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Abstract. Das Dengue-Fieber ist eine Virenerkrankung,
welche durch den Stich von weiblichen, infizierten Mos-
kitos der Spezies Aedes auf den Menschen Ubertragen
wird. Diese Krankheit tritt vorwiegend in tropischen und
subtropischen Gebieten auf, circa 40 % der Weltbevdl-
kerung ist davon betroffen. Im Zuge des Klimawandels
breitet sich die Asiatische Tigermucke (Aedes albopic-
tus) immer weiter in Europa und insbesondere im Stden
Deutschlands aus. Durch die Rickkehr von Fernreisen-
den wird dieser Effekt zusatzlich verstarkt. Wir untersu-
chen ein Kompartimentmodell mit zwei Serotypen, das
eine nach einer Erstinfektion temporare Kreuzimmuni-
tat gegen alle auftretenden Serotypen berucksichtigt. Da-
neben werden unterschiedliche Kontrollstrategien in das
Modell integriert, welche die Anzahl der Stechmicken
minimieren.

1 Einleitung

Das Dengue-Fieber ist eine infektiose Virenerkrankung,
die durch den Stich von weiblichen Moskitos der Spe-
zies Aedes auf den Menschen iibertragen wird [1]. Ei-
ne direkte Mensch-zu-Mensch-Infektion ist nicht mog-
lich. Aus serologischer Sicht gehort der Dengue-Virus
zur Familie des Flavivirus und es sind vier verschiede-
ne Serotypen DENV-1, DENV-2, DENV-3 und DEN V-
4 bekannt. Bei einer Infektion werden nur Antikor-
per gegen den verursachenden Serotypen gebildet. Es
entsteht dadurch keine lebenslange, sondern nur eine
temporire Kreuzimmunitét gegen die anderen Dengue-
Serotypen [1]. Eine Erstinfektion verursacht meist
nur grippedhnlichen Symptome, wie Schiittelfrost oder
Gliederschmerzen. Eine Erkrankung an einem weiteren
Serotypen fiihrt zu einer hoheren Viruslast, da die nach

einer erstmaligen Infektion gebildeten Antikorper zu-
sammen mit dem Virus des neuen Seroypen Antigen-
Antikorper-Viren-Komplexe bilden [2]. Infolgedessen
sind Zweitinfektionen mit deutlich mehr Komplika-
tionen verbunden, symptomatisch sind Atemnot oder
Magen-Darm-Blutungen. Heutzutage ist die Krankheit
in 128 Lindern als endemisch eingeordnet, wobei ins-
besondere die Region Asien/Pazifik betroffen ist [3]. Im
Jahr 2014 wurden erstmalig Funde erwachsener Tiger-
miicken im Siiden Deutschlands nachgewiesen [4, 5].
In Deutschland wurden im Jahr 2018 iiber 600 In-
fektionen mit Dengue registriert, die durch Riickrei-
sende aus Risikogebieten der Tropen verursacht wur-
den [6]. Das benutzte Modell fiir Dengue-Fieber ba-
siert auf Untersuchungen in [7, 8, 9]. In dieser Ausar-
beitung wird ein Zwei-Serotypen-Modell fiir Dengue-
Fieber untersucht, welches auf mehreren Uberlegungen
beruht [10, 11, 12, 13].

2 Modell mit temporarer
Kreuzimmunitat und
KontrollmafRnahmen

Mit 1 und 2 werden im folgenden zwei verschiede-
ne, aber fest gewihlte, der vier moglichen Dengue-
Serotypen DENV-1, DENV-2, DENV-3 und DENV-4
beschrieben. Fiir die beiden Indizes i, j, mit i # j, gelte
stets i, j € {1,2}.

Das SIR-Modell stellt die menschliche Population,
welche in zehn Kompartimente unterteilt wird, dar. S,
entspricht den fiir beide Serotypen anfilligen Individu-
en, I; den Erstinfizierten mit dem Serotyp i, R} den ge-
gen den Serotyp i resistenten Individuen, ), entspricht
den fiir Serotyp 7 anfilligen Individuen, I,{i den Zweitin-
fizierten mit Serotyp i und R;, den gegen beide Seroty-
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pen resistenten Individuen. Die Moskitopopulation, un-
tergliedert in vier Kompartimente, wird durch das ASI-
Modell reprasentiert. A, beschreibt die Vektoren in der
aquatischen Phase, S,, die gegen den Virus anfillige
Stechmiicken und 7!, die mit Serotyp i infizierten Mos-
kitos, welche infizierend sind.

