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Abstract. Epidemic spread models are devised for a number of reasons.
Epidemiologists want to create simple models where they can test the impact of
specific parameters on an epidemic's overall behavior. Computer scientists
however, might want to create a software package that accurately depicts the
behavior of epidemics as seen in nature. The latter is the motivation for this work.
We study the spreading of the Dengue epidemic, in a host population, based on a
Probabilistic Cellular Automata Model. The transmission rules that define this
model, allowed simulate spatial patterns for this epidemic how: the mobility of the
vector and the host populations, and the vector population variation due the control
strategies. These transmission rules allow us to compare these simulations with
disease real data available in a city digital map.

Resumo. Modelos de espalhamento de epidemias sdo projetados por inumeras
razoes. Os epidemiologistas desejam criar modelos simples em que possam testar o
impacto de parametros especificos do comportamento de epidemias. Cientistas da
computagdo, entretanto, querem criar um pacote de softwares que tratem da
epidemia como observadas na natureza. Esta ultima é a motivagdo deste trabalho.
Estudamos o espalhamento da epidemia de Dengue em uma populagcdo de
hospedeiros, baseado em um modelo de autémato celular probabilistico. As regras
de transi¢do que definem esse modelo permitem simular padrées espaciais dessa
epidemia como: a mobilidade (e/ou agregacdo) do vetor e dos hospedeiros, ou as
variagoes na populagdo de mosquitos devido as estratégias de controle adotadas.
Estas regras de transi¢cdo permitem comparar as simulagoes com os dados reais da
doenga disponibilizada em um mapa digital da cidade.



1. Modelo Compartimental de Transmissao da Dengue

A dengue ¢ uma doenga comum nas regides tropicais do mundo e ¢ causada por um arbovirus.
A sua transmissdo para as populacdes humanas (os hospedeiros), de todas as idades e de
ambos o0s sexos, ¢ realizada somente pela fémea adulta do mosquito Aedes aegypti (o vetor).
O ciclo epidemiolodgico inicia-se apds um individuo infectante (apresenta o virus no estagio
de contégio) ser picado pelo vetor, neste momento o vetor torna-se infectado com o virus da
dengue, o mosquito nunca se recupera da infec¢do e deixa de infectar novos hospedeiros
somente com sua morte. Para descrever a dindmica de transmissao do virus da dengue dentro
da comunidade de hospedeiros, ¢ necessario que ocorra uma interacdo com a populacido de
mosquitos, classificamos os individuos tanto na populacdo humana quanto na do vetor de
maneira similar ao que foi concebido por Newton e Reitter [Newton e Reiter 1992]. Este
modelo tem uma estrutura parecida com os modelos classicos em epidemiologia de
compartimentalizacdo de uma populacao, em classes de individuos, de acordo com o status de
doencga de cada um [Anderson e May 1991]. Assim, a popula¢do pode ser modelada dividindo
os individuos em sete compartimentos, tanto a populagdo de hospedeiros (seres humanos)
como a populacao de mosquito Aedes aegypti. A populacdo de hospedeiros humanos com Ny
individuos, em qualquer instante de tempo pode ser dividida nas seguintes classes: os
individuos susceptiveis que podem ser infectados pelo virus (Sg(?)), os individuos que foram
expostos ao virus ao serem picados, e ainda estdo incubando o virus e, portanto ndo infectam
(En(t), os infectantes (/y(t)) e os individuos recuperados da infec¢do que adquirirem
imunidade ao sorotipo (Rpg(?)). Uma simplificacdo adotada aqui ¢ a de considerar que a
populacao total de hospedeiros

N,=S8S,+E,+1,+R, (1)

¢ mantida constante. Esta ¢ uma hipdtese realistica desde que se queira modelar a infec¢ao da
populagdo por um tnico sorotipo e que, portanto, ndo ha mortalidade adicional causada pela
doenca (nesse caso a doenga ¢ benigna, e os individuos sintoméaticos ndo sdo levados a morte
[Yang 2003]). No caso da populacdo de mosquitos adultos os Ny individuos também podem
ser divididos em classes como: susceptiveis (Sy(?)) que ndo contém o virus da dengue sendo
inofensivo para a populacdo de hospedeiros infectados, porém ndo infectantes (Ey(2z) e
infectantes (/y(?)). Particularmente, consideramos que os mosquitos, uma vez na classe dos
infectantes permanecem nesse estado até a sua morte, ja que o virus ndo interfere no ciclo de
vida do vetor [Yang 2003]. Diferentemente, da consideracdo feita sobre a populagdo de
hospedeiros, a populacao total de mosquitos

