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Resumo - A possibilidade de utilizar simulagdes computacionais para predizer a dinamica de agentes
patogénicos € interessante do ponto de vista preventivo, pela facilidade de avaliar a evolugéo do agente sob
diversas influéncias, contribuindo na tomada de decisbes previamente avaliadas in silico. O presente
trabalho reporta um sistema desenvolvido (Epidemio 1.0), capaz de realizar simulagbes de epidemias
progressivas, fornecer resultados da evolugdo de agentes patogénicos de forma grafica e analisa-los de
modo a decidir a ocorréncia ou ndo de uma epidemia. O sistema foi desenvolvido utilizando a linguagem de
programacgao Java e o sistema de banco de dados MySQL 5.0. O modelo SIR (Suscetiveis — Infectados -
Recuperados) foi empregado como modelo epidemioldgico, considerando somente a influéncia local para a
mudanca de estados de cada sitio da rede. Para simular a dindmica da doenga foi utilizado o método Monte
Carlo. O sistema é importante para abordar estudos desta natureza devido sua praticidade na introdugao
dos parametros de entrada e pela facilidade de acompanhar a evolugao das simulagdes em tempo real.
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Introducéo

Epidemiologia é uma area da ciéncia que
permite extrair diversas informagdes associadas a
dindmica de agentes patogénicos e a hospedeiros
envolvidos num determinado meio. E possivel
identificar sua histéria natural e seu mecanismo de
propagacdo de forma a estabelecer estratégias
para que medidas preventivas sejam aplicadas
€cOm sucesso.

Existem basicamente dois tipos de epidemias:
epidemias macicas e epidemias progressivas. A
primeira €& caracterizada pela exposigao
simultdnea (ou quase simultdnea) da populagéo
ao agente etiolégico. J& as epidemias
progressivas as infecgdes sdo transmitidas de
pessoa a pessoa ou de animal a animal, de modo
que os casos identificados ndo podem ser
atribuidos a agentes transmitidos a partir de uma
Unica fonte [1].

Entender o comportamento dindmico de
epidemias é de fundamental importancia no que
diz respeito a sua evolugdo, estabilidade e
controle, embora seja dificil descrever a maior
parte dos fendmenos naturais devido a quantidade
de pardmetros envolvidos, efeitos de escala, e
pela elevada subjetividade que geralmente né&o
ocorre nos modelos matematicos tradicionais
deterministicos [2].

Em estudos epidemiolégicos via simulagbes
computacionais, €& necessario representar as
interagdes intrinsecas de uma populagado e seus
elementos em um modelo capaz de determinar as

possiveis regras de transmissao a serem adotadas
para que o espalhamento de uma epidemia ocorra
efetivamente de acordo com o0 que se observa na
natureza [3]. Ha diversos tipos de sistemas
definidos por redes de contato capazes de
modelar uma particular epidemia. Uma delas é a
tradicional rede regular envolvendo somente
contatos locais, onde cada individuo tem um
numero e intensidade de contatos experimentados
igualmente e localizados, isto é, as interagdes
ocorrem somente entre os vizinhos na rede. Num
outro tipo, redes nao locais, cada individuo ou sitio
da rede pode interagir com qualquer outro sitio
(extremo a extremo) com a mesma probabilidade.

Ha dois tipos de modelos que geralmente
descrevem o tipo de epidemia a ser estudada.
Eles séo classificados por modelos tipo SIS e SIR,
sendo que as letras S, | e R dos modelos
denotam:

e S —susceptiveis

e | —infectados

e R -recuperados

Os modelos tipo SIS consideram apenas
individuos cujo estado pode variar entre
susceptivel ou infectado. As doengas neste
modelo ndo criam estados recuperados, visto que
a recuperagao de um individuo apés uma infecgéo
ndo resultara em mudanga da susceptibilidade a
doenca [4]. J& os modelos tipo SIR consideram
individuos que podem adquirir imunidade
temporaria ou completa e que por essa mesma
razdo podem pertencer definitivamente ou
temporariamente ao um grupo de recuperados (R).
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O primeiro modelo SIR (Suscetiveis — Infectados -
Recuperados) foi desenvolvido por Kermack e
McKendrick [5], cujas equagdes que representam
o modelo s&o descritas abaixo:

B _asi+ (1 +R)
dt
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dt

sendo a o coeficiente de transmissdo, b o
coeficiente de recuperagdo e C o coeficiente de
mortalidade e de natalidade. Os individuos
considerados recuperados sado imunes, e O0s
infectados sdo automaticamente infectantes.

