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A pandemia de COVID-19 foi declarada pela Organizagao Mundial da Saiide em margo de 2020
[1]. No estado da Bahia, o primeiro caso de COVID-19 foi confirmado em 06 de margo de 2020. As
respostas & pandemia do coronavirus sao desafios gigantescos, e a especificidade do conhecimento e
das intervengoes deve estar articulada a construcao de um pensamento epidemiolégico abrangente
[2]. Uma das formas de contribuir para a compreensao de doengas infecciosas é usar a Epidemiologia
Matematica. Essa drea desenvolve formas para modelar as dindmicas de doengas e tem sido de
extrema significAncia nos tultimos anos.

O objetivo deste trabalho foi usar o modelo epidemiologico SIR (Suscetiveis - Infectados -
Recuperados) para analisar o comportamento da pandemia e a dinAmica de transmissao da doenga
causada pelo coronavirus no estado da Bahia.

Para desenvolver o trabalho, utilizamos equagoes diferenciais ordinarias que compoem o modelo
SIR proposto por Kermack e Mckendrick em 1927. O modelo SIR descreve a propagagao de doencas
infecciosas cuja transmissao acontece de forma direta, pessoa a pessoa. Ele divide a populagao em
trés compartimentos, e cada individuo pode pertencer a apenas um compartimento por unidade
de tempo. O primeiro compartimento, suscetiveis (S), é formado pelos individuos que ainda néo
tiveram contato com o virus; o segundo, infectados (I), é constituido por pessoas que ja tiveram
contato com o virus e agora sio agentes transmissores da doenga; ja o terceiro, recuperados (R),
refere-se aos individuos que ja estiveram doentes e agora apresentam imunidade [3].
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Figura 1: Esquema representativo da dinamica do Modelo SIR Classico. Fonte: Autor.

O modelo SIR tem como caracteristicas: 1.Pessoas infectadas sao introduzidas em uma comu-
nidade de individuos suscetiveis; 2.A doenca espalha-se por meio de contato entre infectados e
suscetiveis; 3.Se um individuo foi infectado e esta recuperado, este nao se torna novamente sus-
cetivel; 4.Como o nimero de pessoas recuperadas aumenta, a quantidade de pessoas infectadas
diminui & medida que esse numero de recuperados cresce. A dindmica do modelo SIR é descrita
pelo conjunto de equacoes diferenciais:
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com condigdes iniciais R(0) = 0, I(0) = Iy, S(0) = So = N—1Iy, e A,y > 0. O termo AST representa
a parcela de suscetiveis que se torna infectada e vI é a parcela de infectados que se recupera da
doenga. Para avaliar a dinAmica da epidemia no contexto bioloégico do modelo SIR, realizamos
simulagoes que representam o comportamento das solugoes obtidas numericamente. Esse sistema
foi implementado no software GNU Octave. A evolucao do ntimero de individuos de cada um dos
compartimentos é apresentada na Figura 2.
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Figura 2: Evolugao do ntimero de suscetiveis, infectados e recuperados do modelo SIR. Fonte: Autor.

Considerando A = 0.85, percebe-se, na Figura 2, que a curva dos suscetiveis decresce, ou seja,
muitos individuos tornam-se infectados e, com o tempo, o nimero de infectados tende a 0 e, em
contrapartida, o niimero de recuperados cresce até atingir o equilibrio. Em outras simulagoes, foi
observado que quanto maior o A, mais rapido os suscetiveis tornaram-se infectados. Considerando
a situagao hipotética, na qual A > 3, a curva dos recuperados tende a populagao total, indicando
que toda a populagao foi infectada. Ao dimunuir a taxa de contagio, o que indica os efeitos do
distanciamento social, o nimero de infectados entra em equilibrio e tende a 0 muito mais rapido.

Conforme os resultados expostos, nosso modelo foi bem ajustado para os dados da Bahia. Além
disso, salientamos a importancia da vacinagao, que vem contribuindo para a diminuigao das taxas
de contagios e de mortes por COVID-19 na populacao Baiana.
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