Proceeding Series of the Brazilian Society of Computational and Applied Mathematics, v. 7, n. 1, 2020.

Trabalho apresentado no XXXIX CNMAC, Uberlandia - MG, 2019.

Proceeding Series of the Brazilian Society of Computational and Applied
Mathematics

Um Modelo de Disseminacao de HIV através de Redes
Sociais: Um Estudo do Caso Brasileiro de Contagio Sexual
entre Homens

Dayse Pastore!

Departamento de Matemética - CEFET/RJ

Rafael Barbastefano?

Departamento de Engenharia de Producao - CEFET/RJ

Resumo Neste trabalho, combinamos duas técnicas distintas para descrever o contagio de
individuos infectados pelo HIV. Combinamos um modelo de equagoes diferenciais ordinérias
com os contatos em uma rede social que segue lei de poténcias. Usamos como parametro
para calcular a chance de contdgio de um individuo a carga viral dada por um modelo de
EDO que simula o efeito da terapia ART sobre a dindmica de células infectadas no organismo
do seu parceiro sexual. O modelo foi avaliado, comparando-se os dados com o contagio entre
homens no Brasil entre os anos de 2003 e 2014, com bom ajuste.
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1 Introducao

Apesar da disponibilidade de um grande nimero de modelos matematicos que descre-
vem a disseminacao do HIV [4,6,7], ainda se conhece pouco a respeito da dindmica de
propagacao da doenca, combinando-se modelos que descrevam a dinamica das células in-
fectadas com a disseminagao em uma rede social de contédgio. Sloot [8] diz que é essencial
combinar processos epidemiolégicos com modelos sociolégicos, provenientes da ciéncia das
redes.

Este trabalho descreve a disseminacao da infeccdo como um processo que ocorre em
um contexto social de uma rede em que ocorre contigio sexual entre individuos. Ele
usa um modelo recente da dinamica de células infectadas, que leva em consideracao a
terapia ART [5], como input para um modelo de contdgio sexual baseado em redes sociais.
Enquanto Sloot [8] usa uma aproximagao markoviana do modelo simplificado de equagoes
diferenciais ordindrias, neste trabalho usamos diretamente o resultado de um modelo mais
novo de edo como elemento gerador das chances de contaminacao no contato entre pessoas.

O trabalho estd organizado em secoes. Na proxima se¢ao, apresentamos o modelo de
equacoes diferenciais ordinarias e a montagem de uma rede livre de escala que aproxime
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os contagios sexuais no Brasil. Na secao seguinte, apresentamos os resultados da parame-
trizacao do modelo, comparando com o nimero de casos registrados de AIDS em homens
do Brasil.

2 Montagem do modelo

2.1 Um modelo de dinamica de células infectadas

Pastore et al. [5] elaboraram o seguinte modelo para verificar a dinamica de células
infectadas pelo HIV, sob efeito de tratamento retroviral (Equacao 1):

T = Mg — Ua® — Bpxv —urx

Tp = UIT — [zTp

Yy = BuTv— pyY — PyYza — U2y

U = U2y — Uylp . (1)
U = kplyY — v

Z= A —pez— By

Za = P22y — paZa

No sistema de equacoes anterior, a variavel x representa as células T CD4+ sucetiveis a
infeccao pelo virus HIV, a variacao z, representa as células TCD4+ que foram protegidas
pelos inibidores de transcriptase reversa, protease e de entrada. A varidvel y representa as
células infectadas pelo HIV, enquanto a variavel y;, representa as células TCD4+ infectadas
porém que estao bloqueadas pelos inibidores de protease. O virus livre é representado por
v. J4 a varidvel z é a resposta imunoldgica das células T assassinas (CTL) em repouso.
Finalmente a varidvel z, representa as células CTL ativadas para combater as células
infectadas. O parametro u; (representa a taxa de controle feita através dos inibidores de
transcriptase reversa, integrasse e entrada) e o parametro ug (representa a taxa de controle
feito através dos inibidores de protease).

Esse modelo de EDO foi escolhido pois explica os efeitos causados na interrupcao
do tratamento sobre as células bloqueadas, as quais perdem sua protegao e retomam a
producao do virus. Na auséncia de tratamento as células perdem a sua protecao e a
infecgcao geralmente retorna de uma forma mais severa.

2.2 Disseminagao através de uma rede social de contagio

Construimos um modelo de rede como uma rede dinamica livre de escala, em que
cada individuo é representado por um noé e as arestas sao os elos entre os individuos.
A infeccdo pode se espalhar ao longo dessas arestas. Ha uma série de trabalhos que
descrevem propriedades livres de escala de redes de contato sexual [2]. A propriedade
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livre de escala implica que os graus da rede seguem uma distribui¢ao de acordo com uma
lei de poténcias (equagao 2), onde k é o nimero de parceiros sexuais por ano e v é o
parametro da distribuigao.

