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Resumo

Neste trabalho, é utilizado um modelo estocastico discreto do tipo SEIR (suscetivel -
exposto - infeccioso - recuperado) definido sobre uma rede discreta, no intuito de captar a
natureza estocastica das transi¢oes entre estados relativo a uma doencga em individuos de uma
populacdo e investigar o efeito do isolamento de individuos desta populacdo sobre o processo
de espalhamento de uma doenga com transmissédo direta em um sistema interagente. O
modelo é adaptado para estimar o efeito do isolamento de individuos infecciosos de um ciclo
epidémico para um surto uma doenca tipo Ebola.Para isso, uma varidvel relativamente
simples € introduzida no modelo SEIR original, o que permite gerar intervencdes na epidemia
para simular o isolamento. Desta forma, este trabalho tem como objetivo estudar o impacto do
isolamento de individuos processo epidemioldgico geral.

Neste trabalho, as populacdes séo representadas em uma rede discreta, e a propagacéo da
doenca é investigada atraves da implementacdo e simulacdo computacional de um modelo
epidemiolégico matematico de transmissdo direta. Para isso é implementado um modelo
epidemiol6gico compartimental do tipo SEIR, adaptado para considerar estados de
Quarentena, permitindo extensdo para Quarentena preventiva e definido sobre redes de
contato. Os resultados aqui discutidos considera o uso de isolamento de individuos
infecciosos e expostos do processo epidémico como métodos de controle da doenca e séo

obtidos a partir da simulacdo e andlise de diferentes cenarios epidémicos.

A implementacdo utiliza o Método de Monte Carlo para explorar a distribuicdo dos
parametros iniciais de diferentes formas, e possuir alguns pardmetros que podem ser

explorados e controlados pelo usuario.

Os resultados mostram que o aumento da taxa de isolamento de individuos infecciosos
afeta a dindmica do espalhamento de diferentes maneiras. O isolamento utilizando taxas
medianas impactaram numa reducdo consideravel da epidemia, e as taxas mais altas mostram

um grande controle da doenga.

Palavras-chave: Epidemiologia, Quarentena, Ebola, SEIR.
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Capitulo 1

Introducao

O comportamento dinamico de doengas infecciosas propagando-se em uma populagéo
pode ser investigado de maneira tedrica ou através de experimentos computacionais utilizando
redes de contato. Na teoria uma rede é um grafo representado por um conjunto de nés ligados
por arestas. Os nos (ou vértices) podem representar individuos em uma populacdo enquanto a
arestas do grafo podem ser associadas a contatos entre os individuos determinados pelas suas
relagBes entre eles. O conjunto de vértices e arestas formam, entdo, uma rede de contato.
Processos desenvolvidos em redes de contato tém atraido a atencdo de pesquisadores de
diferentes areas (CALDARELLI, 2007). Estas redes permitem representar interacdes que sdo
essenciais para a compreensdo do comportamento coletivo de elementos em um ambiente e
das relacdes ente eles, focalizando a estrutura das interagdes e a arquitetura geral do sistema
ao invés de descrever os elementos individualmente. Estas informacdes essenciais sdo
praticamente indetectaveis quando se utiliza técnicas convencionais de investigacdo como

modelos deterministicos baseados em equacGes diferenciais com derivadas temporais.

No contexto epidemioldgico, uma flutuacdo acentuada acima do valor médio de incidéncia
de uma doenca, em uma populacdo especifica de uma determinada regido em um curto
intervalo de tempo, pode ser considerada como uma epidemia. A epidemiologia é a ciéncia
que estuda o processo saude-doenca e seus fatores determinantes, e propde estratégias de
intervencdo para controle e/ou erradicacdo da doenca. A epidemiologia matematica, por sua
vez, pode ser considerada um ramo da epidemiologia que investiga o processo epidemioldgico
através de modelos matematicos, cujos parametros e varidveis buscam capturar os aspectos
mais importantes do processo de espalhamento de uma doenca (BRAUER, WU e
DRIESSCHE, 2008).

O processo epidémico desencadeia-se conforme as caracteristicas bioldgicas da
enfermidade as quais determinam as regras de transmissdo usadas na modelagem
(NEWMAN, BARABASI e WATTS, 2006). Neste trabalho é utilizado um modelo

epidemiolégico definido sobre uma rede de contatos, no intuito de investigar o efeito da



reclusdo através de quarentena de individuos de uma populacdo sobre o processo de

espalhamento de uma doenca de transmisséo direta.

Transmissdo direta é a transferéncia rapida do agente etioldgico (agente causador da
doenca), ocorrendo sem a interferéncia de veiculos transmissores intermediarios. Como
exemplo de doenca de transmissdo direta, podemos citar a doenca causada pelo virus Ebola,
que serve de elemento motivador desta investigacdo. A infeccdo por Ebola pode ser causada
pelo contato com sangue, suor, saliva ou outros fluidos corporais de pessoas ou animais
contaminados. Uma vez que uma pessoa é infectada pode demorar entre 7 e 21 dias para
manifestar os primeiros sintomas (OKWARE et al., 2002). A doenca é infecciosa entre

hospedeiros portadores, sendo assim, caracterizada como uma doenca de transmisséo direta.

Na modelagem do processo de espalhamento as regras de transicdo entre estados dos
individuos em relacéo a doenga definem um modelo epidemiolégico. Um modelo utilizado é
0 modelo epidemioldgico SEIR, caracterizado pelos estados Suscetivel, Exposto, Infeccioso e
Recuperado. Nesta notacdo cada individuo pode estar em apenas um dos quatro estados
possiveis. O hospedeiro suscetivel (S) exposto ao virus passa a um estado latente (E)
(infectado, porém, sem manifestacdo de sintomas e sem a capacidade de transmitir a doenga)
e, alguns dias ap0s a exposicdo (ou seja, apds o periodo de incubacdo) passa ao estado
infeccioso () (infectado e apto a transmitir o virus). E muito improvéavel que o Ebola seja
transmitido durante o periodo de incubacdo, por isso ha pouca chance de transmissdo de Ebola
enquanto o paciente ndo manifestar os sintomas. Ap6s o estado infeccioso, o individuo passa
para o estado removido (R) (recuperado ou morto).

