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Abstract. In this paper, the epidemiological models SEIR and SIQR were used
to evaluate the evolution of COVID-19 in the city of Belo Horizonte in Minas
Gerais, Brazil, between the months of April to December 2020. The epidemi-
ological models were solved using the of Runge-Kutta 4th-order, being imple-
mented in Octave language. The simulation of data by the proposed models
came close to the real evolution of COVID-19 in the region addressed, making
these models good tools to improve the understanding of the dynamics of disease
transmission.

Resumo. Neste trabalho foram utilizados os modelos epidemiologicos SEIR e
SIQR para avaliar a evolugcdo da COVID-19 no municipio de Belo Horizonte em
Minas Gerais, Brasil, entre os meses de abril a dezembro de 2020. Os modelos
epidemiologicos foram resolvidos usando o método numérico de Runge-Kutta
de 4% ordem, sendo implementados em linguagem Octave. A simulacdo dos
dados pelos modelos propostos se aproximou da evolugdo real da COVID-19
na regido abordada, tornando estes modelos boas ferramentas para aprimorar
a compreensdo da dindmica de transmissdo da doenga.

1. Introducao

Em dezembro de 2019, a cidade de Wuhan na China tornou-se o epicentro de trans-
missdo de um novo coronavirus (SARS- CoV-2) que em fevereiro de 2020 foi desig-
nado como COVID-19 pela Organizacio Mundial da Saide (OMS) [Wu et al. 2020,
Phelan et al. 2020]. A transmissdo do coronavirus costuma ocorrer pelo ar em contato
com secrecdes contaminadas, como goticulas de saliva, espirro, tosse e catarro ou no con-
tato pessoal, como toque ou aperto de mao, e com objetos ou superficies contaminadas,
seguido de contato com a boca, nariz ou olhos [FCV 2020]. Os sintomas da COVID-19
podem variar de um resfriado até uma pneumonia severa. Sendo os sintomas mais co-
muns a tosse, febre, coriza, dor de garganta, dificuldade para respirar, perda de olfato,
alteracdo do paladar, distirbios gastrintestinais, cansago, diminui¢do do apetite e dispnéia
[MS 2020].



A COVID-19 espalhou-se rapidamente pelo mundo. Segundo a [OMS 2020], no
ano de 2020 foram registrados mais de 82,3 milhdes de casos confirmados globalmente.
No Brasil, o primeiro caso confirmado de COVID-19 ocorreu em fevereiro de 2020
[Oliveira and Ortiz 2020] e somatizou até dezembro de 2020 mais de 7,6 milhoes de casos
registrados, sendo o terceiro pais com mais casos confirmados do mundo [OMS 2020]. A
regido geogréfica foco deste trabalho € a cidade de Belo Horizonte em Minas Gerais, a
qual teve o primeiro caso registrado no dia 16 de marco, totalizando até dezembro de 2020
mais de 63 mil casos.

Diversos estudos no mundo inteiro comecaram a ser realizados com o ob-
jetivo de compreender e mapear o desenvolvimento da doengca ou outras medidas
que contribuam para a contencdo e controle de sua transmissdo [Buske et al. 2020,
Manrique Abril et al. 2020]. De acordo com [Rocha 2012], a Epidemiologia € a ciéncia
que estuda padrdoes da ocorréncia de doencas em populagdes humanas e diferentes
parametros que interferem na propagacdo de doengas e meios necessarios a sua prevencao
e controle. O primeiro modelo epidemioldgico para estudar a disseminagdo de uma
doenga infecciosa na populacio foi proposto por [Kermark and Mckendrick 1927] deno-
minado Modelo SIR (Suscetivel — Infectado — Removido). Com o tempo, foram surgindo
novos modelos derivados do SIR que utilizam mais parametros para otimizar os resulta-
dos, dentre eles o SEIR (Suscetivel — Exposto — Infectado — Removido/Recuperado) e o
SIQR (Suscetivel — Infectado — Quarentena — Removido/Recuperado).

O presente trabalho propde modelar os dados oficiais da COVID-19 registrados
em Belo Horizonte utilizando os modelos SEIR e SIQR através do método numérico de
Runge-kutta de 4* ordem, dentre os meses de abril a dezembro de 2020. O objetivo foi
comparar a evolu¢dao de ambos os modelos de acordo com a evolucao da epidemia na
cidade. Foram utilizados os dados oficiais fornecidos pela Secretaria Municipal de Saude
de Belo Horizonte [PBH 2020], bem como estimativas atuais do parametro de transmissao
da doenca dos modelos, tendo como base os dados globais da doenca.

Nas secdes 2 e 3 serdo apresentados, respectivamente, os modelos epide-
miologicos SEIR e SIQR e suas modelagens. A discussdo dos resultados das simulagdes
computacionais utilizando os modelos propostos, bem como uma comparacao entre eles
estard presente na secao 4. A conclusdo e as consideracdes finais sdo apresentadas na
secdo 5.