Fiir die Modellierung der Differentialgleichungen
miissen noch weitere Annahmen getroffen werden [7,
9]. Beide Populationen werden als homogen angenom-
men, die rdumlich gleichméBig verteilt sind. Somit ist
die Wahrscheinlichkeit, sich mit einem Serotypen zu in-
fizieren, fiir jedes Individuum gleich grof3. Bereits in-
fizierte Individuen konnen nicht gleichzeitig an einem
weiteren Serotypen erkranken. Des Weiteren wird vor-
ausgesetzt, dass nur zwei der vier Dengue-Serotypen
sowohl in der Bevolkerung als auch in der Vektorpo-
pulation prisent sind. Da fiir die menschliche Populati-
on Nj(t) keine Migration beriicksichtigt wird, ist diese
konstant fiir alle Zeiten ¢ und die einzelnen Komparti-
mente sind als stetige GroBen zu betrachten. Insofern
ist die GroBe der Bevolkerung unabhéngig von ¢ und es
muss gelten:

Ny = Si(t) +1, (1) + I; (1) + Ry (6) + R}, (1) +
+SHE) +SE() 12 (0) + L (1) + Ry (2) Ve

Durch den Proportionalitétsfaktor p;, wird die natiir-
liche Sterberate der Menschen beschrieben, der dazu-
gehorige Kehrwert stellt die durchschnittliche Lebens-
erwartung der menschlichen Population dar. Bei einer
Erkrankung mit einem Dengue-Virus wird keine erh6h-
te Sterblichkeitsrate angenommen. Damit die Bevolke-
rungszahl konstant bleibt, gibt es zum Kompartiment Sy,
einen konstanten Zufluss u Ny, der die Neugeborenen
reprisentiert. Diese sind gesund, aber anfillig fiir eine
Infektion mit einem der beiden Serotypen. Die Parame-
ter, welche die Ubertragung des Dengue-Virus beein-
flussen, w erden n achfolgend b eschrieben. D ie durch-
schnittliche Stechrate der Moskitos pro Tag ist defi-
niert durch den Parameter B. Die Wahrscheinlichkeit ei-
ner Ubertragung beim Stich eines Menschen, verursacht
durch Aedes-Stechmiicken, wird durch f,,, beschrie-
ben. Bei einer Infektion mit dem Dengue-Virus wird
die Genesungsrate durch den Faktor 7, definiert. Des-
sen Kehrwert charakterisiert in Tagen die durchschnitt-
liche Erkrankungsdauer der Menschen. Der Kehrwert
des neu hinzugefiigten Parameters { stellt die Dauer
der tempordren Kreuzimmunitéit nach der Erkrankung
mit einem Serotypen dar. Analog zum Parameter Uy,

wird die natiirliche Sterberate der ausgewachsenen Vek-
torpopulation durch den Proportionalitétsfaktor i, dar-
gestellt. Thr Kehrwert entspricht der durchschnittlichen
Lebenserwartung der Moskitos. Die Sterberate der nicht
ausgewachsenen Moskitos wird durch den Parameter
s beschrieben. Analog zu den Neugeborenen sind die-
se bei Geburt gesund. 14 beschreibt in Tagen die durch-
schnittliche Dauer der Vektoren in der aquatischen Pha-
se. Der Kehrwert des Faktors ist als Reifungsrate der
Larven zu ausgewachsenen Moskitos zu verstehen. Es
wird vorausgesetzt, dass jeder ausgewachsene Moskito
im Durchschnitt tiglich ¢ Eier in einen Brutplatz legt.
Diese Brutplitze sind beziiglich der Anzahl der Eier
beschrinkt, was durch die Trigerkapazitit kN, ersicht-
lich wird. Der Faktor k beschreibt die durchschnittli-
che Anzahl an nicht-ausgewachsenen Stechmiicken pro
Mensch. Sind die Moskitos ausgereift, so verlassen die-
se die aquatische Phase und koénnen sich nun mit ei-
nem Dengue-Virus infizieren. Analog zur aquatischen
Phasen ist auch die Anzahl der ausgewachsenen Mos-
kitos beschrinkt, dargestellt durch den Faktor m. Die
Ubertragungswahrscheinlichkeit von Mensch zu Mos-
kitos ist durch den Parameter f3,, definiert. Die zuvor
beschriebenen Parameter sind positiv und die Eintritts-
wahrscheinlichkeiten sind zusétzlich nach oben durch 1
beschrinkt.