O objetivo que motiva este trabalho é o de apresentar um modelo discreto, implementado
em linguagem de programacao Java, que além de simular a epidemia, possa exportar dados
das simulacdes e fornecer informacGes por meio de graficos ou tabelas. No primeiro capitulo
desta monografia é feita a introducao sobre a infeccdo pelo virus Ebola, apresentando algumas
informacdes a respeito do processo de transmissdo da doenca. No segundo capitulo, € feita
uma descricdo dos principais conceitos sobre modelos epidemiologicos compartimentais mais
comuns e necessarios para a elaboragdo desta pesquisa. Ainda nesse capitulo é discutido a
respeito dos trabalhos que serviram como base para construcdo do modelo desenvolvido bem

como a sobre a rede de contato utilizada e os parametros de simulacdo. Por fim, os detalhes do



processo de implementacdo e simulacdo e andlise dos resultados sdo apresentados nos

capitulos 4 e 5.
1.1. Conceitos basicos sobre o Ebola

A enfermidade causada por virus Ebola é uma doenca que teve sua descoberta em 1976
simultaneamente em dois lugares: na Republica Democratica do Congoe no Sudao. No caso
da Republica Democratica do Congo, a descoberta ocorreu em uma vila nas proximidades do
rio Ebola e do qual a doenga leva o seu nome. De 14 para c4, 1716 surtos da doenga relatados
ja foram confirmados. O surto notificado em marco de 2014, que afetou a Guiné, a Serra
Leoa e a Libéria, é considerado o maior e mais complexo surto de Ebola desde que o virus foi
descoberto (WORLD HEALTH ORGANIZATION, 2015).

A doenca atinge seres humanos e outros mamiferos sendo provocada por um taxon viral da
familia Filoviridae, ordem Mononegavirales, que forma o género Ebolavirus, que contém
cinco tipos diferentes de virus. Os sintomas da doenca tém inicio aproximadamente duas
semanas apos o individuo contrair o virus, manifestando-se inicialmente por febre, dores
musculares e dores de cabeca. Estes sintomas sdo seguidos por vémitos, diarréiae
insuficiéncia hepéatica e renal. Nesta fase, o individuo infectado pode comecar a
ter hemorragias, tanto internas como externas, levando a morte na maioria dos casos. A morte,
estagio final de até de 90% dos casos, geralmente ocorre entre 6 a 16 dias ap6s o inicio dos
sintomas e, na maior parte dos casos, deve-se a diminuicdo da pressao arterial resultante da
perda de sangue por hemorragias. Os sobreviventes podem sofrer perda de forca fisica, perda
auditiva e problemas oculares. Quando ocorre, a recuperagdo pode levar de duas semanas a
dois meses apos o inicio dos sintomas. Os sobreviventes do sexo masculino continuam a ser

capazes de transmitir a doenca através do sémen durante cerca de dois meses.

O virus pode ser adquirido através de contato direto com o sangue, secrecdes e tecido de
um ser humano ou animal infetado. A transmissdo por via aérea ainda ndo foi documentada
em ambiente natural. Muito pouco é conhecido acerca de seu reservatorio natural, porém
acredita-se que seja 0 morcego-da-fruta, o qual é capaz de propagar o virus sem ser afetado.
Os humanos séo infetados pelo contato direto com 0s morcegos ou com animais que foram
infetados pelos morcegos. Uma vez estabelecida a infec¢cdo humana, a doenga pode também

se disseminar entre determinada populagéo.



Para o diagnostico da doenca sdo examinadas amostras de sangue para a presenca
de anticorpos virais ou do proprio virus. Antes disso, procura-se eliminar a suspeita de
contaminacdo por outras doengcas com sintomas semelhantes como a maléria, clera ou

outras febres hemorrégicas virais.

Segundo a Organizacdo Mundial da Saude (WORLD HEALTH ORGANIZATION,
2015), o controle de um surto exige a coordenacao entre varios servigos medicos, em conjunto
com um alto nivel de envolvimento da comunidade. Entre 0s servicos médicos necessarios
estdo a deteccdo e diagnostico rapido de individuos de risco, 0 acesso a equipamentos e
servicos de laboratério adequadamente higienizados, tratamento adequado dos infectados,
seguindo um sistema de trabalho que evite totalmente o contato entre paciente e profissional
da salde, além de gestdo adequada dos mortos através de cremacao ou enterro. Além disso, é
necessario diminuir o risco de propagacdo da doenca entre animais infectados e seres
humanos. Isto pode ser feito atraves do uso de vestuario de protecdo ao manusear carcacas de
animais e garantindo que toda a carne precisa ser plenamente cozinhada antes de ser
consumida. Durante o contato com pessoas doentes deve também ser usado vestuario de
protecdo adequado e as maos devem ser frequentemente lavadas. As amostras de tecidos e

fluidos corporais de pessoas infectadas devem ser manuseadas com total precaucao.

Métodos de tratamento especifico para a doenca ainda estdo em desenvolvimento. Os
cuidados realizados para reduzir os sintomas sdo efetuados a partir de uma terapia de
reidratacdo oral (administracdo de agua ligeiramente doce e salgada — soro caseiro) ou terapia
intravenosa. A doenca apresenta elevado risco de morte, matando entre 25% e 90% das
pessoas infetadas, com média de 50%. Desde o inicio do registro observa-se a predominancia

de surtos em regides tropicais da Africa subsaariana.

Nas proximas secdes sdo apresentadas as discussdes sobre a modelagem matematica e
computacional, porém, antes de iniciar tal discussdo sdo apresentados alguns conceitos
necessarios para a compreensdo da modelagem, em especial, conceitos relacionados a de

transmisséo de infecgdes.

1.2. Processo de transmissao de doencas



Neste texto entende-se como transmissdo a transferéncia de um agente etioldgico ou
patdgeno de um reservatorio ou fonte de infeccdo para um novo hospedeiro suscetivel
(WALDMAN; DA COSTA ROSA, 2015). Em geral, a transmissdo pode ser vertical ou
horizontal. A transmisséo vertical acontece quando um genitor passa a infeccdo para seu feto
enquanto a transmissdo horizontal € aquela que ocorre a partir da interacdo entre individuos
de uma populacdo (PAN, 2007). Neste trabalho sdo discutidos apenas modelos com

transmissao horizontal.
A transmissdo horizontal pode ocorrer de forma direta ou indireta:

e A transmissdo direta € a transferéncia rapida de agentes etiol6gicos (que podem ser
virus, bactérias, fungos, protozoarios ou helmintos) entre um reservatorio de
patogenos (fonte da infeccdo) e um ou mais individuos. Esta transferéncia pode
ocorrer a partir do contato direto, sem a interferéncia de veiculos ou vetores e pode

acontecer de duas formas distintas:

o Transmissdo direta imediata: transmissdo direta em que ha um contato fisico

entre o reservatorio ou fonte de infecgdo e o novo hospedeiro suscetivel.