N, =S, +E, +1, (2)

ndo ¢ constante no tempo, pois o tempo de vida do mosquito varia de alguns dias a meses,
muito menor do que a vida média de um ser humano. A manifestagdao da doenca comecga no
exato momento que o mosquito infectado (/) pica um individuo que ndo tenha adquirido a
doenca e nem possua o virus no seu corpo, individuo susceptivel (Sy). A partir desse
momento ele adquiri a doenga e passa para o estado de exposto (Ey), ¢ neste estagio que a
doenca evolui ou para a forma assintomatica ou para a forma cléssica com os seus sintomas



(onde ocorre o aparecimento de febre, mialgias e artralgias) ou pode também ocorrer o
aparecimento de sintomas mais graves como a dengue hemorrdgica. Este hospedeiro
permanecera neste estado durante o periodo de incubagdo que dura por volta de 3 a 7 dias,
apos este periodo de tempo ele passara para o estado infectado (/y), neste estado ndo ocorre o
aparecimento de nenhum sintoma apenas ocorre a transmissdo do virus para o vetor
(mosquito) caso se efetive um encontro entre este individuo e este esteja no estado de
susceptivel (Sy). O periodo de infectado (/) na populagdo humana dura cerca de 3 a 7 dias e ¢
chamado de periodo infeccioso (viremia). Apds a chegada do individuo para o estado de
recuperado (Ry) aparentemente apresenta imunidade permanente ao virus [Gubler 1986].
Entretanto, essa imunidade por longo periodo ¢ observada quando somente um tipo de virus
esta circulando na populagdo de hospedeiros. Nunca houve um caso de uma re-infec¢ao pelo
mesmo sorotipo. A populagdo de vetores comporta-se de maneira similar, todo vetor que
atinge a fase adulta ¢ susceptivel (Sy) até que entre em contato com algum individuo que
esteja no estado infectado (/). Ao efetuar a picada o vetor passa para o estado conhecido de
exposto (Ey), este periodo corresponde ao tempo que o virus leva para alojar-se nas glandulas
salivares e efetivar a transmissao, este ¢ o periodo de incubagao extrinseco que varia de 7 a 10
dias [Newton e Reiter 1992]. Ao tornar-se efetivamente um transmissor da doenga cle
permanece infectado até a sua morte no estado de infectante (/y)

Figura 1: Modelo esquematico da transmissado da dengue representando os estagios
da doenca para as duas populagdes, onde cada seta clara representa uma interagao
entre as populagoes (picadas dos mosquitos). Como descrito no texto cada grupo
populacional é divido em compartimentos de acordo com seu estado.

A figura 1 mostra de forma esquemadtica a transmissdo desta doenca entre os
compartimentos discutidos anteriormente, (nos quais sdo divididas as duas populagdes
interagentes: humanos e mosquitos). As setas mais claras representam os contatos (picadas)
entre os vetores ¢ a populacdo de humanos, ¢ as setas (em cada populagdo) em preto,
representam a transicao de estados dentro de cada populacao (de humanos ou mosquitos) em
cada instante de tempo. Como a transi¢do de um estado para outro depende de um periodo de
tempo, qualquer componente deste sistema pode permanecer no mesmo estado até que este
tempo passe, representado na figura 1 como as setas circulares.