P(k) ~ k™ 2)

O processo de montagem da rede, ilustrado na figura 1, segue um conjunto de pas-
sos. Para cada individuo, executamos as equagoes do modelo 1. Em seguida, sorteamos
o numero de contatos que cada individuo terda em um ano e calculamos as chances de
contagio, conforme a carga viral de cada um. Caso ocorra infecgdo, um novo vértice é
inserido na rede. Podemos elencar o passo a passo a seguir:

1. Uma amostra inicial de infectados é gerada.

2. Para cada vértice inicial da rede, o modelo da equagao 1 é rodado para um nimero
sorteado de anos (distribui¢do uniforme entre 1-10 anos) para simularmos a vida
pregressa dos individuos que comecam na formacao da rede.

3. As escolhas dos valores de u; e ug foram feitas através de uma funcao que simula
uma distribuicdo uniforme no intervalo [0,1], onde 0 é a auséncia de tratamento e
1 é a eficiéncia maxima do tratamento. Os valores dos demais paramentros e as
condigoes iniciais usados nas simulagoes foram retiradas de [5].

4. Em cada ano, sorteia-se, de acordo com uma lei de poténcias, o nimero de parcei-
ros para cada vértice. Usou-se como numero maximo de 250 parceiros por ano, o
mesmo valor de Sloot [8]. Caso ocorra contdgio, um novo vértice e uma nova aresta
sdo adicionados & rede. As chances de contdgio dependem da carga viral de cada
individuo, conforme a tabela 1.

5. A cada ano, sdo sorteados novos individuos para receberem tratamento anti-retroviral,
de acordo com a média de novos medicados no site de estatisitcas oficiais de AIDS
no Brasil [3].

6. Sao sorteados, de acordo com o tempo de contagio e uso de drogas, os individuos que
morrerao a cada ano, sendo removidos da rede. Os individuos que usam medicagao
anti-retroviral possuem metade das chances de ébito que os individuos que néao fazem
uso da medicacao. Essa sobrevida foi calculada a partir dos parametros do artigo de
Trickey et al [9].

7. Para cada vértice, o modelo da equacao 1 é executado mais uma vez para verificagao
da carga viral no ano seguinte.

3 Definicao de parametros

Para obtencao de parametros utilizados para a formagao da rede, foram obtidos dados
brasileiros de contaminacao em [3]. Foi realizado o seguinte procedimento para obtengao
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Figura 1: Formagdo da rede - (a) essa figura representa o inicio da rede, a partir de um vértice,
representando um individuo infectado, liga-se novos vértices conforme o individuo infectado (re-
presentado no primeiro vértice infecta outras pessoas; (b) essa figura representa o resultado da
rede simulada apds 10 anos de contagios, com 200 vértices iniciais.

dos parametros: foram geradas 1.250 amostras de 40 redes cada, variando-se os parametros
v, taxa de letalidade e percentual de novos tratados por ano. Foi retirada a média dos
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Tabela 1: Taxa de transmissdo de HIV, conforme a carga viral - Fonte [1]

Carga viral (c6pias de RNA HIV-1/ml) Taxa (%)

< 400 0,16%
400-3.499 2,06%
3.500-9.999 4,17%
10.000-49.000 8,12%
> 50.000 9,03%

valores ano a ano que tivesse menor distancia em relacao aos dados de contaminacao de
homens, de forma andloga ao trabalho de Sloot [8]. O resultado pode ser visto na figura
2. Para execugao do modelo de EDO 1 foi usado um algoritmo de Runge-Kutta de quarta
ordem com h = 0,01 dias. Os parametros encontrados foram v = 1,293, uma fracao de
novos tratados a cada ano de 5,1% e uma taxa de letalidade de 3,5%.

Casos de AIDS em homens acumulados, em individuos do sexo masculino com 13 anos de
idade ou mais, segundo categoria de exposicdo HSH, por ano de diagndstico
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Figura 2: Valores verificados pelo modelo, no problema de determinagdo de pardmetros, em
comparagao com o numero de contdgios entre homens no Brasil

4 Conclusoes
Construimos um modelo de rede de contagio sexual de HIV como uma rede dinamica

livre de escala, em que cada individuo é representado por um né e as arestas sao os
elos entre os individuos. As chances de contdgio foram calculadas a partir das cargas
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virais, geradas por um modelo de equagoes diferenciais ordindrias. O modelo apresentou
aderéncia aos dados empiricos do nimero de homens infectados com HIV no Brasil no
periodo 2004-2014.

O trabalho pode ser complementado com a inclusao dos padroes de contigio de mu-
lheres. Outra verificagao que pode ser incluida é o estudo dos padroes de crescimento de
infectados a partir de vértices com maiores graus. A distribuicao de graus da rede utili-
zada, seguindo Lei de Poténcias, favorece o aparecimento de poucos vértices com grau alto
(podem ser vistos na figura 1). O ajuste dos dados empiricos aos dados modelados pode
sugerir que existam poucos individuos responsaveis pela maior parte do crescimento do
nimero de casos por contagio sexual, podendo indicar politicas de prevencao mais focadas.
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