Modelos baseados em  autébmatos
celulares podem ser empregados para estudar o
avancgo de uma epidemia em um modelo tipo SIR
[6]. Tais modelos podem incorporar tanto
interagdes locais como nao locais. A interacéo
local ocorre devido a influéncia exercida pelos
vizinhos infectados sobre os individuos
susceptiveis do sistema, e as interagdes globais,
que tém igual probabilidade de entrar em contato
entre si, ocorrem a fim de possibilitar a
disseminagdo da epidemia por outras regides da
rede, distantes da onda local de infectados. Dessa
maneira, a probabilidade de um individuo tornar-se
infectado pode ser modelada como uma funcéao
envolvendo fatores globais e locais,

Ps =I'Ps +Ap.  (2)

onde 0 < Ps<1 el e A sio respectivamente
parémetros utilizados para se ajustar as interagdes
globais (longa disténcia — tipo campo médio) e
locais (formacdo de clusters) [7] entre individuos
de uma mesma populagéo, tal que I' + A = 1.
Assim, para descrever a evolugao temporal e
espacial de um processo, a fungdo probabilidade
formal, variando de sitio a sitio, deve ser descrita
em fungdo de pardmetros similares aos
relacionados na expressao abaixo:

pi=pi(oijdij Sij 1) (3)

onde i e j rotulam sitios da rede; J;; descreve o tipo
de interacdo entre os sitios i e j (em geral J;; = J;;)
isto &, descreve como o sitio j influencia o sitio i (a
soma sobre j determinando a influéncia de todos

os vizinhos ]'s relevantes); o fator oij pode
assumir valores 1, se sua conectividade existe (por
exemplo se os vizinhos sdo susceptiveis) e 0,
quando n&o ha conectividade (vizinhos imunes); o
termo & representa caracteristicas especificas do
sito I, como grau de susceptibilidade e,
finalmente, u descreve a agdo global sobre o

sistema. Neste trabalho em especial, 0 modelo
para a difusdo epidémica considera apenas a

influéncia de fatores locais, isto ¢, I' igual a zero
na Eq.2. A probabilidade de um individuo se tornar
infectado e doente é dependente apenas dos
contatos entre primeiros vizinhos. Assim, se um

sitio vazio (susceptivel) possui N vizinhos
contaminados (primeiros vizinhos), e se sua
chance de contagio para cada vizinho

contaminado for A, entdo a probabilidade p_ dele

se transformar em um enfermo (através de n
contatos efetivos) é dada por:

p=1-(1-4)" (2

onde A € [0,1], representa a probabilidade de
contaminagdo por individuo infectado, isto é
através de um Unico contato efetivo com um
primeiro vizinho contaminado. O mecanismo pelo
qual os agentes infectantes se propagam é tratado
essencialmente de forma estocastica, sendo a
chance por unidade de tempo de um individuo da
populagdo de susceptiveis se contagiar
dependente somente da configuragao vizinha de
individuos infectados. A evolugdo temporal do
sistema é determinada pelo método Monte Carlo.

A primeira versao deste sistema desenvolvido
foi direcionada a estudos de epidemias do tipo
progressivas. Em particular, um modelo para a
doenca da tuberculose foi considerado visando
principalmente avaliar a plataforma do sistema
desenvolvido, sem destacar em si a dindmica da
doenca.