Weiterhin werden in das Modell drei Kontrollmég-
lichkeiten eingefiigt:

Anteil an Larvizid:
Anteil an Adultizid:
Anteil an mech. Kontrolle:

OSCA(I>§]
0<cu(t) <1
O<amin§a(t)gl

Mit mechanischer Kontrolle wird die Anzahl der
Brutplidtze der Moskitos reduzieren, beispielsweise
Wasseransammlungen in Blumenuntersetzern, Moski-
tonetze iiber Regentonnen, Reduzierung von Altreifen
zur Abdeckung von Silofolien in der Landwirtschaft
usw. Zudem versteht man darunter auch die personli-
che Vorbeugung, wie das Tragen von langen Hosen und
Armeln, und das Anbringen von Fliegengittern an Fen-
stern und Tiiren. Das Verteilen von Lariviziden wird zur
Bekdmpfung der aquatischen Stechmiicken eingesetzt,
das Sprithen von Adultiziden zur Reduzierung der er-
wachsenen Moskitopulation.

Unter Beriicksichtigung der beschriebenen Sachver-
halte entsteht ein Kompartiment-Modell, das in Abbil-
dung 1 skizziert ist. Die Kompartimente der anfélligen
Population sind blau, die der Infizierten rot und die der
resistenten Population griin dargestellt.
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Abbildung 1: Kompartimentmodell mit temporarer Kreuzimmunitat

Zusammenfassend ergibt sich ein System von nicht-
linearen Differentialgleichungen. Dabei gilt fiir die
menschliche Population

(Sh:ﬂhNh ( )‘Hih)
A :Bﬁmh%sh - (nh+ﬂh)1;’1
R, = Ml}, — (C+ ) R,

o Ry 1)
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und fiir die Moskitopopulation

Amzqo( akN)(S +I+I2) -
—(Na+pa+ca)Am

. 2 412, 21
S = My — <Bﬁhmlh+1 e A

i+
= BB 5"

Sm — (.um+cm)

miti, j € {1,2}, i # j.

3 Theoretische Analyse
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Die Steuerungen c4, ¢, und o werden fiir die theoreti-
sche Analyse als konstante Grofen angenommen. Diese



wird auf der nachfolgenden Menge durchgefiihrt:
Q= {(Shal}l,alliaR]]pR%aS}]uSﬁal}],zyl}%l ,Rh |
Ay S Iy I3) € R
Sp+Ry+ Zi(l/il +RZ + S;l) + Zi7jl;lj < N,
Am < kNp, S+ I}, + I3, < mNj,}

Die einzelnen Kompartimente, die die menschliche Po-
pulation beschreiben, diirfen in der Summe die Gesamt-
bevolkerung nicht iiberschreiten. Zudem sind die An-
zahl der Larven und die Summe der ausgewachsenen
Moskitos durch die menschliche Bevolkerungszahl be-
schrénkt.

Satz 1 : Fiir das DGL-System (1), (2) ist die Menge
]le und insbesondere auch Q positiv invariant.

Beweis: Das DGL-System lisst sich fiir X € R4,
X = (Sp, I}, 12, R, R2, S} S2 12 2V Ry | Ay S 1), 12,),
in ein Metzler-System X = A(X)X + F umschreiben.
Es gilt F = (u;N,0,0,0,0,0,0,0,0,0 | 0,0,0,0)” und

Ap(X) 0

AX) = ( 0 An(X)

Die Blockdiagonalmatrix A(X) ist eine Metzler-
Matrix, da die Werte auf der Diagonalen negativ sind
und die Eintrdge auflerhalb der Diagonalen nur nicht-
negativ sind. Ferner gilt F > 0. Nach den Ausfiihrungen
in [14, 15] sind Rf und Q positiv invariant. O

Nach diesem Resultat lidsst sich festhalten, dass die
Losungen fiir alle Startwerte aus Q innerhalb der Men-
ge Q verlaufen. Dementsprechend kénnen bei der Wahl
eines biologisch sinnvollen Startwerts keine biologisch
nicht-relevanten Losungen entstehen.

Die nachfolgenden Losungen wurden mit dem
Computeralgebrasystem Maple berechnet. Zur besseren
Darstellung werden folgende Hilfsgrofien eingefiigt:

) , Details siehe Figur 2.

