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‘ Introducao \

Um modelo matematico € uma descricao de um sistema usando
ferramentas e linguagem matematica. Um conceito muito importante na
epidemiologia matematica € o de reprodutibilidade basal ou valor-limiar,
denotado por R,, que desempenha um papel vital na analise de modelos

de doencas infecciosas e na compreensao delas, além disso seu valor

fornece uma visao ao projetar intervencdes de controle para infeccoes
estabelecidas. Aqui serao apresentadas trés formas para encontrar a taxa
Ry em modelos epidemiolégicos mais complexos.

O objetivo desse trabalho é apresentar trés formas de encontrar o
parametro de reprodutibilidade basal através da Matriz Proxima Geracao
(MPG). Esses métodos sao usados para modelos epidemiologicos mais
complexos que ndao permitem achar o parametro R, através de simples
manipulacoes algébricas.

Materiais e Métodos

Os materiais utilizados foram livros e artigos de diversos autores. Para
discutir os resultados estudados, eram realizadas reunidoes semanais com
o orientador.

Resultados e Discussao

Aqui, serao acrescentados ao modelo iniciar SEIR, os compartimentos C

e A, que descrevem o0s compartimentos dos contagiosos e dos
assintomaticos, onde:
e Expostos (E): Individuos que contraem a doenca, sao assintomaticos e
nao contagiosos;
e Contagiosos (C): Individuos assintomaticos e contagiosos;
e Assintomaticos (A): Individuos assintomaticos e contagiosos;
e Infectados (I): Individuos sintomaticos e contagiosos.

Serao apresentadas a partir de agora trés maneiras de encontrar o
parametro R, a partir da matriz proxima geracao. A primeira delas, com o
maior dominio, sera denotada por K, a segunda a ser apresentada sera
denotada por K; e a ultima, com menor dominio, sera denotada por Kjs.

Seja F;(x) a taxa de surgimento de novas infec¢des no compartimento
i e V;(x) a taxa de transferéncia/remoc¢ao de individuos do

compartimento i, temos:
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Considerando o ponto de equilibrio livre de doenca (S,E,C,I,A, R) =
(1,0,0,0,0,0) e aplicando na matriz jacobiana de F(x) e V(x)
encontramos as matrizes F e V1. A Matriz Préxima Geracao é dada por
K = FV~1. A partir do polindmio caracteristico da matriz K, aplicado no
ponto de equilibrio livre de doenca, encontra-se o raio espectral, que
representa a reprodutibilidade basal do modelo SECIAR.

Segunda maneira: Para encontrar a matriz K; devemos verificar se a
matriz F dada anteriormente possui linhas consistindo inteiramente de
Zeros.

e Se nao possuir, entao K = Kj;

e Se F possuir uma ou mais linhas inteiramente de zeros, entao k # K; e
deve-se realizar a etapa posterior.

ldentificar uma matriz E da seguinte forma:

e A matriz E tem o0 mesmo numero de linhas de F;

e Ha uma coluna de E para cada linha diferente de zero de F. Essa coluna
de E deve ter “1” na linha que correspondente a linha diferente de zero

de F e “0” no restante. Onde, K; = E'FV71E. E' é a matriz transposta
de E.
Por ultimo, para encontrar K, deve-se verificar se detK; = 0. Se

e detK; + 0,entao K¢ = K;;

o detK; = 0 deve-se definir uma matriz R tal que as linhas de R sao
linearmente independentes (LI) e abrangem as linhas de F. E uma
matriz C cujas colunas sao LI e abrangem F. Dimensionando as matrizes
de tal forma que T = CR. Portanto, K¢ = RV!C.
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