A evolucao temporal dessa epidemia, envolvendo todas as interagdes entre as
populagdes e nelas mesmas, podem ser descrita por um conjunto de equacdes diferenciais
[Newton e Reiter 1992]:

d
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As equacgdes descritas acima modelam a variacdo do niimero de individuos, em cada
estagio (ou compartimento), para a populacdo de hospedeiros em um determinado instante de
tempo. A equagdo 3 caracteriza a variagdo temporal dos susceptiveis (Sy), onde o pardmetro
up € a taxa de mortalidade dos hospedeiros, 77 ¢ a for¢a de ataque (o qudo os vetores sdo
agressivos) e juntamente com a populagao de vetor W3, que esta sendo considerada constante,
temos a taxa de contato (W3 7y) entre os mosquitos infectante (#3) e hospedeiros susceptiveis
(Sk), a quantidade de individuos que sdo picados pelos vetores. O parametro y nas equagdes
4 e 5 representa o periodo de incubagdo do virus no ser humano (passagem de exposto (Ex)
para infectado (/y)), € oy € o periodo de viremia (periodo infeccioso) que é a passagem do
estado de infectado (/y) para o recuperado (Ry), representado na figura 1, respectivamente. O
comportamento destas equagdes pode ser visto no grafico abaixo.
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Figura 2: Grafico mostra o comportamento das equagoes diferenciais em fungdo do
tempo para a populagdao de hospedeiro com a populagao de vetores constante com
W3 =100, 74,=0.001,uh =0, o, '=10e 3, "= 1/5.

Podemos ver no gréafico da figura 2 que a doenga atinge toda a populacdo, pois no
final da epidemia todos passaram para o estado de recuperado e o equilibrio serd este: toda a
populacdo ficara recuperada e ndo restard nenhum individuo nos outros estagios da doenga
mesmo que inicialmente toda a rede seja de susceptiveis (Sy). Ainda podemos perceber, nesta
figura que a curva de expostos possui um comportamento similar a curva de infectados apenas
se apresenta deslocada para a esquerda demonstrando a ordem de evolucao da doenca.

Como o intuito deste trabalho ¢ a constru¢do de um automato celular probabilistico
para a dengue, a seguir discutimos a construcdo efetiva do autdbmato com todas as regras de
transi¢cao envolvidas.



2. Automatos celulares

Os automatos celulares foram introduzidos, em 1940, pelos matematicos John Von Neumann
e Stanislaw Ulam. Eles se constituem basicamente de uma rede de células (ou individuos),
chamadas de sitio. Cada sitio possui uma vizinhanga a ser determinada e de acordo com estes
contatos ocorrera a mudanca de estado deste sitio. Conseqiientemente a juncdo de todos os
sitios na rede nos da uma idéia visual de como esta ocorrendo a formagao de padrdes espagos-
temporais e por isso sao muitos utilizados na simulacao de sistemas bioldgicos (processos de
reproducdo), fendmenos fisicos (difusdo), sistemas sociais (formacdo de comunidades) e
problemas de otimizacdo em geral. De uma maneira geral, os automatos celulares sdo
sistemas dinamicos discretos cujo comportamento ¢ completamente especificado em termos
de relagdes locais. Usualmente os sitios sdo arranjados em uma rede regular, de modo que
cada um deles pode assumir um conjunto discreto de estados. Uma determinada célula
interage com seus vizinhos mais proximos de acordo com um conjunto regras fixas e bem
definidas. O tempo também ¢ discreto e definido através da atualizag¢do da rede, basicamente
cada atualiza¢dao de rede ¢ um passo de tempo. A aplicacdo recursiva das regras que definem
um dado problema, introduzem uma dindmica ao sistema e geram o comportamento exibido
pelos autdmatos celulares. As transicdes entre diferentes estados dependem do estado da
célula em questdo, do estado de sua vizinhanca e de um conjunto regras que definem a
dinamica das transi¢des. Portanto, para a construcao de um autémato temos diversos fatores
que o caracterizam, e que tém de ser especificados, a saber:

» geometria da rede: que pode ser unidimensional, bidimensional ou até mesmo
tridimensional. Cada sitio pode possuir um determinado formato que pode ser triangular,
quadrado, hexagonal, entre outros.

* vizinhanca: cada sitio possui um determinado niumero de vizinhos de acordo com a
geometria escolhida, para exemplificar em uma rede onde os sitios possuem uma geometria
quadrada, temos num total de quatro vizinhos segundo a vizinhan¢a de Von Newman, que
apenas leva em consideracdo os vizinhos que possuem contato direto, ou temos um total de
oito vizinhos segundo a vizinhanca de Moore, onde sdo considerados todos os vizinhos que
possuem algum contato mesmo que seja efetuado pelo vértice.

