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A epidemiologia matematica tem sido usada para simular, analisar e prever o com-
portamento de doencas propagadas por vetores, como a dengue e a febre amarela, pois
essas doencas representam um grande problema de saide publica [1,2]. O objetivo desse
trabalho é avaliar a diferenca na velocidade de propagagao de uma doenga com um tnico
sorotipo transmitida pela picada de um vetor, para quatro distribuicoes iniciais de vetores
e individuos infectados. Esse é o caso da dengue para uma populagdo que s6 tem um soro-
tipo da doenca, da febre amarela ou da chikungunya. A razdo desse estudo é que os focos
de vetores espalhados no espago influenciam na dinamica de dispersao dessas doencas [2].

O modelo usado neste trabalho, conforme mostrado em [4], baseia-se em Autoémato
Celular (AC) para representar as populagdes de humanos e vetores, em duas camadas
separadas. O automato celular simula o contato entre humanos e vetores bem como a
transicao de estados, resultantes dessa interacdo, nos individuos. Cada célula representa
um individuo, e uma célula da camada de humanos tem contato com 100 células da camada
de vetores, por isso os tamanhos dos reticulados sao 200 x 200 = 40000 para a camada de
humanos e 2000 x 2000 = 4000000 para a camada de vetores. Os estados possiveis para os
humanos sao: Sy, que representa os individuos suscetiveis a doenca, I, sao os infectados
e Ry os recuperados. Para os vetores, consideramos os suscetiveis S,, infectados I, e a
célula vazia V,,, dado o curto tempo de vida do vetor. A interacdo entre as camadas do
AC ocorre da seguinte maneira: cada vez que um Sy, entra em contato com um vetor I, ha
uma, probabilidade de picada e infeccdo do humano de PP = 0,1, e cada vez que um vetor
S, entra em contato com um humano Ip, a mesma probabilidade de picada e infec¢ao do
vetor. O individuo S}, pode se curar da doenca, indo para R com probabilidade PC' = 0, 5,
morrer pela doenga com probabilidade PD = 0, 1, e ainda pode morrer por causas naturais
com probabilidade PD = 0, 1, sendo que nesses dois tltimos casos nasce um individuo S},
no lugar, mantendo a populagdo de humanos constante. Para os vetores, um individuo .S,
ou I, morre com probabilidade PDV = 0,1 e uma célula V,, se torna S, com probabilidade
PNN = 0,1. Os vetores ndo tém populacdo constante, porém o reticulado é fixo. Cada
humano se move 3 vezes dentro de um raio 3 pelo reticulado, de acordo com [4].
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Cada simulagao tem 200 passos de tempo, com as condigdes iniciais: Sp(0) = 99, 5%,
In(0) = 0,5%, Ry(0) = 0, S,(0) = 10%,1,(0) = 0,1%,V,(0) = 89,9%. Humanos e
vetores sao homogeneamente espalhados pelo reticulado no comeco das simulagoes, exceto
os humanos e vetores infectados, que sao inicialmente distribuidos 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 transmissdo de uma doenca, foi utilizado o pardmetro de Ry, calculado
a partir de equagoes diferenciais ordinarias segundo [2], [4]. Para Ry < 1, a doenca ¢é
naturalmente eliminada da populacdo, enquanto que para Ry > 1, tem-se um estado
endémico [2,4].

As primeiras analises mostram que ha um pico nos instantes iniciais para Rop1 e Ropa,
que sao as distribuigdes 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 distribuicoes (0,005 para D2 e 0,014 para
D3). Além disso, Rop1 e Ropa chegam antes ao valor de equilibrio do que Rop2 € Rops,
sendo que o valor de equilibrio é o mesmo para as quatro distribuicoes quando o sistema
atingue seu regime permanente. Espera-se testar outras distribuigoes de infectados, além
de comparar a evolucdo temporal de outras variaveis do modelo. A separacdo dos vetores
em machos e fémeas também poderd ser considerada, visto que as fémeas sdo as tnicas
que podem transmitir o virus aos humanos.
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