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Modelo SIR: do Continuo ao Discreto
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Na data de 17-11-2019, foi registrado o primeiro caso de COVID-19 no mundo na cidade de
Wuhan [5]. Desde entdo, a doenga causada pelo virus SARS-CoV-2 tomou proporgdes de conta-
minacao globais chegando a um ntmero de mais de 439 milhoes de casos e mais de 5,96 milhoes
de mortes registradas [2].

Ao longo da histoéria diversos modelos matemaéticos foram formulados para estudar e compreen-
der a transmissao de doengas infecciosas. Esses modelos usam diversas ferramentas para modelar e
representar a populacao, os meios de transmissao e a complexidade das doengas. Um dos modelos
mais famosos e conhecidos é o modelo baseado em Equagoes Diferenciais formulado por Kermack e
McKendrick em 1927 [4], no qual é possivel dividir a populagao em compartimentos de acordo com
sua classificacdo e temos uma equagao para modelar a dindmica de cada compartimento [3]. Uma
outra técnica muito conhecida para trabalhar com modelos epidemiologicos é o Modelo Baseado
em Individuos. Esta técnica é muito 1util, pois podemos representar cada individuo da populagao
com suas caracteristicas e individualidades [6].

Com isso muitas outras abordagens foram criadas e adaptadas para tratar situagoes cada vez
mais complexas. Dessa forma chegamos as seguintes perguntas: Qual o melhor modelo para cada
situagao? Com diferentes modelos conseguimos atingir o mesmo resultado? Essas duas perguntas
movem o mundo da modelagem matematica, pois nem sempre os melhores e mais complexos mo-
delos sao os ideais para determinada situagao, e dependendo do nivel de refinamento que queremos
no resultado, podemos obter conclusées consistentes de maneira simples com modelos menos refi-
nados. Entretanto, para chegarmos nessas conclusoes temos que avaliar cada caso e temos que ter
em mente o que queremos atingir com nosso modelo.

Deste modo foi feita uma analise comparativa de dois modelos, sendo o primeiro modelo, um
modelo baseado em equagoes diferencias, dado pelas Equagoes (1),(2) e (3),
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em que 7. é a taxa de infeccao da doenca abordada, ¢ é o ntimero de contatos por unidade de
tempo, N é o nimero de individuos da rede, v é a taxa de recuperacao, S(t), I(t) e R(t) sado
respectivamente o numero de susceptiveis, infecciosos e recuperados na rede no tempo ¢t. O segundo
modelo analisado é baseado em individuos, de forma que a rede de contato é uma rede aleatoria
de Erdés-Rényi [1] e a probabilidade de um individuo susceptivel se tornar infeccioso é dada pela
Equacao (4), em que 7p é a taxa de infecgdo, kj, € o nimero de vizinhos infecciosos do né i e k; o
numero de vizinhos total do né ¢

k
p=Tp x> (4)

Simulagoes dos modelos mostram que podemos obter curvas semelhantes, como mostrado na
Figura 1, para modelos de abordagem diferentes, a partir da aproximagao: 7p ~ 7. X +. De modo
que mostra que podemos obter solugoes semelhantes para modelos e abordagens diferentes.
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Figura 1: Comparagéo entre os resultados dos modelos continuo e discreto.
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