* condigdes de contorno periddicas: como existem elementos situados nos extremos da
rede, eles ndo possuem uma vizinhanga completa. Para contornar esse problema devemos
fazer que todos os sitios adquiriram uma vizinhanga de formato uniforme fazendo com que,
por exemplo, o elemento de um extremo torne-se vizinho do sitio localizados no extremo
oposto.

* regras de transi¢do: a evolucao espacial e temporal depende principalmente de como
foram definidas as regras de transi¢do. Tais regras, efetivamente definem o modelo para o
problema especifico que pretendemos trabalhar. Particularmente, no modelo que vamos
especificar nas proximas sec¢des, as regras de transi¢ao estdo baseadas em dois tipos de
interacao entre individuos quando consideramos o espalhamento de epidemias: a interagdo
local, que ocorre devido a influéncia que os vizinhos infectados exercem sobre os individuos
susceptiveis do sistema e o espalhamento global, no qual todos os individuos tém igual
probabilidade de entrar em contato entre si e desta forma tornar possivel que a epidemia se
espalhe por outras regides da rede que naquele momento estavam distantes da onda local de
infectados.



3. O automato celular probabilistico para a disseminacio de uma epidemia

Como foi dito na sessdo anterior, para a constru¢do de um autdmato celular de uma maneira
geral, ¢ necessdrio estabelecer as regras de transicdo. Para construir um modelo de
disseminag¢do de epidemia, utilizamos uma rede bidimensional (rede quadrada) onde sdo
definidos dois tipos de contatos: o contato local e o contato global [Alves, Hass e Caliri
2002]. Assim, modelamos que uma infec¢do pode ocorrer a partir da superposi¢do entre estes
contatos, definida pela probabilidade de um individuo susceptivel tornar-se infectado [Alves,
Hass e Caliri 2002]:

ps =Ip, +Ap, (1)

onde 0< p <1. Ainda, nesta equagdo, I' ¢ A sdo parametros utilizados para se ajustar as

interagdes de curta (formacdo de clusters) e longa distancia (do tipo campo-médio) entre
individuos de uma mesma populagdo, tal que a condicdo I'+ A =1 seja satisfeita. As
probabilidades p, € p; sdo as probabilidades de espalhamento global e local, respectivamente.
Particularmente, a influéncia global ¢ causada pelo numero total de individuos infectados que
estdo na rede, isto ¢, devido a presenca ou mobilidade de qualquer individuo infectado na
populacdo, e pode ser descrita através da equacao

Py :%ZGU’ (®)
ij

onde N ¢ a populagdo total da rede e 0< p<1 ¢ o parametro que limita o espalhamento

global. Por sua vez, a influéncia local depende do ntimero de vizinhos infectados, ou seja, um
contato local ocorre a partir da vizinhanca de uma determinada célula, que pode conter um ou
mais individuos infectados e desta forma, pode tornar a célula em questdo infectada (se
estiver no estado susceptivel a doenca) se o numero de vizinhos infectados for maior do que
zero. Caso isto seja verdade, podemos calcular a probabilidade desta célula transitar para o
estado infectado por meio da seguinte equagao:

p=1=01=-4)" )

onde A €[0,1] ¢ a probabilidade de o individuo suscetivel tornar-se infectado devido a um

unico vizinho infectado. Vale a pena ressaltar que essas regras de transicao sdo gerais € sio
aplicaveis quando queremos simular a disseminacao de epidemias em que existem contatos
entre os individuos da populagdo e mobilidade destes na rede [Alves, Hass e Caliri 2002]
(uma epidemia de gripe, por exemplo). Particularmente, no caso da disseminacdo da Dengue
temos que fazer algumas alteragdes para considerar a populagdo de mosquitos interagindo
com a populagdo de humanos (os hospedeiros).