O(Z{kontroll =QNa— (,um + Cm) (TIA + Ua+ CA);
f@kontroll = aszﬁhmBmth{komrolla

Grontrott = @ (Mm + Cm)* (M + M),
@komroll = Bﬁhm(aBkBmth{komroll + (P.uh(u'm + Cm))

Satz 2 : In Q besitzt das DGL-System (1), (2)
bis zu sechs Gleichgewichtspunkte, davon vier Gleich-
gewichte mit aussterbenden Serotypen. Maximal zwei
sind krankheitsfrei (E}, E;) und hochstens zwei sind
endemische Randgleichgewichte (E3, E}). Diese neh-
men folgende Werte an:

° Eik = (Nha07070707070707070 ‘ 0’0’0’0>
[ ] E; = (Nh707070707070707070‘

KNy Sontrotr  kNySontroll 0 0)
a7 @(lmtem) 2
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o E; = (SZ*,IA**’()’R};*’O’O’Sﬁ**,o,o,o |
Ajn*as** 11** 0)
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o E;=(S*,0,I7**,0,R¥™ S}1**,0,0,0,0 |
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h Drontroll
_ Ii** — HpNp ('%komroll 7(@&1»'01117011)
h (nh+)uh)-@kr)mmll
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Bemerkungen: Der Punkt E} beschreibt einen trivia-
len Gleichgewichtspunkt, wihrend E7 ein nichttrivia-
les, krankheitsfreies Equilibrium (kurz: DFE) darstellt.
In beiden Punkten gibt es keine infizierte Menschen und
Moskitos sowie keine gegen mindestens einen Seroty-
pen resistente Menschen.

Satz 3 : Die Basisreproduktionszahl %y des DGL-

Systems (1), (2) erfiillt:
By — %kontroll - akBZmaﬁmhv‘Z{kontroll
0= - 2
Crontroll (P(um + Cm) (nh =+ I»Lh)

Beweis: Zur Berechnung der Basisreproduktions-
zahl (kurz: BRN) wird das Next-Generation-Verfahren
angewandt [16, 17, 18, 19] zu finden. Mit dieser Me-
thode nach [18] lédsst sich fiir jeden Serotypen i, mit
i € {1,2}, eine BRN bestimmen. In die Berechnun-
gen flieBen nur Kompartimente mit Neuinfektionen ein.
Die Rate von Neuinfektion mit Serotyp i wird durch
den Vektor .%; dargestellt, ¥; umfasst die restlichen
Transferterme beziiglich Serotyp i, d.h. Tode, Gebur-
ten, Krankheitsverdnderungen sowie Heilungen. Die in
dieser Ausarbeitung vorgenommene Zerlegung ist nach
[16, 18] gewahlt, aufgrund verschiedener Deutungen im
Krankheitsverlauf ist diese aber nicht zwingend eindeu-
tig. Von den zuvor beschriebenen Vektoren werden die
Jacobi-Matrizen berechnet, die mit F; beziehungsweise
V; bezeichnet werden. Diese werden am nichtrivialen,
krankheitsfreien Gleichgewicht E5 ausgewertet. Dabei
ist F; eine nicht-negative Matrix und V; eine invertier-
bare M-Matrix. AbschlieBend wird das Matrixprodukt
EVi_l betrachtet, welches als Next-Generation-Matrix
bezeichnet wird. Dessen Spektralradius entspricht der

3)
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Abbildung 2: Teilmatrizen von A(X)

BRN des Serotypen i, d.h. es gilt: %; = p(FV~!). Un-
tersuchungen in [19] haben gezeigt, dass das DFE nicht
eindeutig sein muss.

Fiir Serotyp 1 mit den Kompartimenten I,ﬁ,
I! lassen sich die folgenden Vektoren bilden:

I,%l und

11
BBthL;Sh

1 (M + w1,

T = Bﬁmh/{/i;lspll ) "= (nh-i-/lh)lil
1, 21 2

Bﬁhm Ih ;/jh Sm (I’Lm + Cm)lm

Nach Einsetzen der Werte des Gleichgewichts EJ sehen
die jeweiligen Jacobi-Matrizen F; und V| wie folgt aus:

S*

0 0 BBu

Sl*

k= 0 0 BﬁthLh ’