o Transmissdo direta mediata: transmissdo direta em que ndo ha contato fisico
entre o reservatorio ou fonte de infecgdo e 0 novo hospedeiro. A transmissdo
ocorre por meio das secrecdes transformadas em particulas que sdo dotadas da

capacidade de conduzir agentes infecciosos originarios da fonte de infeccéo.

e A transmissdo indireta é a transferéncia de agentes etiol6gicos por meio de veiculos
animados ou inanimados. Para que esta possa ocorrer torna-se essencial que os agentes
sejam capazes de sobreviver fora de um organismo hospedeiro principal durante um
certo tempo e que existam veiculos que transportem 0s microrganismos ou parasitas de

um lugar a outro.

o A transmissdo indireta por veiculo animado € aquela que se da por meio de um
hospedeiro vetor que transfere um agente infeccioso para um hospedeiro

suscetivel.



o A transmissao indireta por veiculo inanimado (&gua, ar, alimentos, solo, etc.) é
aquela que se d& por meio de um ser inanimado que transporta um agente

infeccioso.

1.3. Transmissao do virus Ebola

Tendo em vista os conceitos sobre formas de transmissdo citados acima, pode-se
identificar a transmissdo do virus Ebola como sendo do tipo horizontal, mediata e direta.
Entre seres humanos ocorre apenas atraves do contato direto com sangue ou fluidos corporais
de uma pessoa infetada, inclusive durante o embalsamento de um cadaver, ou através do
contato com objetos contaminados pelo virus, particularmente agulhas e seringas. O virus
Ebola pode também ser transmitido pela saliva, muco, vomito, fezes, suor, lagrimas, leite
materno, urina e sémen. Entre as vias de entrada estdo a boca, olhos, feridas abertas, cortes ou
abras@es na pele. A transmissao de outros animais para 0 ser humano ocorre apenas através do

contato e/ou do consumo de um animal mamifero infetado.

O potencial de disseminacdo de uma infeccdo em paises com sistemas médicos eficazes e
com medidas corretas de isolamento é baixo, uma vez que a doenca sO é transmitida através
do contato com secrecdes de alguém que mostre sinais de infeccdo. Sendo assim, a
potencialidade de propagacao da doenca nesses lugares é geralmente limitada, uma vez que os
individuos doentes evitam viajar durante a fase infecciosa da doenca devido ao desconforto
gerado pelos sintomas. Considerando também que a possibilidade de transmissdo por via
aerea é excluida, a possibilidade de transmisséo entre individuos sem contato direto pode ser

igualmente excluida.

Por outro lado, regides com sistemas de saude precarios ou com certas “particularidades
culturais”, como a lavagem de maos comunitaria, ou dar banho no cadaver de individuo
morto, podem potencializar o processo de propagacdo do virus. Por exemplo; ja foi
comprovado que os cadaveres continuam a ser contagiosos por um curto periodo apos a morte
de forma que alguns rituais de enterro tradicionais podem contribuir para propagar a doenca.
Acredita-se que cerca de dois ter¢os dos casos de infecgdes na Guiné durante o surto de 2014
foram contraidos por contato desprotegido ou mal protegido com cadaveres durante estes
rituais (LEGRAND et al., 2006). Além disso, os profissionais de salde que ndo usam
vestuario de protecdo apropriado apresentam um risco acrescido de contrair a
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doenca. Verificou-se que no passado as transmissdes em meio hospitalar em Africa se

deveram a reutilizacéo de agulhas e inexisténcia de medidas de precaucdo universais.

A doenga ndo é transmitida por via aérea de forma natural. No entanto, pode ser
transmitida através de goticulas inalaveis com tamanho aproximado entre 0,8 e 1,2
micrémetros produzidas em laboratério. Devido a esta potencial via de transmissdo, esses

virus séo classificados como armas biologicas de categoria A.

No que se refere a possibilidade de transmissdo indireta, ressalta-se que os morcegos
(vetores do virus) descartam fruta parcialmente ingerida, a qual € depois recolhida e comida
por mamiferos terrestres, como por exemplo, 0s macacos. Esta cadeia de eventos constitui um
possivel meio de transmissdo indireta entre o hospedeiro natural e as populacdes animais.
Considerando isso, ndo se pode descartar que um conjunto de fatores naturais, como o periodo
de producdo de fruta, o comportamento animal, a iteracdo entre espécies e a época pode
desencadear surtos ocasionais entre as populacfes animais, quando se reunem as condicdes

propicias.

Tendo apresentados alguns conceitos e particularidades a respeito da transmissao do Ebola
virus, a seguir serdo abordadas algumas estratégias da modelagem matematica necessarias
para a proposicao de modelos de propagacdo da doenca e a investigacao através de simulacdo

computacional.



Capitulo 2

Modelagem Epidemiologica

A epidemiologia matematica se baseia nas caracteristicas de fenébmenos bioldgicos que sdo
transcritos na forma de hipGteses matematicas a serem testadas e avaliadas através de modelos
analiticos e de simulacéo, e por isso ela tem sido uma area de muitos trabalhos (BRAUER,
WU e DRIESSCHE, 2008), sendo que, diversos pesquisadores vém desenvolvendo modelos
matematico-computacionais que possam contribuir para compreensao, prevencgdo, controle e

talvez erradicacdo de doencas infecciosas.

Doencas podem-se propagar rapidamente pela populacdo gerando ou ndo uma epidemia e
podendo persistir durante longos periodos de tempo na comunidade humana. Em casos
extremos uma proliferacdo de uma doenca gera uma epidemia que pode afetar toda uma
sociedade como foi a peste negra na Europa que matou 20% da populagdo num periodo de 7
anos. No intuito de compreender melhor a evolucdo dessas epidemias, ressalta-se a
necessidade de desenvolver modelos matematicos e computacionais para avaliar o impacto
epidemioldgico, ambiental e social de estratégias de monitoramento e controle de transmisséo
de epidemias, assim como gerar algoritmos que facilitem a compreensdo e o acompanhamento
da dindmica funcional das estratégias escolhidas. Os modelos sdo validados com base dados
colhidos em observacdes de campo em anos anteriores de forma a ficarem aptos para serem
utilizados para realizacdo de projecdes futuras e simulagdes com diferentes parametros que

podem influenciar na infec¢do de uma populagéo.