4. O modelo para a dissemina¢ao da Dengue

Para a dengue, levamos em conta a interacao entre as populacdes de vetores (mosquitos Aedes
aegypti), e a populagdo de hospedeiros (populagdo humana). Em nossa maneira de modelar
esta interagdo sera dada entre dois autdmatos distintos, um autdomato para a populacdo de
hospedeiro e outro para a populagdo de vetores, como pode ser visto de maneira esquematica
na figura 4. Com efeito, consideramos esta uma nova maneira de modelar em que além de se
definir as regras de transi¢do entre os estados nos autdomatos celulares para cada populagao
interagente (de humanos e de mosquitos) definimos regras de interacdo entre esses dois
automatos.

Figura 4: Representacdao esquematica da interagao entre os autématos de vetores e
da populacdao de hospedeiro. O automato inferior representa os hospedeiros que
seguem um determinado padrao de cores. As setas pretas sdo a interagao entre os
mesmos.

Dessa maneira, as regras para a interagdo sdo estabelecidas de maneira similar as
apresentadas para as equacoes diferenciais e o espalhamento da epidemia na populagdo de
hospedeiros s6 irar ocorrer caso um vetor do outro autdmato interagir com este hospedeiro
(representado pelas setas pretas na figura 4). Em cada rede particular modelamos que o vetor
terd uma probabilidade de espalhamento global Rom que adotaremos como sendo menor que
a probabilidade de espalhamento global Ro/ da populagao de hospedeiros.

E importante destacar aqui que nesse modelo mais geral, por estarmos tratando de
duas redes distintas que devem possuir um elo de ligacdo, a posi¢do do sitio na rede acaba
sendo o principal fator de ligacdo entre os autdmatos. Assim, a posi¢ao geografica do
elemento na rede ¢ o que determinara o seu elemento correspondente na outra rede. Para
exemplificar o que acabamos de discutir, se o elemento estiver numa posi¢ao [35,80] na rede
dos vetores o seu correspondente sera a area em volta do elemento [35,80] na rede dos
hospedeiros. Portanto, essa area sera determinada pelo tamanho da vizinhanga,
correspondente ao raio determinado a partir do centro que sera o individuo [35,80], todos os
individuos que estiverem dentro desse raio serdo considerados para poder fazer o individuo
alterar o seu status. Em adi¢do, para que os individuos da populacido de hospedeiros alterem
os seus estados serd necessario que haja uma determinada nuvem de vetores infectantes (/)
correspondentes. Assim, se houver uma determinada quantidade de vetores infectantes (/) os
individuos susceptiveis passardo a ser expostos segundo uma probabilidade p; (segundo a



equagao 7) e passardo para infectados apos um periodo de tempo deterministico (periodo de
incubacdo) e os mesmos se recuperardo apds um outro intervalo de tempo deterministico
(periodo de viremia). A nuvem de vetores dependerd de seus vizinhos na sua rede e a
probabilidade de espalhamento global (Rom) de algum outro vetor que podera influenciar
nesta transmissao (como um vetor que esteja sobrevoando um individuo longe de sua posi¢ao
inicial), devido ao fator da sua mobilidade (pg). Do mesmo modo temos que, para a transicao
de estado para os vetores, o mesmo devera entrar em contato com um individuo infectado
(Iy), caracterizados na figura 4 pela cor branca contida na rede dos hospedeiros, e depois de
um periodo de tempo deterministico (tempo de exposi¢do do mosquito) ocorrera a mudanga
de estado para infectante (/y), caracterizado na figura 4 pela cor cinza escura contida na rede
de vetores.

O comportamento das duas populagdes pode ser representado através do grafico
abaixo.

Grafico

10000
000
gooo
F000
6000
5000
4000
3000
2000

1000 A

0 55 110 165 220 275
Tempo [dias]

Populagio (individuos)

Figura 5: Grafico obtido a partir do EpiCASim - Dengue, onde foi utilizados para a sua
obtengdo os parametros: Tamanho da rede: 100 X 100 individuos, Periodo de
Incubacgao: 5 dias, Periodo infeccioso: 6 dias, Tempo de evolugdao do vetor: 8 dias,
Rom = 0.001 e Roh = 0.01. Cada curva representa um estado da doenga segundo o
esquema padrao de cores.

