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1 Introducao

A modelagem matemadtica em epidemiologia é ferramenta consagrada no entendimento
da propagacao e do controle de doengas. Quando se trata de doencas virais, principal-
mente aquelas que atingem o individuo e sua infancia, seu estudo ganha também im-
portancia social. Para citar alguns exemplos, hoje nosso pais lida com alarmante nimero
de casos de Sarampo, doenga que ja era considerada erradicada na maior parte de nosso
territério [3]. Outra doenga nado menos preocupante, mas pouco conhecida do grande
publico, é a Sindrome da Rubéola Congénita (SRC), uma doenca decorrente da infecgao
da mae pelo virus da Rubéola durante as primeiras semanas da gravidez, causando grande
influéncia no desenvolvimento da crianga [5]. Como exemplo também citamos a Coquelu-
che, doenca infecciosa aguda do trato respiratério, cujo nimero de casos é considerando
grande pelos especialistas [1]. Todas estas doencas podem ser estudadas e descritas por
modelos deterministicos, mas um desafio sempre presente nestes modelos é a estimativa
dos seus parametros. Este trabalho tem como objetivo estudar diferentes técnicas de
estimacao estatistica dos parametros envolvidos nesses modelos.

2 Estimativa de Parametros

A partir de dados disponiveis publicamente para algumas das doencas citadas e utilizando-
se técnicas de inferéncia estatistica, classica ou bayesiana, é possivel obter estimativas de
valores dos parametros necessarios aos modelos que decrevem as dinamicas populacionais.
Neste contexto, a inferéncia cldssica é mais comumente utilizada, sendo que os principais
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métodos sao dados através de otimizacoes de fungoes objetivos, tais como o método de
minimos quadrados para modelos lineares e o método da maxima verossimilhanca [4]. Nos
métodos de estimagao bayesiana, geralmente, nao é necessaria a otimizacao de fungoes ob-
jetivos, que podem ter carater muito complexo, dificultando a otimizacao. Neste caso, sao
utilizados algoritmos estatisticos de sorteio de distribuigoes, como por exemplo o método
de Monte Carlo via Cadeias de Markov [2] e o Randomized Mazimum Likelihood [6], para
obtermos amostras da distribuicao a posteriori dos parametros, que é o objetivo principal
na abordagem bayesiana.

3 Conclusoes

A modelagem de doengas virais é de fundamental importancia para o entendimento
dos processos envolvidos e planejamento de acoes de controle. A obtencao eficiente dos
parametros a partir das bases histéricas de dados e utilizando técnicas estatisticas adequa-
das, permite ao modelador uma melhor qualidade na obtencao de cendrios futuros. Além
disso, o estudo de tais técnicas de inferéncia estatistica classica e bayesiana no contexto
de modelos deterministicos é assunto novo e interessante na formagao dos estudantes do
curso de bacharelado em matematica.
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