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Resumo. O beneficio em estudar os modelos epidemiolégicos e sua importancia em analisar a ma-
neira que uma doenca pode se comportar em um meio, pode ser visto como a quantidade de pessoas
suscetiveis de uma populacdo a se infectarem com o virus, ou o nimero de pessoas que podem vir
a Obito durante uma epidemia. Diante disso, a disseminagao do virus SARS-COV-2 foi investigada
no presente trabalho para a regido metropolitana do Amapé. Os modelos epidemiologicos do tipos
SIR e SIRS foram propostos acoplando-se as equacbes da difusdo e advecgdo, com o objetivo de
analisar a propagacdo do virus na regido metropolitana do Estado do Amapa. Estudar os mode-
los SIR e SIRS significa descrever os seus pontos de equilibrio e suas estabilidades. Para isso, foi
utilizado o método de diferencas finitas para discretizagdo das equagbes dos modelos e simulagdes
numéricas foram realizadas, com o intuito de visualizar a disseminacdo do virus no Amapa. As
simulagoes apresentaram um estudo preliminar considerando dados reais fornecidos pelas secreta-
rias de vigilancia sanitarias locais, que possibilitaram a obtengao de pardmetros e cenarios mais
realisticos.
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1 Introducao

No decorrer do tempo, o mundo enfrentou diversas doengas de aspecto epidemiologico, tais
como variola, febre amarela, zika virus, dengue, chikungunya, entre outras. No ano de 2019, mais
especificamente no més de novembro do mesmo ano, foi registrado um caso de infecgao respiratoria
desconhecido, e logo depois, classificado de SARS-COV-2. O virus pertence a uma familia de virus
que teve surgimento no século XX causando sindromes respiratorias em seres humanos e animais.

A Severe Acute Respiratory Syndrome (SARS) causa sintomas leves e moderados, em alguns
casos podendo se agravar para uma sindrome aguda grave. Segundo o Ministério da Saide [7],
a SARS-COV teve casos registrados no ano de 2002, ou seja, aproximadamente 18 anos antes de
reaparecer e explodir no mundo, e apesar desse caso, o virus chegou a contaminar 8000 mil pessoas
levando 10% dessas pessoas infectadas a 6bito e foi controlado no ano de 2003. Outro registro
do virus ocorreu no ano de 2012 em um pais do Oriente Médio, e denominado de Middle East
Respiratory Syndrome (MERS). Até o ano de 2014 foram registrados 681 casos do MERS, e de
acordo com a Organizacdo Mundial da Saude (OMS), 29, 95% foram a 6bito [7].

Segundo Morawska (2006), durante o processo respiratério as goticulas produzidas durante
atividades expiratorias como fala, bocejo, espirro, soluco, tosse, entre outros, sdo formadas ao
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percorrerem vias orais e nasais do ser humano, em um processo que gera particulas liquidas pela
passagem de meios gasosos a uma determinada velocidade. As particulas liquidas geradas contém
goticulas denominadas pesadas e leves. Tais goticulas expiratérias podem conter o virus da SARS-
CORV-2, chamados de bio-contaminantes dispersos no ar e podendo ser transmitidos diretamente
para outras pessoas via inalagao ou por contato dessa pessoa com alguma superficie contaminada
por uma goticula pesada [8, 2|.

A investigagdo dos modelos matemaéticos epidemiologicos SIR e SIRS apresentada neste traba-
lho, tem como objetivo observar e compreender a contaminacgao de pessoas verificando sua dispersao
populacional e a disseminacao do virus na regidao metropolitana do Estado do Amapéa localizada
na regiao norte do Brasil.

2 Modelos Epidemiolbgicos

Nesta secao apresenta-se dois modelos epidemiologicos visando compreender como ocorre a
propagacao do virus SARS-COV-2. As equagtes destes modelos podem ser derivadas do famoso
modelo epidemiologico de Kermack-McKendrick, denominado SIR (Suscetivel- Infectados- Recu-
perados), que foi realizado por Kermarck e McKendrick em 1927, muito utilizado em modelagem
de transmissao de doencgas infecciosas e o modelo pretende para uma doenca, ajudar no estudo da
dispersao das particulas contaminadas pela SARS-COV-2 [9].

