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A epidemiologia matemática tem sido usada para simular, analisar e prever o com-
portamento de doenças propagadas por vetores, como a dengue e a febre amarela, pois
essas doenças representam um grande problema de saúde pública [1, 2]. O objetivo desse
trabalho é avaliar a diferença na velocidade de propagação de uma doença com um único
sorotipo transmitida pela picada de um vetor, para quatro distribuições iniciais de vetores
e indivíduos infectados. Esse é o caso da dengue para uma população que só tem um soro-
tipo da doença, da febre amarela ou da chikungunya. A razão desse estudo é que os focos
de vetores espalhados no espaço in�uenciam na dinâmica de dispersão dessas doenças [2].

O modelo usado neste trabalho, conforme mostrado em [4], baseia-se em Autômato
Celular (AC) para representar as populações de humanos e vetores, em duas camadas
separadas. O autômato celular simula o contato entre humanos e vetores bem como a
transição de estados, resultantes dessa interação, nos indivíduos. Cada célula representa
um indivíduo, e uma célula da camada de humanos tem contato com 100 células da camada
de vetores, por isso os tamanhos dos reticulados são 200× 200 = 40000 para a camada de
humanos e 2000× 2000 = 4000000 para a camada de vetores. Os estados possíveis para os
humanos são: Sh, que representa os indivíduos suscetíveis à doença, Ih são os infectados
e Rh os recuperados. Para os vetores, consideramos os suscetíveis Sv, infectados Iv e a
célula vazia Vv, dado o curto tempo de vida do vetor. A interação entre as camadas do
AC ocorre da seguinte maneira: cada vez que um Sh entra em contato com um vetor Iv há
uma probabilidade de picada e infecção do humano de PP = 0, 1, e cada vez que um vetor
Sv entra em contato com um humano Ih, a mesma probabilidade de picada e infecção do
vetor. O indivíduo Sh pode se curar da doença, indo para Rh com probabilidade PC = 0, 5,
morrer pela doença com probabilidade PD = 0, 1, e ainda pode morrer por causas naturais
com probabilidade PD = 0, 1, sendo que nesses dois últimos casos nasce um indivíduo Sh

no lugar, mantendo a população de humanos constante. Para os vetores, um indivíduo Sv

ou Iv morre com probabilidade PDV = 0, 1 e uma célula Vv se torna Sv com probabilidade
PNN = 0, 1. Os vetores não têm população constante, porém o reticulado é �xo. Cada
humano se move 3 vezes dentro de um raio 3 pelo reticulado, de acordo com [4].
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Cada simulação tem 200 passos de tempo, com as condições iniciais: Sh(0) = 99, 5%,
Ih(0) = 0, 5%, Rh(0) = 0, Sv(0) = 10%, Iv(0) = 0, 1%, Vv(0) = 89, 9%. Humanos e
vetores são homogeneamente espalhados pelo reticulado no começo das simulações, exceto
os humanos e vetores infectados, que são inicialmente distribuídos da seguinte maneira: a)
D1: homogeneamente espalhados; b) D2: concentrados num quadrado centralizado de lado
20; c) D3: concentrados num quadrado centralizado de lado 40; d) D4: concentrados em
1 quadrado de lado 20 em cada um dos 4 quadrantes do reticulado. Para se caracterizar
a intensidade da transmissão de uma doença, foi utilizado o parâmetro de R0, calculado
a partir de equações diferenciais ordinárias segundo [2], [4]. Para R0 < 1, a doença é
naturalmente eliminada da população, enquanto que para R0 > 1, tem-se um estado
endêmico [2, 4].

As primeiras análises mostram que há um pico nos instantes iniciais para R0D1 e R0D4,
que são as distribuições mais espalhadas e que tem um maior valor de pico de infectados
(0,077 para D1 e 0,038 para D4) do que as outras distribuições (0,005 para D2 e 0,014 para
D3). Além disso, R0D1 e R0D4 chegam antes ao valor de equilíbrio do que R0D2 e R0D3,
sendo que o valor de equilíbrio é o mesmo para as quatro distribuições quando o sistema
atingue seu regime permanente. Espera-se testar outras distribuições de infectados, além
de comparar a evolução temporal de outras variáveis do modelo. A separação dos vetores
em machos e fêmeas também poderá ser considerada, visto que as fêmeas são as únicas
que podem transmitir o vírus aos humanos.
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