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Abstract. In Brazil, contagious diseases transmitted by vectors are a serious
public health problem. In this work, it is investigated how the spatial distri-
bution of mosquitoes affects the spreading of diseases such as chikungunya.
This investigation is based on a SIR-type model. The model is formulated in
terms of a cellular automaton, in which each cell of the lattice corresponds to
an individual of the host population. At each time step, each individual is in
one of three states: susceptible (S), infected (I), or recovered (R). Four kinds
of spatial distribution of mosquitoes are considered. The results of numerical
simulations are discussed from an epidemiological point of view.

Resumo. No Brasil, doengas contagiosas transmitidas por vetores sdo um
problema grave de saude publica. Neste trabalho, investiga-se como a distri-
buigdo espacial de mosquitos afeta a propagagdo de doengas, como chicungu-
nha. Essa investigagdo é baseada num modelo do tipo SIR. O modelo é formu-
lado em termos de um automato celular, em que cada célula do reticulado
corresponde a um individuo da populagdo hospedeira. A cada passo de tempo,
cada individuo estd em um de trés estados: suscetivel (S), infectado (I), ou
recuperado (R). Quatro tipos de distribui¢do espacial de mosquitos sdo
considerados. Os resultados de simula¢oes numéricas sao discutidos de um
ponto de vista epidemiologico.

1. Introducao

Muitos estudos epidemioldgicos t€ém como objetivo prever como uma doenca
contagiosa se propaga, a fim de se elaborarem estratégias que possam eliminar ou, ao
menos, controlar essa propagacdo [Anderson and May, 1991; Friis, 2009; Hethcote,
2000]. No Brasil, doencas transmitidas por vetores, em particular, por mosquitos, tém se
tornado um grave problema de saude publica. Nas ultimas décadas, o Brasil tem
padecido de epidemias recorrentes de dengue [Ministério da Saude, 2017a,b]. Mais
recentemente, chikungunya (ou chicungunha) e zika tém causado preocupagao
[Ministério da Saude, 2017a,b]. E até a febre amarela, supostamente erradicada de
centros urbanos, voltou ao noticiario apos provocar dezenas de mortes no inicio de 2017
[Ministério da Saude, 2017c]. Por isso, ¢ relevante investigar como a distribuigao
espacial de mosquitos influencia a dissemina¢do de doencas como aquelas mencionadas
neste paragrafo.
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Quando se deseja estudar a propagagao de doencas levando em conta a regiao
em que a populagdo hospedeira vive, usam-se, em geral, modelos escritos ou em termos
de equacdes a derivadas parciais [Murray, 2011] ou em termos de autdmatos celulares
[Wolfram, 1994]. Equagdes a derivadas parciais possibilitam a dedugdo de relagdes
analiticas que colaboram para a compreensdo do processo de propagagao da doenga em
questdo. Entretanto, a obtengao dessas relagdes pode ser dificil, por vezes impossivel, de
modo que, em muitos trabalhos, se buscam por solucdes numéricas. Em alguns casos,
porém, os algoritmos empregados na resolucdo numérica dessas equacdes apresentam
problemas de convergéncia e de estabilidade, decorrentes da discretizagdo do tempo e
do espago [Johnson, 2009].

Automatos celulares sdo convenientes quando se pretende explorar alguma
caracteristica espacial do sistema analisado. Em particular, no caso de estudos epide-
mioldgicos, o reticulado do autdmato representa os individuos e/ou a regido onde eles
vivem, de modo que a dimensdo espacial do sistema ¢ naturalmente levada em
considera¢do. Ainda, sua evolucdo temporal se d4 por meio de regras, de modo que na
simulagdo numérica de um autoOmato celular ndo ha problemas de estabilidade ou de
convergéncia, como pode ocorrer quando se integram numericamente equacdes dife-
renciais.

Ha diversos estudos epidemiologicos baseados em autdmato celular [Ahmed et
al., 1998; Fuentes and Kuperman, 1999; Doran and Laffan, 2005; Slimi et al., 2009;
Silva and Monteiro, 2014; Yang et al., 2015]. Aqui, usa-se um modelo do tipo SIR
(suscetivel-infectado-removido) [Kermack and McKendrick, 1927] formulado em
termos de regras de um autdmato celular probabilista. O objetivo € investigar como
diferentes distribuicdes espaciais do vetor afetam a evolucao temporal da doenga; em
particular, como afetam o numero de pessoas infectadas em regime permanente (isto ¢,
depois que o sistema atingiu seu atrator).