O método mais comum de construir modelos epidemiol6gicos dindmicos é representar o
estado do individuo em relacdo a doenca e acompanhar a evolucdo deste estado com o passar
do tempo. De acordo com a literatura os estados mais comumente utilizados podem ser
classificados como suscetivel, exposto ou latente, infeccioso e recuperado, sendo que neste

trabalho estes estados serdo rotulados respectivamente com as letras S, E, I, R.

Na modelagem, de acordo com seu estado relativo & infec¢do, a populacdo pode ser
dividida em compartimentos contendo individuos no mesmo estado em relacdo a doenca,

enquanto os individuos fluem de um para outro de acordo com a sua mudanca de estado e
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segundo regras especificas que regem a dinamica do espalhamento da infec¢do. Tais modelos

sdo chamados de modelos epidemiologicos compartimentais.

Um dos modelos compartimentais mais usados € o modelo SIR (Suscetivel — Infectado —
Removido) (KERMACK e Mc KENDRICK, 1927), no qual os individuos, comecando pelo
estado suscetivel, passam seqliencialmente aos outros estados quando em contato com o
agente causador da enfermidade. Porém, o modelo SIR leva em conta apenas as doencas que
causam a capacidade de o hospedeiro poder infectar outras pessoas imediatamente ap0s
contrair o virus, porém, muitas doencas tém o que € chamado de fase latente ou exposta
(equivalente a um periodo de incubacdo do virus no individuo), durante o qual é dito que o
individuo esté infectado, mas ndo infeccioso ou seja, ndo esta apto a transmitir. Neste modelo,
a populacdo total de N individuos é dividida inicialmente em quatro compartimentos de
acordo com o estado de cada individuo em relacdo a doenca: suscetiveis, expostos,
infecciosos e recuperados, caracterizando um modelo SEIR (Suscetivel - Exposto - Infectado -

Removido).

De maneira geral, cada individuo ndo pode estar em mais de um estado simultaneamente
sendo que os estados relativos a doenca que um individuo pode assumir em um modelo SEIR

~

Sao:

e Estado Suscetivel: Os individuos que se encontram nesse estado sdo caracterizados
como suscetiveis a doenca, pois ndo possuem anticorpos suficientes para 0 combate da

infecgdo. O estado desse elemento serd rotulado com a letra S.

e Estado Infeccioso: Esse estado identifica os individuos que estdo infectados pelo
agente infeccioso sendo que seu grau de infeccdo € tal que os tornam aptos para
transmissdo da doenca a outros individuos suscetiveis. Na modelagem o estado

infectado é rotulado com a letra I.

e Estado Exposto ou Latente: Identificado pela letra E, o estado de laténcia ou exposicao
ocorre logo apos o individuo contrair a doenca, porém ainda ndo esta apto a transmiti-
la. Essa condicdo e caracterizada pela impossibilidade de transmissdo da doenca
devido a baixa carga viral do individuo, portanto, assim que infectado o individuo
permanece certo tempo nesse estado enquanto o virus se reproduz. Ao final deste
periodo, passa ao estado infeccioso ficando possibilitado de transmitir a doenca.
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e Estado removido: Rotulado pela letra R, este estado contém os individuos depois de
passar pelos estados latente e infectado. O individuo aqui pode ser considerado
recuperado, caracterizado pela recuperacdo da infeccdo, podendo incluir o estado
imune, ou seja, quando nao se esta mais apto a contrair a mesma infeccao por possuir
anticorpos suficientes para se proteger contra a doenga, ou morto, quando sucumbe a

infeccéo.

Antes de discutir o objeto de estudo desta monografia, 0 Modelo SEIR em uma rede
discreta tendo como elemento motivando o Ebola, na proxima secdo serd apresentado um

Modelo compartimental que serve de inspiracdo para este trabalho.
2.1. O modelo epidemiologico de J. Legrand para o Ebola

Nesta sessdo e apresentado um modelo epidemioldgico para Ebola, proposto por Legrand e
colaboradores (LEGRAND et al., 2006). A proposta de Legrand parte de um modelo SEIR,
acrescentando compartimentos com cuidados especiais a individuos em estado infeccioso
inspirados em observagbes em campo. O trabalho de Legrand mostra a importancia da
reclusdo ou exclusdo de individuos infecciosos do contexto epidemiol6gico regional como

forma de reduzir o impacto da epidemia.

2.1.1. Introducao ao modelo de Legrand

Em 2006, Legrand e colaboradores (LEGRAND et al., 2006) publicaram um artigo no qual
foram analisados dados de epidemias de ebola publicados anteriormente juntamente com um
modelo compartimental estocastico, modificado para incorporar a transmissdo da doenca na
comunidade (populagéo), dentro dos hospitais e durante as cerimonias de sepultamento, nos
quais individuos mortos expostos ao contato de outros individuos podem ser ainda
potencialmente infecciosos. O objetivo era entender melhor a epidemia e fornecer
informacOes e orientacfes para proposicdo de estratégias e intervencdes para controle da
propagacao. Para validacdo do modelo foram utilizados dados coletados em duas epidemias
distintas ocorridas em Kikwit, na Republica Democratica do Congo (RDC) em 1995 e no
Distrito de Gulu, em Uganda ano 2000, as quais, até a data da publicagdo do artigo, eram as

maiores epidemias ja registradas.
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Partindo de um modelo compartimental tipo SEIR, Legrand e colaboradores dividiram o
compartimento referente a fase infecciosa em trés compartimentos e introduziram diferentes
taxas de transmissdo entre individuos da comunidade (populagdo), entre individuos no
ambiente hospitalar (incluindo salas de isolamento), e depois da morte durante o enterro
tradicional. Além disso, propuseram uma analise dos efeitos potenciais de intervencdes de
controle (alteracdo das taxas de infeccdo durante o processo) sobre a dindmica de uma

epidemia de Ebola em cada um dos casos.

®
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Figura 2.1: Diagrama esquematico do modelo compartimental estocastico de Legrand Extraido de Legrand et
al (2006).

O diagrama do modelo compartimental estocastico desenvolvido por Legrand é mostrado
na Figura 2.1. O modelo possui seis compartimentos sendo que cada um pode ser classificado
da seguinte forma: estado suscetivel (S), que possui individuos que podem ser infectados por
Ebola a partir do contato com o virus; Estado exposto (E), que possui individuos que foram
infectados pelo virus Ebola mas ainda ndo sdo aptos a transmiti-lo; Individuos no estado
infeccioso ou sintomaticos sdo subdivididos em trés compartimentos sendo estes estado
infeccioso na comunidade (1), estado infeccioso hospitalizados (H) e mortos ndo enterrados
(F) que podem transmitir a doenca durante os funerais; Por fim, o estado removido, com

individuos fora da cadeia de transmissdo (R, curado ou morto e enterrado).