O estudo de epidemias possui uma caracteristica fundamental, sendo a determinagdo de um
fator que explique a magnitude da doenga e sua propagagao na populagdo. O modelo SIR propoe
uma forma mais geral, o fato de que uma pessoa infectada com SARS-COV-2 foi introduzida em
uma populagao de suscetiveis (S), isso gera uma rede onde a pessoa que esta infectada transmite
a doenga para uma pessoa nao infectada (suscetivel), ocorrendo assim a disseminac¢do do virus
SARS-COV-2 [9]. Nesse contexto, a populagdo de suscetiveis tende a diminuir com o decorrer do
tempo, no entanto, em uma grande populacao e no cenario de pandemia as populagoes tendem a
permanecer constantes [3].

Este modelo supoe que a laténcia é muito proxima de zero, considerando os individuos susce-
tiveis, sendo o modelo SIR dado por
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O modelo SIRS é composto e derivado inicialmente do modelo SIR cléssico, no entanto, o modelo
SIRS ¢ um modelo epidemiolégico que divide os habitantes (N,) em trés populagoes, suscetiveis
(S), infectados (I) e recuperados (R), igualmente ao SIR [4]. A diferenga entre os modelos SIR
e SIRS estd na parcela de contaminados que se recuperam da doenca (pR), e retornam para a
populacao de suscetiveis novamente, ou seja, quem se recupera pode contrair o virus novamente e
propagar ainda mais a doenca.

A partir dessa informagéo foi realizada adaptagoes no modelo SIR classico para obter o modelo
epidemiologico SIRS, sendo o novo sistema de equagoes dado por
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A parcela de pessoas que se recuperam da infeccao do virus SARS-COV-2 ou Covid-19, iden-
tificado na equacgao como pR é adicionado no sistema de equagoes devido a possibilidade de se
infectarem novamente pela SARS, esse estudo de reinfec¢ao vem sendo estudado depois do surgi-
mento de casos de reinfeccao em alguns paises.

2.1 Simulagoes

Os modelos SIR e SIRS aplicados na regido metropolitana do Estado do Amapa mostram os
dados obtidos através das simulagdes numéricas, com o intuito de analisar o comportamento das
curvas das populagoes de infectados, recuperados e suscetiveis, como mostra a Figura 1.

Figura 1: Modelos SIR e SIRS aplicados na populagao total da regiao metropolitana do Estado do
Amapa.

3 Modelo Proposto

O modelo utiliza um sistema de equagdes diferenciais parciais nao lineares que modelam a
difusao e a advecgao, com o objetivo de analisar como ocorre a disseminagao do virus SARS-COV-
2 e como é transportado em um determinado espago unidimensional [5]. Neste modelo as trés
populagoes variam em funcgao do tempo, as equagoes que compoem o modelo sao dadas por

ou
Frae alu + vV = ¢f . (8)

. v
Difusivo Advectivo  Fonte

Sendo:
e u ¢ uma fungdo e variavel dependente de (z,t).
e « & a taxa de difusdo.

e v possivel tendéncia de migracdo, neste caso, o virus SARS-COV-2.

1) € a taxa do crescimento das populagoes.

f é a fonte dada através do modelo logistico entre as populagoes.
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O modelo contém as seguintes equagoes diferenciais parciais nao lineares, com = € 2 C R
dominio espacial unidimensional e com ¢t € W = (0,ty) para S = S(z,t), I = I(z,t) e R = R(x,1).
Sendo assim, é atribuido ao modelo condigdes de contorno de Neumann, entao

% =0 para 0f,
W =0 para 01,
&t =0 para 0.