Este trabalho estd organizado da seguinte maneira: na Sec¢do 2, descreve-se o
modelo epidemioldgico; na Secdo 3, apresentam-se os resultados obtidos em simulagdes
computacionais; e, na Se¢do 4, discutem-se esses resultados.

2. O Modelo

Considere que a populagdo hospedeira seja representada por um reticulado (uma matriz)
de dimensdes sdo n x n, de modo que cada cé€lula do reticulado corresponde a um tnico
individuo. Assuma que cada célula tenha oito vizinhas, que sdo aquelas localizadas em
seu entorno. A fim de que todas as células tenham o mesmo numero de vizinhas, impde-
se que a primeira linha do reticulado estda em contato com n-ésima linha, e que a
primeira coluna estd em contato com a n-¢sima coluna, de modo que a superficie assim
formada possui um formato toroidal. Dessa maneira, evitam-se efeitos de borda.
Suponha, ainda, que a quantidade de mosquitos associada a j-ésima célula seja dada por
m;. Assim, a quantidade total de mosquitos no reticulado vale X; m; =M.

A cada passo de tempo ¢, cada célula esta em um de trés estados: suscetivel S,
infectado / ou recuperado R. Assume-se que as regras de transi¢do de estados, que
determinam a evolugdo temporal desse sistema, sdo probabilistas. As regras sdo as
seguintes:
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e A cada passo de tempo, a probabilidade P;,; de um individuo suscetivel se tornar
infectado ¢ dada por P;,;= I — ™, sendo v o ntiimero de vizinhos infectados ¢ k a
soma dos valores de m; das oito células vizinhas. Portanto, se v=0 e/ou k=0,
entdo P;,=0; ou seja, se ndo hd doente e/ou mosquito na vizinhanca de um
individuo suscetivel no instante 7, € nula a probabilidade de ele se tornar
infectado no instante /+/. Observe que quanto maior o valor de v e/ou &, maior o
valor de P;,s (de fato, se kv—oo, entdo Pj,r—1).

e A cada passo de tempo, a probabilidade de um individuo infectado se curar ¢
dada por P,,,. Suponha que a cura confira imunidade permanente em relagdo ao
patdogeno em questao.

e A cada passo de tempo, a probabilidade de um infectado morrer vale P,e.;.

e A cada passo de tempo, um individuo recuperado (curado) pode morrer com
probabilidade P, -k

Por simplicidade, supde-se que, quando um individuo / ou R morre, nasce um
individuo S em seu lugar. Dessa maneira, o nimero total de individuos da populacdo
permanece constante e igual a N=n’. Essa hipétese ¢ valida em populagdes em que o
numero de mortes ¢ compensado pelo nimero de nascimentos.

Observe que os parametros do modelo sdo: o niimero total de individuos N, as
probabilidades P4, Piorte-1 € Pmorte-r, @ quantidade total de mosquitos M e a distribuigao
espacial m; dos mosquitos. Esse modelo pode ser adequado para investigar a propa-
gacdo, por exemplo, de chikungunya, cuja cura confere imunidade de longo prazo. Com
as devidas adaptagdes, esse modelo por ser usado para estudar outras doencas
transmitidas por mosquitos. Por exemplo, para se estudar a propagacdo de dengue,
devem-se levar em conta seus quatro sorotipos (ou seja, o grupo dos individuos
infectados e o grupo dos individuos recuperados devem ser divididos em subgrupos).
Para se estudar a dissemina¢do do virus que causa zika, talvez se deva considerar
também a possibilidade de transmissdo direta via contato sexual [Ministério da Saude,
2017a].

Os estados de todas as células sdo atualizados simultaneamente, a cada passo de
tempo, o que ¢ comumente chamado de atualizagdo sincrona. Um modelo similar a esse,
com k constante, foi proposto por Schimit and Monteiro (2009).

Na proxima secdo, apresentam-se os resultados obtidos em simulagdes com esse
automato celular probabilista.

