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O Modelo Matemático SIR, proposto por Kermack e McKendrick (ver [1]), é descrito por
equações diferenciais baseadas em conceitos qúımicos, e define a dependência do número de sus-
cet́ıveis, infectados, recuperados, e a taxa de contato entre essas classes para a formação de uma
epidemia.

O número reprodutivo se ramifica entre básico (R0) e efetivo (Rt), o R0 se trata de uma
medida do instante inicial da epidemia, definindo quantas pessoas são infectadas em média por
um indiv́ıduo durante o peŕıodo de transmissibilidade. Quanto maior, mais rápido é o crescimento
do número de infecções, analogamente, quão menor, mais achatada é a curva. O Rt é o número
reprodutivo efetivo, ou seja, quantos casos são infectados ao longo do tempo, este número sendo
inferior a 1 determina que a epidemia está se aproximando do fim, portanto, a curva de infectados
está se aproximando do zero.

É evidenciada a importância das medidas de isolamento social, tanto para o achatamento da
curva, que designa a redução do número reprodutivo inicial pela velocidade de espalhamento da
doença, quanto para atingir o limiar epidêmico (ápice). O escopo deste estudo é analisar o com-
portamento da pandemia de coronav́ırus (COVID-19) para dois munićıpios do noroeste paulista.

O modelo SIR considera o seguinte sistema de equações diferenciais :
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S, I e R correspondem, respectivamente, aos Suscet́ıveis, Infectados e Recuperados. β repre-
senta a taxa de transmissibilidade, γ a taxa de recuperação e N a população total. Ao ińıcio
de uma epidemia toda população é suscet́ıvel a doença (S ≈ N), assim, resolve-se a equação
diferencial obtendo como solução a função I(t) = I(0)e(β−γ)t, concluindo que no ińıcio da pande-
mia a curva de infectados possui um comportamento exponencial, podendo as constantes serem
calculadas utilizando-se o método dos mı́nimos quadrados.
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Encontrados os parâmetros, calcula-se o R0 realizando o quociente entre as constantes β e γ, o
Rt é similar, porém depende da função de suscet́ıveis :

R0 =
β

γ
, Rt =

βS(t)

γ
= R0S(t) (2)

O sistema de equações diferenciais pode ser resolvido numericamente utilizando o método de
Euler. Por meio dos dados registrados do número de infectados entre abril e maio de 2020 pelo
Ministério de Saúde, calculou-se o parâmetro β utilizando o método dos mı́nimos quadrados, γ
pode ser calculado sendo o inverso do número de dias que um indiv́ıduo leva para se recuperar,
considerando uma taxa de recuperação média de 10 dias tem-se que γ = 0.1. Para o munićıpio
de Castilho calculou-se β = 0.134 obtendo assim um R0 igual a 1.34. Para o munićıpio de Ilha
Solteira obteve-se β = 0.165, assim, R0 = 1.65.

Os gráficos nas Figura 1 e Figura 2 são obtidos utilizando a implementação do método de Euler
no Scilab, o Rt para abril de 2021 no munićıpio de Castilho foi igual a 1.2, e para o munićıpio de
Ilha Solteira igual a 0.5.

Figura 1: Curvas SIR para Castilho-SP.

Figura 2: Curvas SIR para Ilha Solteira-SP.

Observa-se um maior limiar epidêmico para Ilha Solteira, ou seja, Castilho apresenta um maior
achatamento devido um R0 menor. Além disso, pode-se observar a diferença do comportamento
das curvas de suscet́ıveis e recuperados em razão da diferença entre seus parâmetros.
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