda uma area de 1.627,462
km? sendo sua densidade demografica de 41.95 habitantes por km? [3]. Itapetinga
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Parametro Faixa Utilizada Fonte
B 0,75 Newton e Reiter [10]
By 1 Newton e Reiter [10]
Vi 0,143 a 0,263 dia~! | Yang [6]/Massad [1]
wy 0,25 dia~ ! Esteva e Vargas [16
LH 4,57X107° dia—! Esteva e Vargas [16
b 0,5 (dia.mosquito)~! | Esteva e Vargas [16

Tabela 1: Valores utilizados nos parametros da simulagdo numérica por outros
autores.

Parametro Faixa Utilizada
Bu 0,75
By 1
Vi 0,143 a 0,3428 dia~ '
ny 0,2a0,3 dia~1!
WL 4,57X107° a2 9,57X107° dia !
b 0,5 a 0,9 (dia.mosquito) "

Tabela 2: Faixas de variagao dos parametros utilizadas nas simulagdes numéricas
desta pesquisa.

¢ uma das cidades mais urbanizadas da Bahia, pois 97% da populacio mora na
area urbana e apenas 3% na &rea rural [3]. A microrregido de Itapetinga - BA
envolve, além da sede, os municipios de Itorord, Ibicui, Iguai, Itambé, Macarani,
Maiquinique, Potiragu4, Itarantim, Firmino Alves e Caatiba com populagio total
aproximada de 230 mil habitantes [3].

Os graficos a seguir foram plotados no Gnuplot, a partir de resultados da in-
tegracdo numeérica realizada em linguagem C, buscando representar o nimero de
Humanos Infectados (Iy) em toda a microrregido e em alguns municipios especifi-
cos. Nestes mesmos graficos plotamos os dados experimentais relativos & quantidade
de casos de dengue registrados na 142 Dires - Diretoria Regional de Satde do Estado
da Bahia - com sede em Itapetinga [2].

Na Figura 1 apresentamos o resultado da simulagdo computacional para os va-
lores de Humanos Infectados (1) pela doenga da dengue em toda microrregiao de
Ttapetinga comparado aos valores de casos oficiais registrados na 14* Dires. Nas Fi-
guras 2, 3 e 4 observamos os resultados da simulacao computacional para os valores
de Humanos Infectados (Ig) pela doenga da dengue nos municipios de Itapetinga,
Ttoror6 e Iguai novamente comparando com os valores de casos oficiais registrados
na 14* Dires.

Observamos pelos graficos apresentados que o comportamento epidemiologico
qualitativo dos dados é evidentemente capturado pelo modelo. Notamos também
que quanto maior a populacao total do municipio ou microrregiao, melhor o acordo
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Figura 1: Simulacdo de humanos infectados na microrregido de Itapetinga-BA.

Parametros: A = 650.000 mosquitos, m = 30.000 hospedeiros alternativos, Ny
225.530 habitantes, px = 9,57 x 1072 dia=!, puy = 0,22 dia~!, Bz = 0,75, By
1, vy = 0,3428 dia~! e b = 0,7 (mosquito.dia)~!. Condi¢des iniciais: So
0,0366369, I5ro = 8,52026 x 10~3, Iy = 1,70582 x 10~ 7.
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Figura 2: Simulagdo de humanos infectados no municipio de Itapetinga-BA. Para-
metros: A = 166.000 mosquitos, m = 6.000 hospedeiros alternativos, Ny = 64.580
habitantes, py = 8,57 x 107° dia™!, puy = 0,2 dia™', By = 0,75, By = 1,
vy = 0,2428 dia=! e b = 0,9 (mosquito.dia)~*. Condi¢des iniciais: Sgo = 0,

I =0, Iy =0,2.
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Figura 3: Simulacdo de humanos infectados no municipio de Ttoror6-BA. Parame-
tros: A = 125.000 mosquitos, m = 4.000 hospedeiros alternativos, Ng = 19.914
habitantes, pxg = 5,57 x 107° dia™!, py = 0,2 dia~!, g = 0,75, By = 1,
v = 0,5428 dia~! e b = 0,9 (mosquito.dia) . As condi¢des iniciais sdo: Sgo = 0,
Itro = 0, Iy = 0, 02.
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Figura 4: Simulac¢do de humanos infectados no municipio de Iguai-BA. Parametros
utilizados: A = 45.000 mosquitos, m = 2.000 hospedeiros alternativos, Ny =
25.705 habitantes, ug = 6,57 x 107° dia™!, uy = 0,2 dia™!, By = 0,75, By = 1,
yu = 0,2428 dia~! e b = 0,9 (mosquito.dia)~!. As condigdes iniciais sdo: Spgo =
0,0121955, Izo = 1,89577X 1078, I,o = 7,38102X 1078,



entre o modelo e os dados experimentais. Isso se da devido ao fato de que quanto
menor a populacdo de um municipio mais representativa a incidéncia ou nao de
um Unico caso e, naturalmente, o modelo de equagoes diferenciais (2.7) pressupoe
varidveis populacionais continuas, gerando resultados melhores para Npy grande.
Ressaltamos ainda que o modelo (2.7) ndo leva em conta fatores migratorios, va-
riacoes nas taxas de mortalidade e natalidade, variagdes no parametros devidas a
efeitos climaticos de temperatura e pluviosidade etc.