O modelo proposto surge de um acoplamento do modelo epidemiologico SIR e SIRS, com as
equagoes da difusdo e advecgdo [5]. A inclusdo da difusdo no modelo SIR deve ser tratado com
cuidado, uma vez que deve-se analisar os pardmetros adequados para uma futura analise numérica.

3.1 Modelo SIR

Os estudos de dispersao populacional com base no modelo epidemiolégico SIR, com o intuito de
avaliar a propagagao do virus SARS-COV-2 na regiao metropolitana do Estado do Amapa, é dado
como um sistema de equagoes [8]. O modelo SIR de acordo com o modelo proposto considerando
a fonte como sendo nula, é dado por

BSI 0928 a8
<Nh>asax2+’/ax¢f& (9)
BSI 0?1 oI

(Nh—71>—@18x2+’/ax=¢fb (10)
0’R OR
(’71> —QRW‘FV%:W]C& (11)

onde as equagoes sao estabelecidas na fronteira w para as varidveis dependentes no modelo.

3.2 Modelo SIRS

O modelo SIRS que é utilizado com base na proposta de modelo para a regiao do Estado do
Amapa com fonte nula, é dado por

BSI %S oS
<_M+PR>—GSW+V&U—¢J057 (12)
BST 021 oI
(Nh —’YI> —arg g v =fr, (13)
0’R OR
(7]—pR> —aRw—&-l/% =Y fg. (14)

O objetivo principal dos modelos é a analise da propagagao do virus por meio de uma difusao
em uma regiao do Estado do Amapé, considerando a dispersao das populagoes como fator principal
dessa propagacao [7, 8]. O estudo com dispersao acoplados aos modelos epidemiologicos permite
um estudo e uma discussao sobre o assunto.

A dispersao das populagoes sdo consideradas um meio de propagacao para doencas respirato-
rias, e um dos principais fatores de contaminagao para pessoas suscetiveis que estao nos meios de
prevencoes adequados. As equagoes das segoes 3.1 e 3.2 sao importantes para observar o compor-
tamento da dispersdo da doenga. Aqui sera utilizado um método numérico para aproximacao de
sua solugao e analise do comportamento de ambos os modelos SIR e SIRS [6].
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4 Discretizacao

A discretizacao dos modelos permitira obter resultados aproximados para as equagoes das se¢oes
3.1 e 3.2, e um estudo numeérico da propagacao do virus SARS-COV-2. O método de diferencas
finitas é utilizado para aproximar as equagoes do problema.

4.1 Discretizacao do Modelo SIR

Aplicando o método de diferengas finitas nas equacées do modelo SIR, com o objetivo de
analisar o comportamento da propagagao do virus na regiao metropolitana do Estado do Amapa,
sendo considerada inicialmente a fonte nula. Sendo assim, pode-se obter as equagoes discretizadas
do modelo proposto SIR, que foram implementadas com o auxilio da ferramenta computacional
MATLAB, para a realizacao de testes numéricos.

kL
Sijr1 = Sij (1 - 5Nw + 2ws — 195) - (wSSi—l,j> + Siq1,(—ws + 195>7 (15)
h
BkSH
Lijya=1;| 1+ N, t2wr— U=k ) —(wrlic1j ) + Lig1j| —wr+91), (16)
h
Ri,j+1 = RZ-J (1 + 2wgr — 193) + (’ykli’j) - wRRi,Lj + Ri+1’j ( — WwWr + 193) . (17)

4.2 Discretizacao do Modelo SIRS

Aplicando o método de diferencas finitas nas equagoes do modelo SIRS, com o objetivo anélogo
ao modelo SIR de investigar a propagacao do virus na regiao metropolitana do Estado do Amapa,
onde agora as pessoas podem se reinfectar. A maneira é analoga ao caso anterior, apenas com a
diferenca na parcela de recuperados que retorna para a populagao de suscetiveis, como segue,

kI; ;
Si,jJrl = Si,j (]_ — % —+ 2WS — ’195> + <kaZ,j — WSS¢17j> + Si+17j ( —wg + 195')7 (18)
h

kS;
Ii’j+1 = Ii,j (]_ + % + 2wy — 19[ — ’}/k) — (OJ[IZ'LJ'> + Ii+1’j ( —wr + 19]), (19)
h

