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1 Introducao

A Tuberculose (TB) é um grande problema de saide piblica, que afeta predominan-
temente paises de baixa e média renda, se desenvolvendo também entre imigrantes, partes
mais pobres e vulneraveis de paises ricos [1].

Diante destas circunstancias o estudo da curva de crescimento do Mycobacterium tu-
berculosis torna-se extremamente importante, ja que através deste estudo podem-se testar
hipdteses, verificar reacoes do bacilo a farmacos e ainda pode ajudar no desenvolvimento
de novos farmacos.

O objetivo do trabalho é modelar a curva de crescimento do bacilo da Tuberculose,
utilizando sistemas baseados em agentes, onde as varidveis da simulacao utilizam dis-
tribuigcoes de probabilidades, tornando assim, o modelo desenvolvido mais similar a um
modelo de crescimento real.

2 Distribuicoes de Probabilidades

Os modelos probabilisticos sao uteis para representar situagoes reais, ou para descrever
um experimento aleatério. Os estudos de simulag@o tentam reproduzir num ambiente
controlado o que se passa em um ambiente real.
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3 Simulacao Baseada em Agentes

A simulacdo baseada em agentes possibilita por meio de suas ferramentas recriar a
populacao de um sistema real em um artificial, onde cada individuo da populacao é re-
presentado por um agente e cada um deles possui um conjunto de regras especificas que
ditam seu comportamento. De acordo com [2], os sistemas baseados em agentes sao uma
poderosa e flexivel ferramenta para modelagem de sistemas, pois desta maneira pode-se
analisar o comportamento de cada individuo, ao invés de uma média de comportamentos
do mesmo.

4 Modelo Proposto

Para simular a dinamica populacional foi usado o ambiente de programacao NetLogo,
que realiza simulacGes voltadas para fendmenos naturais e sociais.

O modelo baseado em agentes implementado simula um ambiente onde o Mycobac-
terium tuberculosis possui regras especificas de comportamento. A simulagdo tem como
divisao de tempo o tick e as variaveis atribuidas as bactérias sao: adaptacado, energia,
consumo, fungoes vitais, sensor sinal, sensor bactéria, e energia para reproducao.

Considerando que muitos fenémenos biolégicos se ajustam a distribuicao normal, assumiu-
se que as variaveis do modelo também se distribuem normalmente.

5 Resultados e Conclusoes Parciais

Pode-se inserir um comportamento difuso para cada agente no sistema, visualizar os
agentes individualmente, simular interacoes entre agentes e o ambiente onde estes estao
inseridos e, ainda, o modelo apresenta similaridade com o contorno da curva experimental
obtida por [3].

A validacao serd feita pelo conhecimento adquirido por especialistas e por referéncias
bibliograficas da area. Como produto final espera-se uma curva idéntica, ou com erro
minimo, quando comparada a experimental.
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