Percebemos nos graficos que apesar de ndo termos introduzido efeitos sazonais
ad hoc no modelo, os mesmos emergem naturalmente, corroborando uma maior
incidéncia da doenca do meio para o final do verdo. Essa época é mais propicia a
disseminacio da dengue por serem os ovos do Aedes aegypti depositados pela fémea
em reservatérios de dgua e esses, por sua vez, se tornam mais abundantes devido as
chuvas rapidas de verao.

Além dos humanos infectados (I), € possivel analisar a populagdo de vetores
infectados (Iy) responsaveis pela quantidade de casos simulados para determinado
periodo, porém, nao é possivel comparé-los com dados reais, devido a inexisténcia
dos mesmos e a dificuldade em mensura-los. Verificamos na Figura 5 o mesmo efeito
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Figura 5: Simulacao de vetores infectados na microrregido de Itapetinga-BA, utili-
zando os mesmos parametros e condicoes iniciais definidos na Figura 1.

de sazonalidade para a infecgao dos mosquitos. Estes dados foram obtidos a partir
da simulag¢ao computacional realizada com os mesmos parametros da Figura 1.
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4. Pontos de Equilibrio do Modelo

Nesta secio analisamos os pontos de equilibrio do modelo (2.7). Considerando
as faixas de variacdo dos setores das populagoes, definimos a regiao de interesse
biolégico

Q={(Sy, Iy, Iv):0< Iy <1,0< Sy;0< Iy; Sy + Iy < 1}. (4.1)
Naturalmente o modelo (2.7) tem sentido representativo do fendmeno apenas na
regiao €.

Tgualando as derivadas temporais em (2.7) a zero, obtemos dois pontos de equi-
librio E1 = (1,0,0) e Ey = (S}, I}, I3) com

g B+ M . _ Ry —1 o *:ﬁ(Rofl) (4.2)
T B+ MRy ™ B+ MRy "V Ro(B+ M) '
onde definimos as combinacoes lineares de parametros
bBy N,

B= Bv N ’AI:7H+NH’ (4.3)

pv(Ng +m) WH

© b2 Ny A

Ry = BuBvNuA/pv (4.4)

(Nu +m)2uyv(ve + pm) -

O parametro Ry acima definido é crucial para a analise da estabilidade dos pon-
tos de equilibrio do modelo. De fato Ro = VRo representa o nimero basico de
casos infecciosos secundarios gerados por um caso primério em uma populagio to-
talmente susceptivel e suficientemente grande. Note que, como todos os parametros
do modelo sao positivos, se Ry < 1 0 segundo ponto de equilibrio encontra-se fora da
regido {2 e temos apenas um ponto de equilibrio valido. Pode-se mostrar que para
Ry <1, Ej constitui um ponto de equilibrio assintoticamente estavel, enquanto para
Ry > 1, E; torna-se instavel e Fs é estdvel. Uma anélise cuidadosa da estabilidade
dos pontos F; e Es, justificando as afirmagfes acima, pode ser encontrada em [16].

Considerando os valores numéricos dos parametros utilizados em nossas simula-
¢des para a microrregiao de [tapetinga, apresentamos na Tabela 3 os valores de Ry
e do segundo ponto de equilibrio F5. Como todos os valores de Ry sao maiores que
um, o modelo prevé a situacao de equilibrio endémico para todos os casos.

5. Discussao Final

Efetuamos a simulagdo numérica do modelo de equagoes diferenciais (2.7) original-
mente proposto por [16] para a disseminacgio da dengue, confrontando os resulta-
dos com dados reais para uma microregido no estado da Bahia. Especificamente
aplicamos o método de Runge-Kutta de quarta ordem para a integracao do sis-
tema. O comportamento qualitativo global dos dados é descrito satisfatoriamente
pelo modelo. Em particular, obtivemos aspectos de sazonalidade caracteristicos da
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Municipio |  Ro Ro Ey = (83, I, 1Y)

Ttapetinga | 134,563 | 11,600 | (0.007442, 0.000350, 0.00144)
Tguai 94,239 | 9,707 | (0.010623, 0.000268, 0.001116)
Ttorord | 121,777 | 11,035 | (0.008215, 0.000102, 0.000381)
Ttambé | 125,791 | 11,215 | (0.007954, 0.000147, 0.0000609)

Tabela 3: Valor de Ry para os municipios da microrregiao

transmissao de dengue, com aumento da incidéncia de casos no verao. No entanto o
modelo possui baixo poder preditivo local. Naturalmente a transmissao de dengue
nao é um fendémeno bioldgico simples de ser matematizado.

O modelo contém uma quantidade significativa de parametros e nao considera,

por exemplo, fatores migratorios, variages climaticas de temperatura e consequen-
temente de paradmetros, variagoes em taxas de natalidade e mortalidade etc. Possi-
veis generalizagbes para o modelo encontram-se atualmente sob andlise com vistas
a melhora de acordo entre os dados reais o os previstos, assim como a expansao da
regiao geogréfica de estudo considerada.
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