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1 Introducao

A modelagem de doencas infecciosas é uma ferramenta que tem sido usada para estudar
0s mecanismos pelos quais doencas sao transmitidas, para prever o curso futuro de um
surto e avaliar estratégias para controlar uma epidemia. Neste sentido, pesquisadores
tém estudado modelos matematicos e técnicas de computacdo capazes de descrever a
transmissao direta de doengas (tais como gripe, HIV, variola, etc.) entre individuos em
diversos cenarios [1,5].

Estudos recentes tém mostrado que as redes complexas constituem um suporte natural
para o estudo da propagacao de epidemias [2]. Uma rede complexa é descrita por um
conjunto de vértices (nés) e arestas (conexoes, ligagdes ou links) e algum tipo de interagao
entre os mesmos. O estudo de redes complexas utiliza conceitos da Teoria de Grafos, da
Mecanica Estatistica, da Fisica Nao-Linear e de Sistemas Complexos [5]. Na modelagem de
uma doenca infecciosa por meio de uma rede complexa, cada um de seus vértices constitui
um individuo e suas arestas representam os contatos entre os mesmos. A topologia da rede
pode ser formada por modelos cldssicos utilizados na literatura ou por redes de contatos
reais, obtidas a partir de bases de dados de acesso ptublico e gratuito.

2 MBI

Os Modelos Baseados em Individuos (MBI’s) em conjunto com a teoria de redes com-
plexas tém sido crescentemente empregados na modelagem de processos infecciosos [1]. O
MBI consiste de uma estrutura na qual ocorrem os relacionamentos entre um certo niimero
de individuos, cujo comportamento é determinado por um conjunto de caracteristicas. Sua
énfase é na interagao entre os individuos, cujas caracteristicas evoluem estocasticamente
ao longo do tempo tempo.

O modelo MBI é formado por uma populagao de individuos Suscetiveis (S), Infectados
(I) e Recuperados (R), tendo como parametros 3, v e u que representam as taxas de
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contato, recuperacao e renovagao dos individuos, respectivamente, que influenciam nas
mudancas ao longo do tempo. Tal modelo é desenvolvido a partir das seguintes premissas
epidemiolégicas [1]:

e S.I,R— S : ocorre a renovagao dos individuos, ou seja, eles morrem e, para que a
populacao permaneca de tamanho constante, um novo individuo suscetivel nasce;

e S—1I : ocorre quando um individuo suscetivel tem contato com um individuo infec-
tado, adquirindo a doenga e passando para o estado I;

e /R : ocorre a recuperacao de um individuo infectado, tornando-se imune a uma
nova infeccao.

3 Conclusoes

O presente trabalho apresenta a modelagem computacional da propagacao de uma
doenga infecciosa utilizando a teoria de redes complexas, o modelo MBI e redes reais,
tais como, redes de golfinhos e zebras, disponibilizadas gratuitamente pelo Konect [4]. De
modo geral, a evolugao de uma dada doenga foi investigada utilizando tais redes, variando-
se a topologia da rede de contatos e as regras de mudanca de estado dos mesmos. Por
fim, foram feitas comparagoes entre os resultados obtidos com tais redes e com as redes
sintéticas produzidas pelos modelos de Watts & Strogatz [6] e Barabési & Albert [2].
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