Materiais e Métodos

O sistema Epidemio 1.0 foi construido
utilizando o conceito de orientagdo a objeto por
meio da linguagem Java e o Banco de Dados
MySQL 5.0. Para a criagdo do sistema foi
analisado divesas epidemias de modo que a
arquitetura final do sistema fosse devidamente
preparada para receber as variaveis comumente
esperadas para os estudos.

Para a concepgéo do sistema foi necessario
classifica-lo em dois médulos:

O primeiro trata-se basicamente da execugao
propriamente dos algoritmos de Simulagbes dos
Modelos Epidémicos e da exibicdo grafica da
dindmica de uma epidemia para uma populagao
de n individuos. Este moddulo exige a
implementacdo de modelos matematicos de
epidemias, o método Método de Monte Carlo e a
Analise de Vizinhanga.

Na simulagédo, os parémetros de entrada de
epidemia progressiva desta primeira versao sao:
nimero da populagcdo, numero de infectados
presentes no modelo, fatores socioecondmicos
(implica em diferentes valores de 1), quantidade
de ciclos a serem analisados e tempo de vida da
doenca no organismo do individuo (numero de
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ciclos necessarios para o individuo se tornar
imune). Todos esses fatores podem influenciar na
progressdo ou recuo de uma epidemia e s&o
considerados pelo sistema.

Arquitetura do Sistema

No modelo considerado, a dindmica da populagao
de individuos é governada pelas seguintes regras
de interacao:

e Qualquer individuo susceptivel pode
tornar-se infectado com uma probabilidade
Ps (definida pela Eq.2).

e Individuos infectados tornam-se imunes
depois de k ciclos.

e Uma vez na classe de individuos
recuperados eles nao participam do
espalhamento da doenga por um periodo
determinado.

Baseado nestas regras, a arquitetura do atual
sistema foi definida considerando os elementos
abaixo:

1. Topologia da rede - varios tipos de

contatos na rede foram considerados.
Neste estudo somente primeiros vizinhos
foram tratados.

2. Distribuicao da populagao - trés possiveis
casos foram considerados:

1) Aleatério - A populagédo €
distribuida de forma em que os
infectados ou infectantes poderao
assumir  qualquer lugar na
vizinhanga.

2) Centralizado: A populacédo é
distribuida de forma com que os
infectados ou infectantes sejam
centralizados na vizinhanga,
eliminando ao maximo os sitios
vazios.

3) Cada um dos cantos: A populagao
€ distribuida nos cantos da
vizinhanca.

3. Rede Bidimensional — cada sitio descreve
um individuo.

4. Parémetros avaliados na decisdo dos
estados: numeros de infectados, numero
de infectantes, nUmero da populagao, tipo
de distribuicdo (descrita no 2° item), fator
de conectividade — 0 ou 1 (0 — néo
susceptivel, 1 — susceptivel), fator de
influéncia (quanto um infectado ou um
grupo de infectados podem influenciar um
infectante — parametro 1).

Geracgédo das Configurag6es do Sistema

O sistema gera inicialmente uma populagéo de
individuos infectados, distribuidos aleatoriamente
numa rede bidimensional de k sitios, onde cada
sitio representa um individuo particular ou um

grupo de individuos. Cada novo estado de um sitio
€ alterado de acordo com o método Monte Carlo,
onde cada passo é definido conforme o
procedimento a seguir:

1° - Escolha-se um individuo i da rede
aleatoriamente.

2° - Analisa-se se i é susceptivel . Se for realiza-se
a verificagdo de todos os individuos vizinhos e
conta-se a quantidade de individuos infectados
vizinhos (valor de n da Eq.2). Se n; > 0 o proximo
passo & executado e caso contrario inicia-se
novamente o passo 1.

3° - Calcula-se a probabilidade de infeccdo do
sitio a partir da Eq.2, considerando 1=0.3 (chance
de um individuo com tuberculose contaminar uma
pessoa saudavel [8]).

4° - Sorteia-se um nimero randdémico ;.

5° - se p_ = 1;, altera-se entdo o estado do sitio i
para infectado. Caso contrario o individuo continua
como nao infectado.