As regras de transmissdo sdo ilustradas na Figura 2.2. e a definicdo de pardmetros €
descrita a seguir, na Tabela 2.1. Considerando os possiveis fluxos entre os estados indicados
pelas setas no diagrama, existem 8 regras de transi¢éo entre os estados. A Figura 2.2 contém,
para cada um dos estados, o fluxo de individuos entre pares de compartimentos os termos
matematicos envolvidos no conjunto de equacgdes que modelam matematicamente o problema.
Por exemplo, a linha 1 mostra que ha fluxo de individuos do compartimento de suscetiveis
para 0 compartimento de expostos sendo que a quantidade de individuos deve ser conservada:
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o individuo que sai do compartimento S deve entrar no compartimento E. Da mesma forma,

na populacdo, a transmissdao ocorre devido ao contado entre individuos suscetiveis (S) com

individuos infecciosos (I, H ou F) mediadas pelos respectivos coeficientes de transmissao f.

b —
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(S, E)»(S - 1,E+1) (3,S1+ fySH + SF)/ N
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Figura 2.2: Regras de transmissdo do modelo compartimental estocéstico de Legrand Extraido de Legrand et

al. (2006).

Tabela 2.1: Definigdo dos parametros do modelo compartimental de Legrand et al.

Simbolo | Definicéo

B Coeficiente de transmissdo na comunidade

Br Coeficiente de transmissédo dentro do hospital

Be Coeficiente de transmissdo durante os funerais

01 Calculado de modo que 6% dos casos infecciosos sao hospitalizadas

31,02 Calculadas de modo que a propor¢ao global de letalidade seja &

o Inversa do tempo médio de incubacdo da doencga (laténcia)

' Intervalo de tempo médio a partir de inicio dos sintomas até a
hospitalizacao

Ydh'l Intervalo de tempo médio a partir de internacdo até a morte

vt Duracdo média do periodo infeccioso para 0s sobreviventes

Yin™ Tempo médio, a partir de internacdo, para acabar o periodo de
infecciosidade dos sobreviventes.

i Duragdo meédia do periodo a partir da confirmacdo da morte até o enterro

2.1.2. Cenarios de simulacdo do modelo de Legrand

Com base neste modelo Legrand e colaboradores investigaram diferentes cenarios para a

propagacao da doenca. No primeiro cenério, os parametros foram definidos com os valores

observados ou estimados para a epidemia da RDC em 1995 disponiveis na literatura. Ja no

segundo cenario, esses parametros foram escolhidos a partir dos valores observados ou

estimados pela literatura para a epidemia de Uganda em 2000. A Tabela 2.2 fornece os
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valores especificos dos pardmetros epidémicos usados por Legrand em suas simulagBes. E
importante observar os valores dos parametros utilizados, pois estes servirdo de base para o

modelo desenvolvido neste trabalho e apresentado em sess@es futuras.

Tabela 2.2: Aspectos epidemioldgicas de dois surtos epidémicos.

Aspectos epidemioldgicos | Valor
Republica Democratica do Congo (RDC) 1995, 315 casos
Tamanho da populacdo (N) 200000
NUmero de casos iniciais 3
Dia da intervengéo 04/05/1995
Duragdo do periodo de incubagao(1/a) 7 dias (média)
Do inicio até a hospitalizagdo(1/ yy) 5 dias (média)
Do inicio até o falecimento(1/ yqn) 9,6 dias (média)
Do inicio até o fim do periodo infeccioso para os sobreviventes(1/y;) | 10 dias (média)
Da confirmagdo da morte até o enterro(1/ ys) 2 dias (média)
Porcentagem de casos hospitalizados (0) 80
~ 0, (1= 8) +v48] 0,67
Loy =)+ + A -0y,

Taxa de letalidade (8)(%) 81

dy; 0,8
51 =

6y + (1 = 6)yy

5 SYin 0,8

2T Sy + (1= 8)yan

Uganda 2000, 425 casos

Tamanho da populacdo (N) 470000
NUmero de casos iniciais 9

Dia da intervengéo 15/10/2000
Duragdo do periodo de incubagao(1/a) 12 dias (média)
Do inicio até a hospitalizagdo(1/ yy) 4,2 dias (média)
Do inicio até o falecimento(1/ ygn) 8 dias (média)
Do inicio até o fim do periodo infeccioso para os sobreviventes(1/y;) | 10 dias (média)
Da confirmagdo da morte até o enterro(1/ y¢) 2 dias (média)
Porcentagem de casos hospitalizados (0) 80

0, 0,65

Taxa de letalidade (6)(%) 53

& 0,47

S 0,42

Nas simulagOes de Legrand e colaboradores a populagao foi fixada em 100 mil habitantes,
e a infeccdo comega com pequeno nimero de casos iniciais. Para cada analise, 500 conjuntos
diferentes de parametros de intervencdo foram gerados. As intervengdes consistem em

produzir alteragbes nos coeficientes de transmissdo, alterando seu valor para valores pré-
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determinados depois de um tempo de evolucdo do processo epidémico, e entdo avaliar o efeito

das intervencdes no processo epidémico. O tempo para intervencéo foi distribuido entre 4 e 10

semanas, €, para ambas as epidemias, foram feitas as seguintes premissas:

Toda a populacéo foi considerada suscetivel inicialmente (exceto casos iniciais).

As intervencdes foram completamente eficientes apos a data de aplicacdo (indicada na

Tabela 2.2) e ndo foram eficientes antes desta data.

Antes de intervencgdes, a populacdo estava exposta a casos dentro da comunidade,
hospitalizados e mortos, e 0s hospitais estavam abertos sem restricbes a comunidade

em geral antes de intervengdes.

Ap0s as intervencGes, nenhuma transmissdo ocorreu no hospital ou durante funerais, e
transmissdo na comunidade diminuiu. Por isso, os coeficientes de transmissao no
hospital e durante o enterro sdo definidos como zero e o coeficiente de transmissdo na
comunidade é reduzido por um fator (1 - z), onde z é a taxa de eficacia das

intervencdes na comunidade.

Depois de desenvolver os sintomas, o periodo infeccioso médio para casos que
sobreviveram foi de 10 dias e os pacientes mortos permaneceram infecciosos, em

média, dois dias apds a sua morte.

Assume-se que todos 0s casos observados estdo relacionados com a transmissdo de

humano para humano (desconsidera infecgdo por contato com animais infectados).

