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No final de dezembro de 2019, houve um surto de pneumonia acompanhada por febre, tosse
seca, fadiga e eventuais problemas gastrointestinais, ocorrido inicialmente em Wuhan, China [4], o
v́ırus responsável pela infecção foi sequenciado e relacionado com o SARS-CoV, agente etiológico
da śındrome respiratória aguda grave (do inglês, Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus)
e responsável pela epidemia em 2003, a partir de então o v́ırus passou a ser designado como SARS-
CoV-2 e a doença causada por sua infecção, como Coronavirus Disease, 2019 (COVID-19) [3].
O primeiro caso de COVID-19 no Brasil foi em 25 de fevereiro de 2020. No dia 11 de março
alcançamos a marca de 11.202.305 casos e 270.656 óbitos por COVID-19.

Neste trabalho utilizamos modelagem fracionária para um modelo SEIRD baseado em [2],
visando embutir o efeito das simplificações na ordem não inteira da derivada. Sendo S a população
suscet́ıvel à doença, E os indiv́ıduos que são assintomáticos, I é o compartimento dos infectados
sintomáticos, R é o compartimento da população que não está mais no peŕıodo infeccioso e se
recuperou da doença e D o compartimento daqueles que faleceram em decorrência de complicações
da COVID-19.

Considerando então no modelo (1) a ordem da derivada fracionária de Caputo, 0 < α ≤ 1,
obtemos o seguinte sistema de EDFs (Equações Diferenciais Fracionárias):

Dα S = −r1 S E − r2 S I
DαE = r1 S E + r2 S I − a1E − c1E
Dα I = c1E − a2 I − c2 I,
DαR = a1E + a2 I,
DαD = c2 I.

(1)

A partir de simulações numéricas baseadas no método FracPECE [1] foram feitas estimações
por meio do método dos mı́nimos quadrados para os parâmetros S(0), E(0), a1 e r1, considerando
fixos os seguintes parâmetros a1+c1 = 0, 2 dias−1 (inverso do peŕıodo médio de incubação) a2+c2 =
1
11 dias−1 (inverso do peŕıodo médio como infeccioso sintomático), r2 = 0, ou seja, que os indiv́ıduos
sintomáticos, após serem detectados se isolam, portanto não contaminam outros indiv́ıduos, e a

1micaeli.theodoro@unesp.br
2rubens.camargo@unesp.br
3thomvilches@gmail.com
4paulo.mancera@unesp.br

Proceeding Series of the Brazilian Society of Computational and Applied Mathematics, v. 8, n. 1, 2021.

Trabalho apresentado no XL CNMAC, Evento Virtual - Co-organizado pela Universidade do Mato Grosso do Sul (UFMS).

010197-1 © 2021 SBMAC



2

letalidade de 5%. Na Figura 1 apresentamos graficos, comparando com os dados reais de casos
acumulados e mortes em decorrência da COVID-19 no estado, considerando α = 0, 95:

Figura 1: Comparação entre os dados reais de casos e mortes em decorrência da COVID-19 forne-
cidos pela base de dados da Fiocruz6 e a estimação feita pelos autores.

Pode-se observar um excelente ajuste do modelo perante aos dados reais, mesmo com as sim-
plificações, utilizando a ordem não inteira da derivada α = 0, 95. Com este ajuste, será analisada
estratégias de controle futuramente.
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MMT agradece à Coordenação de Aperfeiçoamento de Pessoal de Nı́vel Superior - Brasil (CA-
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