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Este trabalho introduz um modelo matemático do sistema imunológico humoral humano consi-
derando três populações celulares distintas, a saber, populações de macrófagos, células B e células-
alvo. Apresentamos um sistema de equações diferenciais ordinárias para o qual uma análise de
estabilidade é feita.

O sistema imune humano é uma importante ferramenta de defesa contra agentes infecciosos,
este sistema pode ser dividido em dois tipos distintos: imunidade inata e imunidade adaptativa,
neste trabalho nos concentraremos apenas nesta última. A imunidade adaptativa se divide em dois
tipos diferentes: a imunidade celular e a imunidade humoral, constituindo mecanismos distintos
e complementares. Em particular, a imunidade humoral atua mais diretamente contra patógenos
que se encontram no fluxo sanguíneo do hospedeiro, sendo pouco eficiente contra patógenos que
já se encontrem no interior das células. O modelo em questão apresenta três equações que visam
descrever a dinâmica populacional dos linfócitos B, macrófagos e das células alvo. As células B,
são os linfócitos responsáveis pela resposta humoral, ou seja, atuam contra o antígeno quando este
não está no interior de uma célula. Dentre as populações de células envolvidas na resposta humoral
merecem destaque os macrofágos por sua ampla atuação.

É por meio da homeostasia destas populações celulares que o corpo humano busca manter o
equilíbrio. Podemos descrever esta homeostasia por meio de um sistema dinâmico, onde kb, kc e
km representam a taxa de produção constante, pela medula óssea, de células de defesa, células alvo
(fagócitos mononucleares, células musculares, células adiposas, neurônios entre outras populações
celulares) e macrófagos respectivamente. Estas populações celulares têm o tempo médio de vida
dados por µ−1

b , µ−1
c e µ−1

m , onde µb, µc e µm indicam as taxas de mortalidade das células B, das
células-alvo e dos macrófagos, respectivamente. [1–4]

Dessa forma, o sistema imunológico, no estágio livre de infecções, pode ser descrito por meio
do seguinte sistema de equações diferenciais:

dC
dt = kc − µcC

dB
dt = kb − µbB

dM
dt = km − µmM

(1)

No sistema acima temos que C, B e M representam respectivamente as populações de células-
alvo, linfócitos B e macrófagos. O ponto de equilíbrio será dado por:
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que é assintoticamente estável. Vale ressaltar que o modelo (1) pode ser visto como uma dinâmica
do sistema imune num dado intervalo de tempo entre infecções naturais, uma vez que o organismo
está constantemente exposto ao risco de interações com agentes patogênicos presentes no ambiente.
Dessa forma, é esperado que a solução de (1), dada por:

C(t) =
(
C0 − kc

µc

)
e−µct + kc

µc

B(t) =
(
B0 − kb

µb

)
e−µbt + kb

µb

M(t) =
(
M0 − km

µm

)
e−µmt + km

µm

(3)

sofre perturbações no decorrer do tempo em virtude da presença de patógenos no organismo.
Note que quando t → ∞, a solução (3) tende ao ponto de equilíbrio, visto que em cada equação

do sistema acima os segundos membros são funções exponenciais decrescentes, ainda que esta
situação não se confirme biologicamente.

Por fim, a implementação de tal modelo para a Doença de Chagas mostrou efetivo potencial
de aplicabilidade.
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