2. Modelo epidemiologico SEIR

O modelo epidemioldgico SEIR separa a populacdo em quatro compartimentos que refle-
tem o estado dos individuos em relacdo ao desenvolvimento da doenga em cada uni-
dade de tempo (t), sendo eles: individuos que estdo suscetiveis a contrair a doenga
S(t); individuos suscetiveis que ficaram expostos a individuos infectados E(t); in-
dividuos que contrairam a doenga e podem transmiti-la & individuos suscetiveis I(t); e
individuos que se infectaram e se recuperaram, adquirindo imunidade da doenga R(t)
[Rocha 2012, Alves 2019, Hamzah et al. 2020].

O sistema de equacgOes diferenciais ordinarias que representa o modelo SEIR sem
dinamica vital é dado por:



dS(t)/dt = —(B/N)S()I(t)
dE(t)/dt = (B/N)S(t)I(t) — o E(t) (1)
dI(t)/dt = oE(t) —~I(t)

dR(t)/dt = ~I(1),

em que (3 representa a taxa de infec¢ao, vy representa a taxa de recuperago, o representa o
periodo latente do patégeno e a constante /N denota a populacgao total da regido em estudo,
sendo N = S + E + I + R. As populagdes e os parametros epidemioldgicos sao nio
negativos.

No modelo (1), percebe-se que cada equacdo descreve a entrada e a saida do in-
dividuo de um compartimento especifico, sendo que as entradas sao representadas com as
adicOes e as saidas sdo representadas com as subtracgoes.

Um parametro importante em qualquer epidemia é o nimero de reproducao basal
Ry que mensura o nimero médio de novos infectados que um unico individuo infectado
consegue contaminar em uma populacdo totalmente suscetivel. Se Ry > 1 implicard no
crescimento exponencial do nimero de novas infeccdes e persisténcia da doenca. No
caso em que Ry < 1 significa que o numero de novos infectados ird decrescer e a doenca
tenderd a erradicagdo [Cohen 1992, Van den Driessche and Watmough 2002].

O Ry do modelo (1) foi calculado analiticamente pelo raio espectral (maior autova-
lor em médulo) da matriz de préxima geragio G = VW1, em que V e W s@o as matrizes
jacobianas das func¢des de infec¢do P e de transi¢do Z dos compartimentos x = (£, I),
avaliadas no ponto de equilibrio livre de infec¢do da doenca (S, F, I, R) = (1,0,0,0)
[Van den Driessche and Watmough 2002]:
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Desta forma, o numero de reprodugdo basal no modelo SEIR é dado por
B
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Outro parametro utilizado na epidemiologia € o numero de reprodugdo efetivo
RT', que tem definicao similar a do Ry, com a diferenca de que é uma métrica dindmica
e leva em consideracdo mudangas que podem afetar o valor do R, da doenga, como o
distanciamento social e o uso de méscaras [Fambrini and Gayer 2020].

3. Modelo epidemiolégico SIQR

O modelo epidemiolégico SIQR, semelhante ao modelo SEIR também separa a populagao
em quatro classes que refletem o estado dos individuos em relacao ao desenvolvimento da
doenca em cada unidade de tempo ¢, sendo elas: individuos que estdo suscetiveis a con-
trair a doenga S(t); individuos que contrairam a doenga e podem transmiti-la a individuos



suscetiveis /(t); individuos que contrairam a doenga e se isolaram da comunidade Q(%);
e individuos que se infectaram e se recuperaram, adquirindo imunidade da doenga R(t)
[Crokidakis 2020].

O sistema de equacdes diferenciais ordindrias que representa o modelo SIQR sem
dinamica vital € dado por:

aS()/dt = ~(3/N)S(1()
dt)fdt = (B/N)SOI0 — @+ .
aQ/dt = nI(t) —1Q()
R/ — QM)+ al()

em que [ representa a taxa de infeccdo, a representa a taxa de recuperacio de individuos
infectados assintomadticos, 7) representa a taxa de detec¢do de individuos infectados sin-
tomadticos, 7y representa a taxa de recuperagdo de individuos em quarentena e a constante
N denota a populacio total da regido em estudo, sendo N = S+1+Q+ R. As populacdes
e os parametros epidemioldgicos sao nao negativos.

Assim como no modelo (1), percebe-se que cada equacdo do modelo (3) descreve
a entrada e a saida do individuo de um compartimento especifico, sendo que as entradas
sdo representadas com as adi¢Oes e as saidas sdao representadas com as subtracdes.

O Ry do modelo (3) foi calculado de forma andloga ao modelo (1) considerando
os compartimentos © = (I,Q) e o ponto de equilibrio livre de infeccdo da doenga
(S,1,Q,R) = (1,0,0,0):
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Desta forma, o nimero de reprodu¢do basal no modelo SIQR é dado por
g
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4. Resultados e discussoes

Minas Gerais € o estado com a 2* menor taxa de testes para coronavirus por habitante
no Brasil [G1 2020]. Sua capital, Belo Horizonte, registrou o primeiro caso de COVID-
19 em 16 de marco de 2020, porém, somente a partir do dia 20 de abril de 2020 as
[PBH 2020, SESMG 2020] comecgaram a divulgar boletins epidemioldgicos didrios. A
base de dados utilizada neste trabalho € baseada nos boletins oficiais publicados, os quais
ndo atualizam as informacoes nos finais de semana e feriados, sendo estas acrescentadas
no dia util seguinte, juntamente com os novos casos registrados do dia. Com isto, para
validar o estudo comportamental dos modelos com os dados oficiais coletados, foi preen-
chida as lacunas via interpolagdo linear e adotado o sistema de média mével (MM) de 7
dias, em que o tempo inicial foi a MM do dia 27/04/2020 e o tempo final foi a MM do dia
31/12/2020, totalizando 249 dias.