Com efeito, analisando o grafico da figura 5, temos um comportamento semelhante ao
modelo de equacdes diferenciais apresentados, visto na figura 2. Os parametros utilizados
neste grafico estdo dentro do intervalo utilizado nas equacdes. Neste grafico da figura 5
vemos tanto o comportamento para a popula¢do de humanos como a populacio dos vetores. A
analise deste grafico demonstra a proximidade do modelo da dengue baseado em equagdes
diferenciais e no modelo utilizando autémato celulares. Este grafico ¢ apenas um resultado
dos possiveis ao se estudar o desenvolvimento de epidemias utilizando-se o EpiCASim. A
idéia mais geral que estamos desenvolvendo em nosso projeto, ¢ mostrar que esse modelo ¢
suficientemente robusto para reproduzir os resultados do modelo baseado em equagdes
diferenciais e simular padrdes espacos-temporais mais realisticos dessa epidemia.

4. EpiCASim — Dengue: um simulador para visualizacao de epidemias de dengue



O EpiCASim (Epidemic Celular Automato Simulator) ¢ um software genérico que vem sendo
desenvolvido junto ao grupo de Modelagem Tedrica e Computacional em Biologia e
Medicina do Laboratorio Interdisciplinar de Computagdo Cientifica (LICC — Faculdades
COC), cujo o proposito ¢ simular epidemias e possibilita a simulagdo de diversos modelos:
SIR, SIRS, SITS, etc. Foi acoplado a este software um modulo desenvolvido para o modelo
da dengue, modelo que foi descrito nas sec¢des anteriores.
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Figura 6: Vista do programa EpiCASim, onde sao mostrados todos os modulos ja
desenvolvidos.

Como pode ser visto na figura 6, esse simulador apresenta quatro janelas
independentes (principal, grafico, status e a legenda) que estdo divididas em modulos de
acordo com a funcionalidade. O simulador foi dividido em diversos mddulos para facilitar ao
usuario o estudo dos modelos embutidos. De uma maneira geral, os quatros médulos que
compde esse simulador sdo:

1. O modulo de especificagdo que apresenta ao usudrio a possibilidade de configurar os
parametros desse modelo, como por exemplo, ajustar o tamanho da rede a ser simulada.

2. O médulo de simulagdao contém um temporizador, possibilitando que a atualiza¢do da rede
e da animagao por ela gerada ndo atrapalhe a operabilidade do sistema, além de possibilitar ao
usuario a configuragdo deste temporizador, afim de que ele consiga acompanhar o
desenvolvimento da simula¢do, possibilitando o seu entendimento.

3. O mddulo de visualiza¢ao permite ao usuario visualizar a dindmica do sistema simulado em
andamento por meio de uma animagdo gerada na parte central da janela principal do
simulador. Nesta janela, o autdmato celular pode ser visualizado de acordo com uma rede de
individuos, representando cada estado possivel através de uma coloragdo diferente, deste



modo ¢ possivel acompanhar a evolugdo da epidemia. Como a dengue depende de duas
populagdes distintas (humanos e mosquitos) ¢ necessaria a sobreposi¢ao de dois autdmatos no
centro da janela, um para cada populacdo sendo possivel visualizar tanto os dois autdmatos
juntos (figura 6) como individualmente através de uma configuracao do sistema.

4. O moédulo de analise: apresenta ao usuario uma janela contendo um grafico, das populagdes
de individuos divididos em classes epidemioldgicas, que vai sendo gerado em tempo real
simultaneamente a animacao da dindmica do sistema que estd sendo simulado, possibilitando
ao usuario acompanhar a evolucdo de cada estado em um grafico particular e outra janela
contendo os dados numéricos de cada estado epidemioldgico em fungdo do tempo decorrido.

Esses modulos do simulador foram desenvolvidos para a plataforma Win32 em C++
no compilador da Microsoft, Visual C++ e a biblioteca grafica utilizada foi o OpenGL, por
apresentar facilidades na sua utilizacdo e também pode ser compativel no Linux, onde
futuramente o EpiCASim também tera um versdo. Foi escolhido desenvolver esses mddulos
do EpiCASim em C++ porque ¢ uma linguagem de grande utilizacdo atualmente, e possui
diversas ferramentas no mercado, e ¢ compativel com outros sistemas operacionais como o
Linux e por ser uma linguagem rapida em comparagao ao Java, da Sun.

