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Um modelo matemático é uma descrição de um sistema usando
ferramentas e linguagem matemática. Um conceito muito importante na
epidemiologia matemática é o de reprodutibilidade basal ou valor-limiar,
denotado por 𝑅0, que desempenha um papel vital na análise de modelos
de doenças infecciosas e na compreensão delas, além disso seu valor
fornece uma visão ao projetar intervenções de controle para infecções
estabelecidas. Aqui serão apresentadas três formas para encontrar a taxa
𝑅0 em modelos epidemiológicos mais complexos.

Considerando o ponto de equilíbrio livre de doença 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 𝑉−1. A Matriz Próxima Geração é dada por
𝐾 = 𝐹𝑉−1. A partir do polinômio característico da matriz 𝐾, aplicado no
ponto de equilíbrio livre de doença, encontra-se o raio espectral, que
representa a reprodutibilidade basal do modelo SECIAR.

Segunda maneira: Para encontrar a matriz 𝐾𝐿 devemos verificar se a
matriz 𝐹 dada anteriormente possui linhas consistindo inteiramente de
zeros.
• Se não possuir, então 𝐾 = 𝐾𝐿;
• Se 𝐹 possuir uma ou mais linhas inteiramente de zeros, então 𝑘 ≠ 𝐾𝐿 e
deve-se realizar a etapa posterior.

Identificar uma matriz 𝐸 da seguinte forma:
• A matriz 𝐸 tem o mesmo número de linhas de 𝐹;
• Há 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, 𝐾𝐿 = 𝐸′𝐹𝑉−1𝐸. 𝐸′ é a matriz transposta
de 𝐸.
Por último, para encontrar 𝐾𝑆, deve-se verificar se 𝑑𝑒𝑡𝐾𝐿 = 0. Se

• 𝑑𝑒𝑡𝐾𝐿 ≠ 0, então 𝐾𝑆 = 𝐾𝐿;
• 𝑑𝑒𝑡𝐾𝐿 = 0 deve-se definir uma matriz 𝑅 tal que as linhas de 𝑅 são
linearmente independentes (LI) e abrangem as linhas de 𝐹. E uma
matriz 𝐶 cujas colunas são LI e abrangem 𝐹. Dimensionando as matrizes
de tal forma que 𝑇 = 𝐶𝑅. Portanto, 𝐾𝑆 = 𝑅𝑉−1𝐶.
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Resultados e Discussão

Materiais e Métodos

Objetivos

O objetivo desse trabalho é apresentar três formas de encontrar o
parâmetro de reprodutibilidade basal através da Matriz Próxima Geração
(MPG). Esses métodos são usados para modelos epidemiológicos mais
complexos que não permitem achar o parâmetro 𝑅0 através de simples
manipulações algébricas.

Aqui, serão acrescentados ao modelo iniciar SEIR, os compartimentos C
e A, que descrevem os compartimentos dos contagiosos e dos
assintomáticos, onde:
• Expostos (E): Indivíduos que contraem a doença, são assintomáticos e
não contagiosos;
• Contagiosos (C): Indivíduos assintomáticos e contagiosos;
• Assintomáticos (A): Indivíduos assintomáticos e contagiosos;
• Infectados (I): Indivíduos sintomáticos e contagiosos.

Serão apresentadas a partir de agora três maneiras de encontrar o
parâmetro 𝑅0 a partir da matriz próxima geração. A primeira delas, com o
maior domínio, será denotada por 𝐾, a segunda a ser apresentada será
denotada por 𝐾𝐿 e a última, com menor domínio, será denotada por 𝐾𝑆.

Seja ℱ𝑖(𝑥) a taxa de surgimento de novas infecções no compartimento
𝑖 e 𝒱𝑖(𝑥) a taxa de transferência/remoção de indivíduos do
compartimento 𝑖, temos:


