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Quando uma nova infecgao surge, sua dindmica de transmissao e evolugao epidemiolédgica sao
desconhecidas e, sendo assim, modelos matematicos tém grande importancia na estimacao de
cenarios possiveis da disseminacdo da enfermidade e os efeitos das medidas preventivas adotadas,
auxiliando na tomada de decisoes das politicas piiblicas de saude.

O modelo SIR (Susceptible-Infected-Recovered) é o modelo mais famoso e paradigméatico da
epidemiologia matematica [1], sendo a populagdo dividida em compartimentos de individuos sus-
cetiveis (S), infectados (I) e recuperados (R). O sistema de equagbes diferenciais que descreve o
modelo é dado pela equagio (1):

By =20 Uy 50N py, Wy~ (1)

onde N & o numero total de individuos, B é a taxa de transmissdo da doenca e v a taxa de
recuperagao. No modelo baseado em grafos a taxa de transmissao da doenga pode ser descrita
como = K, em que K é a conectividade média dos vértices do grafo [2].

Metodologia e Resultados

O programa foi desenvolvido na linguagem C+ -+, utilizando-se o modelo de Erdés-Rényi G(N, p)
para gerar um grafo aleatério. Cada individuo (n6) é representado por uma entidade node que
possui caracteristicas id (enumerando cada individuo), visited (indica se o n6 foi visitado durante
uma iteracao), neighbors (cole¢ao de individuos que possuem arestas/contato com o individuo em
questao) e status (suscetivel, infectado ou recuperado). Para gerar as arestas, o programa percorre
cada vértice testando a criacao de uma conexao com cada vértice posterior, com uma probabilidade
p = %, em que K foi escolhido como 5, 50 e 100 para que a proporcao de nos conectados, dada
pela raiz da equagao (2) [3], seja proxima a 1.

z=1—eNp? (2)

O processo de infecgao inicia-se pelo primeiro individuo infectado. Para esse individuo € aplicada
a funcao Infect que analisa cada um de seus vizinhos, sendo que: se o vizinho for sucetivel, é
contabilizado o nimero de vizinhos infectados (k) deste altimo e seu status podera ser alterado
para Infectado com probabilidade P, descrita pela equagao (3). Caso o individuo analisado esteja
infectado, procede-se de maneira recursiva, aplicando a funcéao Infect a esse novo individuo.

p=1-(1-5" (3)
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A cada individuo infectado o algoritmo aplica a fungdo Recover que altera o status do individuo
para Recuperado & uma taxa v = 0,07 (correspondente ao periodo médio de aproximadamente 14
dias de infec¢do). O numero de individuos foi fixado em 1000. O valor de S foi escolhido como 0},{5.
Para cada valor de K foram gerados 100 grafos e as simulagdes foram realizadas para 120 dias.

Individuos

Dias

o I[K=5] * I[K=50] + I[K=100] = S[K=5] * S[K=50] + S[K=100]
e R[K=5] * RI[K=50] *+ RI[K=100] 1(t) S(t) R(t)

Figura 1: Graficos de S, I e R para K =5, 50, 100 e o modelo SIR.

A Figura 1 apresenta uma comparagao entre o modelo SIR determinado pelo sistema apresen-
tado na equagdo (1) e as médias dos 100 resultados obtidos pelo algoritmo implementado neste
trabalho para cada K. E possivel observar um comportamento semelhante entre o modelo diferen-
cial e 0 modelo baseado em grafos para K = 100. A média dos erros relativos ao modelo de equagoes
diferenciais, para a funcao I, foi de 52,68, 19,61 e 7,46 para K = 5, 50 e 100 respectivamente.

O algoritmo também foi executado para K = 150, gerando um erro relativo igual & 24,82,
sendo superior ao erro para K = 100. Esse comportamento é esperado uma vez que a taxa de
infec¢ao individual diminui enquanto a taxa de recuperagao é constante, fazendo com que diversos
testes sejam interrompidos pois o primeiro infectado se recupera antes de infectar outros vértices.
Como trabalho futuro pretende-se estudar o comportamento do algoritmo ao gerar novas arestas
(excluindo-se as antigas) a cada iteragao, gerando assim um modelo dindmico do ponto de vista
do contato entre os individuos.
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