Bﬁhm}gvr: Bﬁhm% 0
M+ Ha 0 0
Vi= 0 M+ M 0

0 0 Hm =+ Cmy

Die Next-Generation-Matrix Fj Vfl nimmt somit fol-
gende Gestalt an:

Bﬁmh
0 O HUm~+cm
RV, = 0 0 0
okB ma 'O/I«)ntr()l 1 okB ma 'ka(lm‘ roll O
@(tmt-cm)(Mtin) @ (Hm-tm) (Ma+1n)

Die BRN des Serotyps 1 berechnet sich zu:
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_ kB2 B Brun Zontrotl
.% — FV 1 _ ontro.
1=pAY) ¢MM+%WW+M)

Aufgrund der symmetrischen Betrachtungsweise ergibt
die Berechnung fiir die BRN des Serotyps 2 das gleiche
Ergebnis. Somit folgt:

akB2maﬁmh£{konlmll
@(Hm + cm)* (M + Hn)

T =p(BV, ') = \/

Es gilt Z) = %, und die Behauptung in (3) folgt aus
%() :max{%17%2}. O

Analog zu [20] kann die BRN wie folgt umgeschrie-
ben werden:

2 @kontroll o akBZmaﬁmh'Q{kontroll o
R} = = d =
Ckontroll (P(.um + Cm) (nh =+ uh)
é o 1
=B Lzm . )
PP Np Wm+cm Mp+ Hp
wobeil gm = S;Kn = umnﬁcm ;kn = M gewahlt wur-

(P(ﬂ)71+cm)
de.

Die ersten drei Terme représentieren die Stichinten-
sitdt. Der zweite Ausdruck gibt die Anzahl der erwach-
senen Stechmiicken pro Mensch an. Der anschlieSende
Ausdruck ist abhédngig von den Parametern der Mos-
kitos sowie der Kontrollmainamen. Abschlieend folgt
ein Term in Abhingigkeit der menschlichen Parameter.

Anhand dieser Kennzahl ist zu beobachten, dass ei-
ne erhohte Infektionsrate bei einem Stich, sowohl von



Mensch als auch von Moskito (B, Bun ), die BRN
Ho vergroBert. Ein dhnlicher Effekt ist bei einer erh6h-
ten tdglichen Stechrate (B ) zu beobachten. Durch ei-
ne kiinstliche Erhohung der Sterblichkeitsrate der Mos-
kitos (W, "), das einer Minimierung der Lebensdauer
der Stechmiicken entspricht, sinkt Z.

Die Basisreproduktionszahl steht im engen Zusam-
menhang mit der Stabilitdit des DFE und dient als
Schwellenwertparameter, was im nachfolgenden Satz
verdeutlicht wird.

Satz 4 [16]: Das krankheitsfreie Gleichgewicht EJ
ist lokal asymptotisch stabil, falls Zy < 1 gilt. Fiir Zy >
1 1dsst sich Instabilitit folgern.

4 Numerische Simulation

Ohne Kontrollmainahmen wird eine numerische Simu-
lation durchgefiihrt, welche die Losungen der Kom-
partimente im zeitlichen Verlauf grafisch darstellt. Die
Berechnung wurde in Matlab mit der Routine ode45
durchgefiihrt, die verwendeten Parameter stammen aus
[21]. In diesen Ausfithrungen sind Grafiken fiir die
Parameter der Steckmiicke Aedes aegypti und fiir die
Ubertragung des Dengue-Virus in Abhingigkeit der
Umgebungstemperatur abgebildet. Wie im asymmetri-
schen Modell ohne temporire Kreuzimmunitét in [22]
wurden die Werte bei einer Temperatur von 30°C iiber-
nommen. Der Parameter m = kﬂ, der die Anzahl der
Moskitos pro Mensch abbildet, bildet sich aus denen im
Ausdruck dargestellten Parametern. Zusammengefasst
nehmen diese nachfolgende Werte an:

Nj, = 386000, B = 0.22, B = 0.66, B = 0.78,

1
Nna = 0.12, Nn = g, Ha = 0.18,

1 1
—m,ﬂm—g,([)—&k—’j,m—&%&

Hp

Der Anteil der infizierten Population liegt zu Beginn
bei 0.01%, welcher sich gleichm@Big auf beide Seroty-
pen aufteilt. Die Startwerte der ausgewachsenen sowie
nicht ausgewachsenen Vektoren entsprechen den jewei-
ligen Trigerkapazititen. Es ergeben sich die folgenden
Anfangswerte:

Sno = 99.99% N, I}y = I7y = 0.005% N,
Rjo = R = Sjo = Sio = lig = Ijp = Ruo =0,

Amo = kN, Smo = mNp, Iyg = I = 0.
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Fiir die numerische Simulation wurde { = % ge-
setzt, sodass eine temporire Kreuzimmunitét mit einer
Dauer von sechs Monaten angenommen wird.