O modelo foi inicializado com um nUmero inicial de casos infecciosos indicados na Tabela

2.2. Foram simuladas 700 epidemias e calculado o tamanho médio dessas epidemias para um

periodo entre 1 e 51 semanas apads o inicio dos sintomas do caso inicial.

A investigacdo do impacto de estratégias de controle foi avaliada controlando os seguintes

pardmetros de intervencéo:

O tempo em que a intervencdo é realizada T (em relacéo ao inicio da epidemia);

A taxa de internag&o de casos de Ebola apos a intervencdo (t > T);
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A eficacia do isolamento dos individuos hospitalizados e cuidados com a equipe

médica (ou seja, decréscimo de By para (t > T));
Eficacia das intervencdes no cuidado pés-morte parat > T;

Tempo médio transcorrido entre o aparecimento dos sintomas e a hospitalizacao para

t>T;

Apos a anélise e interpretacdo dos resultados obtidos pelo modelo dindmico de propagacédo

de Febre Hemorragica Ebola para duas epidemias historicas algumas conclusdes sdo

elencadas por Legrand:

Em primeiro lugar, a taxa de infecgdo associada com os funerais tradicionais aumentou
a proporcdo de letalidade na Republica Democratica do Congo de maneira bem mais
impactante do que em Uganda. Assim, concluiu-se que tradi¢cdes culturais impactam

nas taxas de infecgéo.

Através de uma analise multivariada do modelo os parametros mais importantes para o
controle da epidemia foram identificados. Assim, o tamanho da epidemia pode ser
ainda mais reduzido por intervencdes reforgadas, como identificagdo de pessoas com as
quais o paciente teve contato, permitindo assim o isolamento rapido dos casos ap6s elas

desenvolver os primeiros sintomas.

Para encerrar, concluiu-se que a aplicacdo rapida das intervencdes, o isolamento das

enfermarias, materiais médicos de boa qualidade, 0 acompanhamento eficiente de pacientes

por funcionarios da saide, combinados com a hospitalizacdo rapida de individuos portadores

de ebola sdo fatores-chave para o controle da epidemia.

Baseado especificamente na segunda conclusdo, ou seja, que intervencdes reforcadas

podem reduzir o tamanho da epidemia, neste trabalho se elaborou um modelo compartimental

com o intuito de estudar o impacto do isolamento de individuos com a doenca (ou seja,

atuando diretamente sobre a estrutura de contatos do individuo) do processo epidemiol6gico

geral. A proposta aqui apresentada propde a intervencdo de isolamento sobre individuos no

estado infeccioso, permitindo ainda, o isolamento dos individuos expostos, mas ainda

assintomaticos. Neste sentido, inicialmente é apresentado um modelo continuo e algumas de
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suas caracteristicas serdo discutidas de maneira a fornecer subsidios para a proposi¢édo de um

modelo discreto definido sobre redes.

2.2. Discussao final

Nesse capitulo foi introduzido e discutido 0 modelo matematico para simulacdo da Ebola a
partir da abordagem de Legrand e colaboradores (LEGRAND et al., 2006), que fornece a
principal inspiracdo para este trabalho. No proximo capitulo serdo abordadas estratégias usadas
para trabalhar com a possibilidade de isolamento de individuos infecciosos do sistema
epidemioldgico, bem como uma explicacdo sucinta da metodologia e parametros utilizados, 0s

quais serdo usados como base para desenvolvimento do trabalho.
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Capitulo 3

Modelo epidemiolégico de propagacdo com
guarentena

3.1. Introducéo

Conforme discutido no Capitulo anterior, a infecgdo por virus Ebola se da apenas através
do contato direto com sangue ou fluidos corporais de uma pessoa infetada, inclusive durante
0 embalsamamento de um cadaver. Com isso, na modelagem do processo epidémico, a partir
das regras de transicdo entre os estados relativos a doenca, € mais apropriado usar um modelo
epidemioldgico de transmissdo direta. O Ebola, a exemplo de outras doengas, tem 0 que é
chamado de fase latente ou exposta, durante o qual é dito que o individuo esta infectado, mas
ndo infeccioso. Para esses casos, 0 modelo compartimental SEIR é o mais adequado de forma

que sera utilizado como base para este trabalho.

Conforme discutido no capitulo anterior (LEGRAND et al., 2006), investigou um modelo
compartimental que incorpora explicitamente pardmetros de transmissdo na comunidade, no
hospital e durante as cerimdnias de sepultamento, com o intuito de entender melhor a
epidemia e fornecer informacdes sobre onde intervenc@es de controle devem ser orientadas. O
modelo foi simulado tomando como base dados colhidos de duas grandes epidemias. Na
discussao de seus resultados Legrand aponta para a necessidade de estudar com maior afinco o
impacto das intervencGes em um processo epidémico. Neste capitulo, inspirado nas discussdes de
Legrand e em suas observacfes, um modelo SEIR é retomado e alterado para investigagdo do
efeito do isolamento de individuos sobre o processo epidemiologico. Em relagcdo aos modelos que
propde quarentena (FANGWEI et al., 2010) (MISHRA e SINGH, 2012), nessa proposta, além
de promover o isolamento apenas de individuos no estado infeccioso, o procedimento permite que
individuos no estado exposto também sejam isolados do processo epidemioldgico como forma de
medida preventiva. Além disso, 0 modelo serd definido sobre uma rede de contatos de forma que
0s contatos entre os individuos da populagdo sejam de alcance limitado, ou seja, os individuos
terdo contato apenas com um numero limitados de vizinhos, espacialmente mais proximos. Neste

sentido, ao colocar um individuo em quarentena (ou seja, isola-lo do restante da rede), a estrutura
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local de contatos é alterada. Desta forma, o efeito da quarentena é duplo: atua sobre o modelo
epidemioldgico (com a introducdo de um novo compartimento e as regras de transicdo a ele
associadas) e atua também alterando a quantidade de contatos disponiveis através do qual a

doencga pode se propagar.

As proximas secdes sdo dedicadas a descricdo detalhada da modelagem, no que se refere a
construcdo do modelo epidemioldgico e a descri¢do da estrutura da rede de contatos a ser utilizada

para a implementacdo computacional.

3.2. Representacao e construcdo da rede

3.2.1 Identificacao de elementos e condigOes de fronteira

O modelo epidemiologico do tipo SEIR sera definido sobre uma rede de contato para
investigar a disseminagdo da doenca sobre um grafo com uma determinada distribuigcdo espacial
dos vértices (SHIRLEY e RUSHTON, 2005). Neste caso em particular, cada vértice representa
um individuo da populacdo e as arestas do grafo sua rede contatos com seus vizinhos. A
representacdo espacial adotada € de uma matriz quadrada de n elementos, representada na forma

de um vetor parao qual n = (L X L).