3. Simula¢oes Numéricas

Aqui, tomam-se n=200 (assim, a populacdo hospedeira ¢ formada de N=40000 indi-
viduos), P.ya=60%, Puorie-1=30% € Poyore-r=10%. Em todas as simulagdes, a condi¢ao
inicial € S(0)/N=99%, 1(0)/N=1% e R(0)/N=0% (portanto, em =0, 99% da populacdo é
suscetivel ao patdgeno e 1% esta infectada). Outros valores de parametros e de condi-
¢oes iniciais foram simulados, mas os resultados sdo qualitativamente iguais aos relata-
dos a seguir.
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Consideram-se quatro distribui¢des espaciais do vetor:

e Todas as células tém um mesmo valor ndo nulo de m;=m,ifrme. Essa distribuicdo
¢ denominada de uniforme, pois todas as células possuem uma mesma quantida-
de de mosquitos.

e (ada célula tem 50% de chance de ter um mesmo valor ndo nulo de m;-Mueasria
e 50% de chance de ndo ter mosquito. Essa distribuicdo ¢ chamada de aleatoria.

e Todas as células das colunas pares tém m;=nm.un. nd0 nulo; todas as células das
colunas impares tém m; igual a zero. Chama-se esse caso de distribuig¢do coluna.

e As cé¢lulas que formam uma matriz p Xp no interior do reticulado (isto €, p<n)
possuem m;=meoncentrada NA0 Nulo; para as demais células (aquelas fora dessa
matriz p Xp), m; vale zero. Essa distribui¢do ¢ chamada de concentrada.

Nessas distribui¢Oes, Muniforme, Mateatsrias Meoluna € Meoncentrada SA0 cONstantes. Neste
trabalho, investiga-se como essas quatro distribuicdes afetam a propagacdo da doenga,
impondo que o valor de M ¢ o mesmo para as quatro distribuigdes. Assim, tem-se a
mesma quantidade total de mosquitos nos quatro cenarios. Por exemplo, M=4000
GQUiVale a muniforme:a]; maleato’ria:mcoluna:az c mconcentrada:0:4 para p:100 (neste
ultimo caso, os mosquitos vivem numa matriz de dimensdes /00 %100 contida na matriz
200%200). Ja M=12000 corresponde a Munifrme=0,3; Mauteatsria=Meouna=0,6 €
mconcentrada:];2 (Pal“a p:] 00), M=20000 COI’reSPOHde a muniforme:a 5; maleato’ria:mcolunazl
© mconcentrada:2 (pal’a p:]00) e M=120000 lmphca muniforme:3; maleato'ria:mcoluna:6 €
mconcentradaZIZ (Pal’apzl 00)

A Tabela 1 apresenta as médias das quantidades normalizadas de infectados em
regime permanente, em fun¢do das quatro distribui¢des espaciais consideradas e de
quatro valores de M. Para cada distribui¢do espacial, foram feitas 10 simula¢des. Para
cada simulacdo, calculou-se o valor médio de /(z)/N nos ltimos 50 passos de tempo. Os
nimeros apresentados na Tabela 1 sdo as médias (considerando as 10 simulagdes)
desses valores médios de /(#)/N (considerando os ultimos 50 passos de tempo de cada
simula¢do) e os respectivos desvios padroes.

Tabela 1. Médias de I(t)/N considerando os ultimos 50 passos de tempo de 10
simulacdes, em funcéo das distribuicdes espaciais e de M.

distribuicao distribuicao distribuigao distribuicao

uniforme aleatoria coluna concentrada
M=4000 | 0,1022+0,0004 | 0,0984+0,0005 | 0,0963+0,0003 | 0,0299+0,0002
M=12000 | 0,1149+0,0003 | 0,1131+0,0005 | 0,1127+0,0004 | 0,0301+0,0002
M=20000 | 0,1164+0,0003 | 0,1153+0,0004 | 0,1154+0,0004 | 0,0302+0,0002
M=120000 | 0,1168+0,0003 | 0,1163+0,0003 | 0,1167+0,0004 | 0,0302+0,0002
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A Figura 1 mostra um exemplo da evolugao temporal de S(?)/N, I(t)/N e R(t)/N
por 200 passos de tempo, para uma distribui¢do uniforme de mosquitos com M=4000.
Note que os infectados sdo, em regime permanente, cerca de 10% da populacdo (um
valor que obviamente estd de acordo com a média correspondente ao caso de
distribuicao uniforme e M=4000 mostrado na Tabela 1).