A Figura 1 representa o R7' utilizado neste trabalho, sendo este parametro fixo em
cada semana. Estes valores foram baseados em [Figueiredo 2020] que utilizou o método
de distribuicio Gamma referente a COVID-19 na cidade de Belo Horizonte. A fim de
diminuir o valor de RT' no horizonte de estudo, em diversos momentos foram implantadas
acdes governamentais por meio de decretos no qual suspendia as atividades comerciais
ndo essenciais na cidade, como casas de festas, shoppings, academias, bares, escolas,
dentre outros.
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Figura 1. Numero de reproducao efetivo da COVID-19 em Belo Horizonte de 27/04
a 31/12 de 2020. Fontes: [Figueiredo 2020] e [PBH 2020].

A taxa de infeccao da doenga foi obtida respectivamente pelas equagdes (2) e (4),
em que foi aproximado o valor de Ry pelo valor de RT'. Foram consideradas para as
condicdes iniciais do modelo SEIR os valores [, = %, Ry=0,Eb=0eS5,=1-—
Ry—1y— Ey, sendo respectivamente a fragao de novos individuos infectados, recuperados,
expostos e suscetiveis no primeiro dia da analise. No modelo SIQR foram consideradas
para as condig¢Oes iniciais os valores I, = %, Ry=0,00=0eSyg=1—Ry— 1y — Ey
representando respectivamente a fracdo de novos individuos infectados, recuperados, em

quarentena e suscetiveis.

Os parametros fixos adotados nas simulacdes dos modelos (1) e (3) foram descri-
tos na Tabela 1.



Tabela 1. Parametros adotados nos modelos (1) e (3).

Simbolo | Valor | Unidade Fonte
g L/5 [MS 2020]
~ 1/14 _—
7 /50 | i o
o 1750 [Crokidakis 2020]
N 2501576 - [PBH 2020]
t 249 - -

A Figura 2 apresenta o comportamento dos modelos SEIR e SIQR em relacdo a
evolucdo do numero de novos infectados, comparados com a média mével dos dados re-
gistrados pelos boletins epidemiolégicos. Apesar da simplicidade dos modelos, € possivel
observar um padrdo no comportamento entre os dados simulados pelos modelos e os da-
dos oficiais. Observe pela média mével que o nimero de novos infectados cresce de forma
exponencial, alcancando seu maior valor no dia 31/07/2020 (¢ = 96). O modelo SIQR
chega no apice no dia 15/08/2020 (¢t = 111) e o SEIR alcanga o pico no dia 16/08/2020
(t = 112). E valido mencionar, conforme [Li et al. 2020], que o nimero de casos da
COVID-19 pode ser superior ao nimero de casos testados e confirmados.
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Figura 2. Comparativo dos modelos SEIR, SIQR e dados oficiais de novos casos
de infectados por COVID-19 em Belo Horizonte no periodo de 27/04/20 a
31/12/20.



5. Conclusao

Neste trabalho foi proposto o estudo e comparacdo de dois modelos epidemioldgicos,
SEIR e SIQR, na dindmica da COVID-19. Os resultados simulados foram comparados
com os dados oficiais divulgados pela prefeitura de Belo Horizonte, juntamente com a
Secretaria de Saude do Estado de Minas Gerais. Foi possivel perceber que os dados
numéricos simulados, de ambos 0os modelos indicaram a tendéncia da dispersdao dos dados
oficiais para os parametros e periodo analisado.

A partir desta andlise € possivel afirmar que os modelos epidemiolégicos, podem
configurar-se como boas ferramentas de estratégia e simulacdo de epidemias, conside-
rando a aproximacao dos dados simulados pelos modelos ou indicacdo da tendéncia com
a evolucdo real da epidemia. Desta forma € possivel fazer estimativas da taxa de infecgao,
da taxa de isolamento de individuos da populacdo, bem como do nimero de reprodugdo
efetivo para tragar estratégias referentes aos resultados obtidos, auxiliando a tomada de
decisao dos gestores publicos.

Ressalta-se que a cidade de Belo Horizonte ainda apresenta uma tendéncia de au-
mento de novas infeccOes didrias e que as politicas de isolamento e distanciamento social
realmente funcionam e colaboram para o controle e diminui¢do do nimero de reproducao
efetivo da COVID-19. Para trabalhos futuros seria de grande importancia a abordagem
do impacto das politicas de vacinacdo e isolamento social, bem como a andlise de dbitos
relacionados a doenca.
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