Para fins de simplificacdo para a posterior definicdo do modelo, inicialmente é descrita a

construgdo da rede de contatos, representada como uma matriz de elementos.

A matriz é representada na forma de um vetor de n elementos V;, onde i(i = 1..n) é um rotulo
que identifica o elemento da matriz conforme exemplo ilustrado na Figura 3.1, que representa
uma rede de 9 elementos (i = 1...9) e L = 3. Para uma rede onde cada elemento possui quatro
vizinhos préximos chamada de rede quadrada, um elemento i desta rede terd& como vizinho o

seguinte conjunto de elementos: (i — 1); (i +1); (i +L); (i — L).

-2 -1 0
1 2 3
4 5 6
7 8 9
10 11 12

Figura 3.1: Matriz de representacdo espacial da rede de contato com 9 elementos rotuladosde 1 a9 e

condices de fronteira.
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Para efeitos de representacdo e utilizacdo de condicBes periddicas de fronteira, pode ser
utilizado um vetor estendido cujo elemento de menor rétulo é i, = —L + 1 e 0 maior
rotulo é i,,4, = n + L cuja localizacdo espacial é ilustrado na Figura 3.1. O papel deste vetor

estendido se tornara claro na especificacdo das condi¢des de fronteira.

Uma matriz de n elementos possui espacialmente G) linhas de forma que os elementos

queestdonalinhal (2 <1l < (% — 1)) tém sua vizinhanca facilmente elencada. No exemplo
utilizado acima, os elementos da segunda linha e seus vizinhos sdo representados na Tabela

3.1.

Tabela 3.1: Representacdo de vizinhanga de elementos da rede.

Rotulo do elemento: i | Vizinhos
i-1=3;
i+1=5;
i+L=7;
i-L=1;
i-1=4;
i+1=6;
i+L=8;
i-L=2;
i-1=5;
i+1=7;
i+L=09;
i-L=3;

Por outro lado, os elementos que estdo na primeira e na ultima linha da matriz de
representacdo devem ser tratados de forma diferenciada, com condi¢cdes de fronteira

adequadas, conforme indicada na Figura 3.1:

e Para a linha 1 da matriz, os elementos terdo como vizinhos (i — 1) os elementos da
ultima linha da matriz;
e Para ultima linha da matriz, os elementos terdo como vizinhos (i + 1) os elementos da

primeira linha da matriz.

Usando o vetor estendido isto pode ser feito da seguinte forma:

e Paraa primeira linha:

o Parak' =n—-L+1,n
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= V(' —n)=V(k)
Aplicando esta regra para o exemplo acima é obtido:
k'varia de 7 a 9; ent#o:

= V(=2)=V(7);parak =7en=9
= V(-1)=V(8);parak =8en=9
= V(0)=V(9);parak =9en=9
e Paraa ultima linha:
o Parak = 1,L
s V(n+k)=V(k)

Aplicando esta regra para o exemplo acima é obtido:

k variade 1 a 3; entdo:

= V(10)=V(A);parak=1en=9
» V(A1) =V(@2),parak=2en=9
» V(2)=V(3);parak=3en=9

Na implementacdo computacional este procedimento para especificacdo da rede e das

condicdes de fronteira € aplicado na construcao de redes com grande nimero de elementos.
3.2.2. ldentificacdo dos estados

Como cada elemento da matriz serd usado para representar um elemento da populacéo ele
devera ter um conjunto de atributos adequado. Em nosso caso particular serdo utilizados trés
atributos: o estado do individuo em relacéo a doenca, que sera denotado por m, o tempo (ty)
associado a mudanca de um estado inicial m para um estado m’ (transiciom — m) e o
tempo (t,) de permanéncia do individuo no estado m. Assim, cada elemento sera
representado por uma variavel de trés rotulos C (m, t,,,t,) onde m € associado ao estado do
individuo em relagdo a doenga, t,, 0 instante de tempo que o individuo passa ao estado m e t,,
é 0 tempo de permanéncia neste estado. A Tabela 3.2 mostra os possiveis valores que m pode
assumir. E importante observar que m = 5 ndo é um estado em relaco a doenca, mas sim um

estado de isolamento do individuo que impede o mesmo de participar do processo de infeccéo
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de novos individuos. Por motivo de simplificacdo, serd considerado na dindmica epidémica

como um "estado da doenca".

Tabela 3.2: Possiveis estados em relacdo a doenca.

Estado Suscetivel Exposto Infeccioso Removido | Quarentena

m 1 2 3 4 5

O rétulo ty, tera valor inicial t, = 0 para todos os individuos e sua atualizacdo ocorrera no
instante em que a variavel do estado for alterada, assumindo o valor de contador de tempo de
evolucdo do sistema no momento da atualizacdo da variavel de estado enquanto o tempo t,
(que é incrementado em uma unidade a cada passo da evolucdo) é reiniciado com o valor
unitario em cada mudanca de estado. Por exemplo: Se um individuo que tenha sido exposto
(transicilom = 1 — 2) no tempo t, = 10 tiver sua varidvel de estado atualizada para
infeccioso (transicdo m = 2 — 3) em t; = 18, a variavel que identifica o individuo sofrera
a atualizacdo €(2,10,8) — C(3,18,1).

3.3. Apresentacao do modelo

Antes de descrever as regras de transicdo do modelo elaborado, iremos descrever seus
parametros e variaveis. Assim, considerando a estrutura da rede descrita acima, nesta secédo é
apresentado o modelo epidemioldgico a ser implementado. A Figura 3.2 mostra uma
representacdo diagraméatica do modelo enquanto a Tabela 3.3 identifica os parametros a serem
utilizados. Na modelagem do processo epidémico, um modelo epidemioldgico € definido
pelas regras de transicdo de um individuo entre os estados relativos de uma doenca e, neste
caso, 0 modelo usado € o SEIR (Suscetivel > Exposto—> Infeccioso > Recuperado), com um
compartimento de Quarentena (Q) que pode receber individuos dos compartimentos

Infeccioso (1) e Exposto (E).

Para um modelo discreto definido em uma rede e para o qual a atualizacdo do estado de
cada individuo é feita totalmente de acordo com o estado de seus vizinhos, ao invés de usar
coeficientes de transmissdo, € comum na literatura utilizar probabilidade de infeccéo
(NEWMAN, BARABASI e WATTS, 2006). Assim, sdo introduzidas as probabilidades Az,1e
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Aq identificadas na Figura 3.2 e descrita na Tabela 3.3. Além disso, as taxas de transigdo entre

estados sdo substituidas por tempo de permanéncia nos respectivos estados.