4.1. Obtendo resultados

Ao iniciar uma nova simulagdo € preciso primeiramente configurar alguns parametros como
para a populagao de humanos o periodo de incubacao (passagem do estado exposto para o
estado infectado) e o periodo infeccioso (passagem do estado de infectado para recuperado).
Apds a configuragdo destes parametros a simula¢do inicia-se automaticamente, o grafico
(figura 7) vai sendo gerado em tempo real, conforme a epidemia evolui.
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Figura 7: Grafico gerado utilizando o EpiCASim, onde cada curva representa um
determinado estado da populagdo de hospedeiros. Roh = 0.007 e 10% da rede
infectada com vetores.

Ao comparar o grafico acima (figura 7) com o grafico da figura 2, gerado a partir de
um sistema de equacdes diferenciais, pode-se observar um comportamento semelhante, onde
ocorrem picos elevados e em um curto espago de tempo para os estados de exposto e de
infectando. Ou seja, no inicio da simula¢do, como toda a rede ¢ formada por individuos



susceptiveis com apenas um individuo infectado, por isso ocorre um rapido alastramento da
doenga, os vetores ndo encontram praticamente nenhuma “barreira” ja que eles encontram-se
em grande numero comparado com os hospedeiros. Com o passar do tempo os vetores
encontram mais dificuldade para infectar um hospedeiro devido ao fato de que a rede ¢ fixa e
a populagdo ¢ constante e que cada individuo s6 pode ser infectado apenas uma vez, entdao as
curvas de infectados e de expostos decaem quase com a mesma velocidade. Quando ocorre a
variagdo da populacdo de vetores infectada na rede tem-se uma variagdo nos picos de
infectados devido ao fato de que quando se tem uma grande quantidade de vetores na rede a
epidemia se espalha mais rapidamente ¢ o mesmo ¢ valido quando se obtém uma baixa
populacdo de vetores infectados na rede, a duracdo da epidemia ¢ mais longa como pode se
vista nos graficos da figura 8.
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Figura 8: Grafico gerado utilizando o EpiCASim, onde cada curva representa um
determinado estado da populagdao de hospedeiros. Roh = 0.001. a) com 5% da rede
infectada com vetores. b) com 30% da rede infectada com vetores..

Este grafico foi obtido do mesmo modo que o grafico da figura 7, todos os parametros
foram os mesmos apenas ocorreu uma pequena variacdo na porcentagem inicial da populagao
de vetores no estado infectante. Como foi dito anteriormente e pode ser visto na parte a da
figura 8, com uma populacdo de vetores menor o tempo de duragdo da epidemia é muito
superior ao com uma populacdo de 30% da rede de mosquito infectada (parte b da figura 8).
Pode ser visto também uma variacdo no pico do niimero de infectados que ¢ a razdo pelo
aumento no tempo de durag¢do da epidemia, o tempo que a popula¢do de vetores levara para
infectar a rede inteira, com uma populacao de 30% o pico da epidemia é mais alto e ocorre em
um tempo menor comparado o que ocorre com apenas 5% da rede de mosquito infectada.

5. Perspectivas futuras

O préximo passo no desenvolvimento do software EpiCASim serd a colocagdo de um novo
modulo que fard a integracdo do modelo mateméatico com os dados geo-referenciados (dados
reais) dispostos em mapas digitalizados de diversas cidades. Este mddulo tornard possivel
simular epidemias virtuais em funcdo dos dados reais, enfatizando um controle eficiente no
combate aos vetores (mosquitos Aedes aegypti).
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Figura 9: Versao demonstrativa do modulo de geo-referenciamento do EpiCASim,
mostrando o mapa digitalizado com pontos de casos de dengue em um determinado
bairro.

A figura 9 demonstra casos de dengue (representados por pontos) dispostos em um
mapa digitalizado, cada ponto informa a localizagcdo do individuo bem como o seu atual
estado epidemioldgico (expostos, infectado ou recuperado). Na pratica, o EpiCASim, como
um todo apresenta aspectos a serem otimizados e revisados para poder se tornar um sistema
mais robusto, ja que a nossa meta € que este possa atuar como um sistema de apoio a decisao
na area de epidemiologia, auxiliando no estudo e controle dos mais diversos tipos de
moléstias.
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