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Em dezembro de 2019, foi confirmado o primeiro caso de infec¢ao pelo novo coronavirus (SARS-
CoV-2) na China. A nova doenga se tornou uma pandemia em margo de 2020, e desde entao passou
a afligir tanto as esferas econdmica, social, e sanitaria de todo o mundo. Desde entdo, diversos
modelos matematicos tem sido implementados a fim de modelar o espalhamento da doenca em
diferentes paises, permitindo assim fixar medidas preventivas e de controle [1]. Os modelos va-
riam desde formulagbes compartimentais, como o classico modelo Susceptible-Infectious-Recovered
(SIR), até modelos estocasticos e de aprendizado de maquina. Desta maneira, este trabalho tem
como objetivo comparar dois modelos de propagacao da COVID-19 a partir de dados do Estado de
Sao Paulo. Assim, tomaremos como objeto de estudo: uma adaptagao do modelo SIR dependente
do tempo, e o modelo adotado pelo governo do Japao a fim de avalid-los frente aos dados abertos
do Estado de Sao Paulo, com foco no célculo do nimero de reproducgao efetivo R:(t) da doenga.

Para a implementacao dos modelos, foram utilizados dados disponibilizados pelo governo do
Estado de Sao Paulo (Seade), referente ao periodo de 25 de fevereiro de 2020 até 31 de outubro
de 2021. O sistema de equagoes de (1) a (4) descreve o modelo SIR dependente do tempo, além
do célculo do numero de reprodugao efetivo [2] , enquanto a equagao (5) ilustra o calculo do Ry (t)
para o modelo adotado pelo governo japonés, conhecido como Toyo Keizai (TK) [3].
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Nas equagoes (1)-(4), N representa o tamanho da populagao, S(t) o ntunero de pessoas susce-
tiveis & doenca no dia ¢, I(t) o namero de infectados, R(t) o total de pessoas removidas (por morte
ou recuperagao), e §(t) e v as taxa de transmissao e de remocao. J& na equacao (5), N¢ representa
o numero de novos casos nos ultimos 7 dias, No4 o ntimero de novos casos nos 7 dias anteriores,
T o tempo médio (em dias) de incubagao do virus, e Iy € o intervalo de notificacao dos casos [3].

Larthur.pimentel@unesp.br
2wallace.casaca@unesp.br
3marilaine.colnago@unesp.br

010077-1 © 2022 SBMAC



Proceeding Series of the Brazilian Society of Computational and Applied Mathematics. v. 9, n. 1, 2022.

A Figura 1 apresenta as curvas R;(¢) computadas pelos modelos SIR e TK para os dados do
Estado de Sao Paulo. O modelo SIR utilizado neste trabalho nao leva em consideracao a capacidade
de reinfeccdo por outras variantes, assim, nota-se o decaimento do ntimero de reproducao efetivo
conforme os dias vao avancando. Isto ocorre, pois no célculo de R;(t), é levado em consideracdo a
taxa de transmissao, a qual tende a decair com o tempo, uma vez que espera-se que todo o grupo
suscetivel se torne infectado e, posteriormente, removido deste grupo, ja que o modelo desconsidera
a reinfec¢ao. Ja o modelo adotado pelo governo japonés (TK) leva em consideragao apenas a janela
moével de casos nos ltimos 7 dias versus os dltimos 7 anteriores a estes, bem como o intervalo de
notificagdo e tempo médio de geragao, sendo estes 7 e 5 dias respectivamente. Logo, observa-se
que, para este modelo, a flutuagdo do R:(t) ocorre junto & variagdo do nimero de novos casos.
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Figura 1: Numero de reproducio efetivo R;(t) obtido pelos modelos SIR e TK.

Apos a avaliagdo da dindmica do ntimero de reprodugéo efetivo da COVID-19, conclui-se que o
modelo TK apresentou maior variagao em comparagao com o modelo SIR. Isso ocorre, em partes,
devido ao modelo SIR néao levar em consideragdo casos de reinfec¢do, assumindo que o grupo de
suscetiveis sempre decai, e com isso a transmissao nao apresenta grandes variagoes ao longo do
tempo. Portanto, o modelo TK parece ter melhor aderéncia ao cenario real da pandemia no estado.
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