A Tabela 1 revela que, para todas as distribuigdes, a quantidade de infectados
cresce (lentamente) com o valor de M. Esse crescimento ¢ esperado: quanto mais
mosquitos, mais infecgdes devem ocorrer para uma dada distribuicdo espacial. Essa
tabela revela também que as distribuicdes uniforme, aleatoria e coluna tém médias
proximas (em torno de 10%), mas a distribui¢do concentrada claramente leva a um
menor nimero de infectados (em torno de 3%).
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Figura 1. Exemplo de evolucdo temporal de S(t)/N, I(t)/N e R(t)/N. A condicédo
inicial & S(0)/N=99%, 1(0)/N=1% e R(0)/N=0%. Valores dos parametros do ACP:
Nn=200 (N=40000), Pcyra =60%, Pporte- =30%, Prorte.r =10%, distribuicdo de vetores
uniforme com Mynitorme =0,1 (M=4000).

Um trabalho teérico seminal sobre doengas transmitidas por vetores foi realizado
por Ross (1908). Nesse trabalho, Ross apresentou o teorema do mosquito, no qual ele
demonstra que a maldria seria naturalmente erradicada de uma dada regido se a
quantidade de mosquitos nessa regido ficasse abaixo de um valor critico (Ross, 1908;
Fine 1975). Esse trabalho, entretanto, ndo considera a dimensao espacial.

Inspirado nesse teorema, foram realizadas outras simulagdes para cada uma das
quatro distribui¢des de vetores ja descritas. O objetivo dessas simula¢des ¢ determinar o
valor de M abaixo do qual a doenga ndo se torna endémica em 10 simulagdes
consecutivas; ou seja, o valor de M abaixo do qual o patdgeno € naturalmente erradicado
da populacdo hospedeira em 10 simulagdes consecutivas. Obtiveram-se os seguintes
valores: 1200 para a distribuicdo uniforme, 1000 para as distribui¢des aleatoria e coluna,
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e 300 para a distribuicdo concentrada. Esse resultado ¢ bastante interessante. Apesar de
a distribuicdo concentrada causar um menor numero médio de infectados, essa
distribuicao ¢ aquela que mantém a doenga endémica na populagdo com uma menor
quantidade de mosquitos. Por exemplo, se ha 500 mosquitos no reticulado, a doenga
desaparece com o passar do tempo (ou seja, /(t)—0) se os mosquitos estao distribuidos
de maneira uniforme, aleatéria ou por coluna, mas ela permanece se os mosquitos ficam
concentrados numa dada regido do reticulado.

4. Conclusoes

Neste trabalho, propos-se um modelo epidemiolédgico do tipo SIR para investigar como
diferentes distribuicdes espaciais do vetor afetam a propagacdo de doengas por ele
transmitidas. O modelo baseia-se num autdmato celular probabilista, que é caracterizado
pela geometria e pelas dimensdes do seu reticulado, pelos estados possiveis, pela
vizinhan¢a de cada célula, pelas regras que governam as transi¢des de estados, e pela
maneira com que essas regras sao aplicadas (com o passar do tempo) as células que
compdem o reticulado. Aqui, o autdmato possui um reticulado bidimensional com
condicdo de contorno periddica, com cada célula, a cada instante, assumindo um de trés
estados e tendo como vizinhanga as oito células ao seu redor. A evolugdo temporal dos
estados das células se da pela aplicagdo de regras probabilistas de maneira sincrona.
Foram consideradas quatro maneiras de distribuir o vetor pelo reticulado.

As simulagdes numéricas mostraram que, para uma mesma quantidade M de
vetores, o numero de infectados ¢ aproximadamente o mesmo para as distribuigdes
uniforme, aleatéria e coluna; ja, para a distribui¢do concentrada, esse nimero ¢
claramente menor. Entretanto, a distribui¢do concentrada ¢ aquela que exige um menor
valor de M para que a doenca seja eliminada da populacdo hospedeira. Portanto, este
trabalho sugere que ¢ fundamental eliminar os locais de grande concentracdo de vetores,
pois esses podem ser os principais responsaveis por manter a doenca endémica na
populagdo.

Pretende-se dar continuidade a este trabalho considerando outras distribuigdes
espaciais do vetor e que essas distribuicdes podem se modificar com o passar do tempo
(em fungdo, por exemplo, da variagdo da temperatura e da quantidade de chuvas).
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