7° - Retorna-se ao primeiro passo até a
quantidade de ciclos definidos previamente pelo
usuario ser alcangada.

O segundo modulo trata-se da Analise das
simulagdes relacionadas pelo Modelo Epidémico
considerado, onde é possivel, baseado num banco
de dados do tipo da epidemia estudada, avaliar os
resultados da simulagéo, informando
numericamente o status da epidemia. Os dados
foram armazenados num banco de dados tipo
MySQL 5.0 e depois gréafica dos usando a planilha
do Excel.

Resultados e Discusséao

Os resultados obtidos a partir do protétipo
desenvolvido revelam pleno funcionamento da
parte grafica envolvendo a entrada dos
parametros e da visualizagdo da dindmica das
simulagbes (ver Fig.1). O sistema permite conferir
através de um mapa bidimensional de trés cores
(vermelho doente, laranja infectado e  azul
saudavel) a evolugdo ou recuo de uma particular

epidemia.
[émoenaie Al

Fig. 1 - Interface grafica do sistema Epidemio 1.0. Os
campos do topo a esquerda da interface contem as
caixas que permitem introduzir os paréametros de
entrada necessarios para a simulagdo. A direita é
mostrado a dindmica das simulagbes identificadas
através de um mapa bidimensional de trés cores
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(vermelho-doente, laranja-infectado e azul-saudavel)
que é atualizado a cada ciclo de passos Monte Carlo.
Na base a esquerda sdo mostrados resultados
numericos envolvendo os pardmetros de analise das
simulagdes até o passo corrente.

O sistema gera arquivos de saida contendo
informagdes dos resultados iniciais e finais da
simulagdo. Na Fig.2 é apresentado um grafico
obtido a partir de um arquivo gerado pelo sistema
ao término da simulagdo, contendo o numero de
individuos doentes-infectados e normais no inicio
e ao término das simulagdes.

Resultado da Simulacio obtida pelo
software Epidémio 1.0
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Fig.2 — Distribuigdo do numero de individuos normais e
doentes infectados no inicio e término das
simulagoes.

Considerando A=0.3, para uma populagao de
1000 individuos, apdés 30 ciclos nao foi possivel
observar nenhuma ocorréncia de epidemia a partir
do modelo da tuberculose aqui considerado.
Obviamente que o numero de individuos e a
quantidade de ciclos estipuladas acima foram
usados somente como um teste preliminar, os
quais posteriormente serdo devidamente testados
resultados da simulagdo possam ser comparados
com dados reais fornecidos pela secretaria da
saude.

Pretensbes Futuras

Pretende-se obter um sistema que seja
robusto o suficiente para que estudos de
diferentes modelos epidémicos sejam facilmente
realizados. Para isto, sera necessario construir
uma interface interativa capaz de ser modulada
diretamente conforme os requisitos desejados pelo
usuario. Além disso, os graficos envolvendo as
analises das simulacbes devem ser também
obtidos diretamente do sistema.

Finalmente, o sistema deve também
incorporar um banco de dados ou informagdes de
diversas epidemias de modo que todas as
decisdes da dindmica do modelo e das analises
sejam feitas a partir das mesmas.

Concluséo

A partir do protétipo do sistema desenvolvido é
possivel avaliar graficamente a dindmica de
epidemias do tipo progressivas considerando
somente a influéncia local para a propagacao da

mesma. O sistema permite a decisdo do usuario
para a geracao da distribuicdo populacional inicial
do tipo aleatdria ou centralizada e a introdugao de
parametros do modelo diretamente a partir da
interface.

Embora ndo tenha sido possivel ainda testar
plenamente a dindmica da tuberculose, epidemia
aqui sugerida como teste preliminar do sistema
desenvolvido, pode-se observar que a interface
para visualizar a evolugdo temporal e espacial
desta epidemia, isto é, sua dindmica, satisfaz os
objetivos iniciais pretendidos até o momento para
este trabalho.
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