Nach Ubernehmen der Parameterdaten nehmen die
Gleichgewichte die folgenden Werte an:

e E7 =(386000,0,0,0,0,0,0,0,0,0|0,0,0,0)

e E} = (386000,0,0,0,0,0,0,0,0,0, |
1142266,3152655,0,0)

o E; = (13000,38,0,2316,0,0,370644,0,0,0 |
1142266,3151135,1519,0)

e E; = (13000,0,38,0,2316,370644,0,0,0,0 |
1142266,3151135,0, 1519)

Fir die BRN folgt: %y = 5.45 > 1. Folglich ist
das krankheitsfreie Gleichgewicht E3 instabil und das
Dengue-Virus wird sich langfristig innerhalb der Popu-
lation verbreiten.

In der Figur 3 ist der Losungsverlauf der infizier-
ten Kompartimente dargestellt. Aufgrund der symmetri-
schen Betrachtungsweise sind die Losungsverldufe fiir
beide Serotypen identisch. In der linken Grafik, welche
die Losungen der infizierten Menschen abbildet, kommt
es zwischen dem 10. und 40. Tag zu einem Krank-
heitsausbruch, in der Spitze bis zu etwa 60712 Men-
schen erkranken dabei erstmalig mit einem Dengue-
Serotypen. Betrachtet man beide Serotypen, so sind ma-
ximal 31.5% der Gesamtbevolkerung gleichzeitig mit
einem Serotyp infiziert. Danach werden keine weiteren
Erstinfektionen mehr festgestellt. Die Losungen der in-
fizierten Stechmiicken, abgebildet in der rechten Gra-
fik, erreichen ihr Maximum wihrend des Krankheits-
ausbruchs bei circa 545055, sodass gleichzeitig iiber
eine Millionen Moskitos infiziert sind. Danach sinken
die Zahlen zunichst steil, nach knapp 90 Tagen fillt die
Losungskurve wesentlich flacher ab. Von immenser Be-
deutung ist auch die Betrachtung der Zweitinfektionen,
da diese im Krankheitsbild wesentlich gefihrlicher ver-
laufen [1]. Zwischen dem 30. und 70. Tag verlduft die
Losungskurve der Individuen mit einer zweiten Infekti-
on auf einem nahezu konstanten Level und die Losung
erreicht ihr Maximum bei 2614. In der Summe sind so-
mit bis zu 1.4% der Bevolkerung zweimalig an einem
Dengue-Serotypen erkrankt.

5 Optimale Steuerung

In diesem Abschnitt werden zeitabhingige Steuerungen
betrachtet, welche auf einem Zeitgitter stiickweise kon-
stant modelliert werden. Fiir das im folgenden gewihlte



Abbildung 3: Lésungsverlauf fur die infizierten Kompartimente der Menschen (links) und der Vektoren (rechts)

Kostenfunktional

k= /otf o -i(t)* + Y4 em(t)* + 1 ca(t)* +
9 (1—a(r))?]dr

gilt i(t) = [I}(¢) + I(t) + I}*(t) + I?'(¢)] /Ny, und es
beinhaltet die Gewichte y;. Die obere Integralgrenze 5
betrdagt 365 [Tage] und die Anfangsbedingungen ent-
sprechen denjenigen aus dem vorherigen Abschnitt.
Die Kosten der verschiedenen Strategien zur Einddm-
mung der Moskitopopulation wurden mit der Model-
lierungssprache AMPL und dem Solver IPOPT berech-
net [23, 24]. Um numerisch stabile Ergebnisse zu erhal-
ten, wurden das Zielfunktional sowie das System von
Differentialgleichungen entdimensionalisiert. Drei ver-
schiedene Fille werden betrachtet: Ein mittleres Szena-
rio (Fall A), teure Behandlungskosten fiir die infizierte
Population (Fall B) sowie hohe Kosten fiir die Eindam-
mung der Stechmiicken (Fall C).

