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Neste trabalho é apresentado o desenvolvimento de um modelo matemático, através de regressão
polinomial, com o objetivo de descrever a contaminação pela COVID-19 [2, 3, 5] da população do
estado de São Paulo (SP). Os dados de contágio da doença foram obtidos de website do estado [4],
considerando um período de 74 semanas, ou seja, de fevereiro de 2020 à julho de 2021, trazendo
como hipótese de estudo e análise, a quantidade de pessoas contaminadas pela COVID-19. A
modelagem matemática [1] e a simulação do modelo foram realizadas com o auxílio da ferramenta
computacional Matlab.

Após análise de diferentes ajustes, o modelo escolhido para descrever o contágio pela COVID-19
no estado de SP, foi uma regressão polinomial de 4o grau. Para a construção do modelo foram
utilizados dados de contágio da semana 1 a 71, a regressão polinomial encontrada é dada por:

c(t) = 0, 348x4 − 44, 036x3 + 2375, 9x2 − 11531x− 16115 (1)

onde: t é o tempo em semanas, e c é o número de contaminados no período considerado. Na Figura
1 são apresentados os dados reais e os resultados das simulações pelo modelo da equação (1).

Figura 1: Resultados das simulações da população de contaminados pela Covid-19, em SP.
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A verificação do ajuste do modelo em relação aos dados reais foi feita através do coeficiente
de correlação (R2), nesse trabalho foi encontrado R2 = 99, 75%. A validação do modelo ocorreu
através do cálculo do erro relativo entre os resultados simulados pelo modelo e os dados reais.
Na Tabela 1 é apresentado o resultado da validação considerando as semanas seguintes aquelas
utilizadas para a construção do modelo (i.e., semana 72 a 74). Observou-se um erro médio de
aproximadamente 11%.

Tabela 1: Validação do Modelo.
Semana Dados Reais Resultado das Simulações Erro Relativo (%)

72 4057868 4385072 8,09
73 4113741 4555128 10,7
74 4138421 4731904 14,3

Os resultados apresentados neste trabalho são teóricos, obtidos de forma objetiva, com base na
aplicação da modelagem matemática. A pesquisa em questão mostrou através dos dados coletados,
no período considerado, que o aumento do número de casos da doença COVID-19 se comporta
de maneira crescente, e que modelo matemático obtido através da regressão polinomial de 4o

grau representou de forma satisfatória a contaminação pela COVID-19 no estado de SP, com
R2 = 99, 75%, e no processo de validação com erro médio de aproximadamente 11%. Observa-se
que as regressões polinomiais representam de forma satisfatória o número de contaminados pela
Covid-19 em um dado intervalo de tempo, e podem ser utilizadas para análise e observações do
comportamento da doença em períodos curtos, ao redor do intervalo de análise considerado.
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