Ri7j+1 = R@j (1 + 2wg — pk‘ — "9R> =+ (’yk‘[i,j — wRRi_l,j> + Ri+1,j ( — Wr + 19]:;3) (20)

A implementacao das equagoes é realizada com o auxilio da ferramenta computacional MA-
TLAB. Espera-se que através do modelo proposto e seus resultados, a propagacao da doenca em
uma determinada regiao seja avaliada. Podendo também ser utilizada para outras situagoes futuras
em outras doengas que venham a surgir. Apesar de ser uma maneira um pouco menos sofisticada
de ser observar o comportamento de uma propagacao de determinada doencga, pode ser utilizada
para casos como HIN1, gripe aviaria, entre outras doengas SARS.

5 Simulagoes Numeéricas
A regiao metropolitana do Estado Amapé, segundo o censo do IBGE contém um ntmero de

669.633 pessoas vivendo nos municipios que a compoem, isso é mais de 80% do total da populagao
do Estado todo. Estes municipios foram escolhidos, pois além de estarem contidos na regiao
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metropolitana os habitantes dos mesmos transitam entre eles diariamente, e analisando ambos
juntos podem nos auxiliar em uma colocacdo para todo o Estado do Amapa.

Na Figura 2 considerou-se as populagoes dos trés municipios para as pessoas suscetiveis, o
total de pessoas infectadas foi de 364 pessoas, e estima-se ainda que esse nimero fosse maior nesse
periodo. A taxa de crescimento considerada da doenga foi § = 0.216, a taxa de recuperados v =
0.102, Ry = 2.11, e mantendo todos os demais pardmetros incluindo a distribuicao de parametros
normais k = 50, e os termos difusivos e advectivos foram de o = 0.5, e ¥ = 0.5, podendo assim,

visualizar e analisar os municipios como um todo.
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Figura 2: Modelo proposto SIR aplicado

Amapa.

Ainda observando a Figura 2 nota-se que:

Dis1tribuigio de variacao da populagéo de Infectados no espaco tempo

0.9
0.8
0.7
0.6
— 05
0.4
0.3

0.2

0.9
0.8
0.7
0.6
o
—= 0.5
2]
0.4
0.3

0.2

=0
— — —-t=300
t=1000

-1=10000 / \

/ \ 1

Modelo proposto SIR no espago tempo em RMA

Suscetiveis
Infectados
Recuperados

03 04 05 06 07 08 09 1

(d)

na populagao da regiao metropolitana do Estado do

e Em (a) e (b) tem-se as curvas de suscetiveis e infectados do modelo SIR proposto, onde pode-
se observar as demais curvas representando dispersao e transporte em ambas as populagoes.

e No grafico (c) nota-se a curva da populagdo de recuperados e as demais curvas representam
a dispersao e transporte dessa populagao.

e No grafico (d) obtém-se as curvas das populagdes de suscetiveis, infectados e recuperados,
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é importante ressaltar que a populacao de suscetiveis tende a zero, analogo ao resultado do
modelo SIR inicial, devido a infe¢ao da populacao.

6 Consideracoes Finais

Os modelos epidemioldgicos propostos SIR e SIRS foram apresentados com o objetivo de inves-
tigar a propagacao do virus na regido metropolitana do Estado do Amapé e discutir os resultados
simulados numericamente. A utilizagao do modelo proposto com o auxilio do método de discreti-
zagao de diferencas finitas, possibilitou investigar a contaminagao do virus em uma determinada
regiao por meio das equagoes de difusao e advecgao acopladas aos modelo epidemiologicos.
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