Wie sich zeigt, fiihrt eine lingere, temporire Kreu-
zimmunitit und somit ein kleinerer Wert von { zu ge-
ringeren Kosten. Fall B, das eine moglichst geringe An-
zahl an Infizierten priorisiert, ist mit relativ hohen Ko-
sten verbunden. Fall C, in dem die Eindimmung der
Moskitos einen hohen Stellenwert besitzt, bildet den
kostengiinstigsten der drei Szenarien. In Fall A wird ein
mittleres Szenario simuliert, die dazugehtrigen Werte
des Zielfunktionals liegen zwischen den beiden ande-
ren Fillen.

In zwei Grafiken wird in Figur 4 der prozentuale An-
teil an Erst- und Zweitinfektionen mit Serotyp 1 darge-
stellt. Aufgrund der Symmetrie im Modell gelten die
nachfolgenden Zahlen fiir beide Serotypen und es ge-
niigt daher, nur einen Serotypen (hier: Serotyp 1) zu
betrachten. Im mittleren Szenario (Fall A) treten ma-
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ximal 8.04% Erstinfektionen mit Serotyp 1 auf. Oh-
ne Kontrollstrategien lagen diese Zahlen bei 15.7% fiir
beide Serotypen, sodass die Anzahl der Primérinfizier-
ten durch das Einbringen von Kontrolle nahezu halbiert
werden konnte. Wird wieder Fall A (mittleres Szenario)
betrachtet, so konnen bis zu 0.72% Zweitinfektionen
registriert werden. Ohne Kontrolle lag diese Zahl bei
0.68%, sodass die Anzahl der Sekundérinfizierten trotz
Einsatz von KontrollmaBnahmen einen leichten Anstieg
verzeichnete.

In der Figur 5 ist der Einsatz der drei Kontrollstrate-
gien im Betrachtungszeitraum abgebildet. Bei der me-
chanischen Kontrolle wird dabei die Differenz betrach-
tet, da fiir einen Wert nahe der O besonders viel Kontrol-
le ausgeiibt wird. In allen drei Grafiken zeigt sich, dass
im Szenario von teuren Behandlungskosten (Fall B) am
meisten Kontrolle erbracht wird. Hier wird maximal bis
zu 0.16% Larvizid, bis zu 12.83% Adultizid und bis zu
1.04% mechanische Kontrolle eingesetzt. Im Szenario
mit teuren Kontrollmanahmen (Fall C) wird dement-
sprechend auch am wenigsten Kontrolle in einem kiir-
zeren Zeitraum eingesetzt. Dabei werden bis zu 0.02%
Larvizid, bis zu 3.74% Adultizid und bis zu 0.17% me-
chanische Kontrolle verwendet. Im mittleren Szenario
(Fall A) liegen die Losungskurven zwischen den zuvor
beschriebenen Losungen. Hochstens bis zu 0.05% Lar-
vizid, bis zu 8.17% Adultizid und bis zu 0.50% mecha-
nische Kontrolle wird eingesetzt. Nach spétestens 70
Tagen nehmen alle Losungskurven ein relativ geringes
konstantes Niveau, sodass nur noch sehr wenig Kontrol-
le ausgeiibt wird.



Gewichte Kosten
(=os [ (=% | =
A Yo=7 =1 =1m=025 0.119041 | 0.127501 | 0.142727
B | m=055%=%=y%=0.15| 0.177034 | 0.196673 | 0.230429
C | %=0.10,7% =% =7 =0.30 | 0.057502 | 0.060873 | 0.066516

Tabelle 1: Gewichte und Kosten bei der Optimalen Steuerung

Abbildung 4: Erst- (links) und Zweitinfektionen (rechts) mit Serotyp 1

6 Fazit

Wie sich zeigt, ist das Einbringen von Kontrollstrategi-
en eine sinnvolle GegenmaBnahme, um die Anzahl der
erstmalig infizierten Individuen zu minimieren und so-
mit die Verbreitung des Virus einzuddmmen. Als be-
sonders effektiv stellt sich der Einsatz von Adultizid
heraus, das zur Bekdmpfung der erwachsenen Mos-
kitopopulation eingesetzt wird. Allerdings erhoht sich
durch diese GegenmaBnahmen die maximale Anzahl
der Zweitinfizierten, sodass in diesem Fall weitere An-
passungen der Strategien zwingend erforderlich sind.
Zur Minimierung dieser Fallzahlen konnen auch zusitz-
liche geeignete Impfmafnahmen in Betracht gezogen
werden.
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