SLELQI}“—IBR

7\.Qli }vQIl "
/vQR
Q

Figura 3.2: Diagrama esquematico do Modelo SEIR com quarentena de latentes e infecciosos.

Tabela 3.3: Definicdo dos pardmetros do modelo.

Simbolo Significado
e Probabilidade de que um individuo suscetivel em contato com um individuo
infectado seja infectado.
oL Probabilidade de que um individuo exposto seja colocado em quarentena.
pve) Probabilidade de que um individuo em estado infeccioso seja colocado em
quarentena.
Te = Ayt | Tempo de laténcia da infecgdo além do qual o individuo passa do estado
exposto ao estado infectado.
T, =23z | Tempo que um individuo infeccioso permanece apto para transmitir a infecgéo,
além do qual o individuo passa do estado exposto para o0 estado removido.
Tor = /15}-(, Tempo de permanéncia em isolamento (quarentena) além do qual o individuo

passa do estado exposto para o estado removido.

A proposta elaborada neste trabalho tem como motivacdo a epidemia de Ebola apresenta

um modelo SEIR adaptado para incorporar o estado de Quarentena de individuos infecciosos,

permitindo também que individuos expostos sejam isolados da populacdo. As regras de

transicdo entre estados sdo descritas a seguir:

e Para individuos no estado suscetivel (m = 1):

o Individuos no estado suscetivel se tornam expostos com probabilidade Ag
se, entre seus vizinhos, houver ao menos um individuo infeccioso (m = 3).

Se a condicdo é satisfeita, ocorre a atualizacdo tanto do estado quanto do
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rotulo temporal (C(1,0, t) = C(2,t;,1)), caso contrario, o individuo

permanece no estado suscetivel.

Para individuos no estado exposto (m = 2):

o Individuos no estado exposto e cujo periodo de laténcia Tg = A;! tenha
expirado tornam-se infecciosos (alteracdo de estado) e seus respectivos
rotulos temporais sdo atualizados (C(2, t,, Te)>C(3,t3, 1)).

o Individuos no estado exposto cujo periodo de laténcia ainda ndo tenha
expirado podem ser isolados para quarentena (C(2,t,, t,)>C(5,ts, 1)) com
probabilidade Ag. ou permanecem no estado de laténcia (1 - AqL) € apenas o
rétulo temporal é incrementado (C(2,t2, t,) >C(2, t2, ty+1)).

Para individuos no estado infeccioso (m = 3):

o Individuos infecciosos cujo periodo de infeccdo (T,= Az!) tenha expirado
tornam-se removidos (C(3,t3,T|) 2 C(4,t4, 1)).

o Individuos infecciosos cujo periodo de infeccdo ndo tenha expirado séo
isolados para quarentena (C(3,ts, T|)) =C(5,t5,1) com probabilidade Ay, ou
permanecem no estado infeccioso com probabilidade (1 - Ag) € apenas o
rotulo temporal é incrementado (C(3,t3, t;) 2> C(3,t3, t+1)).

Para individuos no estado Removido(m = 4):

o Individuos no estado removido permanecem neste estado até o final do

processo.
Para individuos no estado de Quarentena(m = 5):

o Individuos em quarentena cujo periodo de isolamento Tor= Ag}qtenha
expirado tornam-se removidos (C(5,t5,Tor)=>C(4,14,1)), caso contrario
permanecem no estado de quarentena e apenas seus respectivos rotulos

temporais séo incrementados (C(5,ts, t))>C(5,ts, ty+1)).
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Capitulo 4

Estruturacdo do modelo em nivel de
Implementacao

Neste Capitulo é apresentado o detalhamento do processo de implementacdo do modelo
SEIR com quarentena, definido sobre a rede de contato descrita no Capitulo anterior. Para
iss0, esse capitulo é organizado em duas partes principais: a primeira parte detalha o processo
de simulacdo em nivel de implementacdo descrevendo como e quando cada procedimento é
executado. Além disso sdo apresentadas e discutidas imagens que representam diagramas
estruturais do programa finalizado. A segunda parte desse capitulo detalha a entrada e saida
de dados do programa as quais sdo feitas por meio de arquivos de dados. Para a entrada de
dados existe um Unico arquivo que relne informacgdes sobre pardmetros e varidveis
relacionados a simulacdo. Para saida dos dados é gerado outro arquivo, responsavel por
apresentar os dados obtidos na forma de tabelas que podem ser usadas para a analise dos

resultados.

4.1. Processo de simulacao

O processo de simulacdo do modelo implementado envolve uma série de etapas que, a
primeira vista, parece um tanto quanto complexo. Desde a coleta dos parametros de
inicializacdo até a geracdo do arquivo de resultado, o algoritmo de simulacdo exige a
passagem por diversas etapas e em cada uma delas tarefas especificas sdo executadas de

forma a comporem o resultado final.

Para compreender melhor o desenvolvimento da implementacdo e simulagdo do programa,
foi elaborado um diagrama que descreve as principais fases da simulagéo, conforme descrito a

sequir.
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4.1.1. Visao geral

Para compreender melhor o desenvolvimento da implementagdo e simula¢do auxiliando em
uma possivel extensdo do programa, foi elaborado um diagrama que descreve as principais fases
da simulacdo. Na Figura 4.1 ¢ possivel visualizar o diagrama que mostra, de maneira geral, a

implementacao do simulador. Este diagrama mostra as quatro principais etapas do sistema.

Coleta de Dados

l

Preparar estruturas de
armazenamento

Realizar simulag6oes

Imprimir resultados

Figura 4.1: Diagrama esquematico de visdo geral do sistema.

O primeiro estado do diagrama, denominado Coleta de dados, representa a fase inicial da
simulacdo: o primeiro passo para execucdo é coletar as informagfes necessarias e fazer a
associacdo destas informacbes com as variaveis do programa. Nesse caso as informacoes
estéo disponibilizadas no arquivo de configuracdo, que tem o formato mostrado na Figura 4.2.
O arquivo de entrada de dados possui trés colunas: na primeira coluna encontra-se uma

descricdo da informacéo para orientar o usuario no preenchimento do arquivo, na segunda
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coluna o tipo de varidvel associada sendo que, para variaveis reais, esté indicado o intervalo
para a qual € valida e, na terceira coluna, os valores atribuidos a cada informacdo, e que
podem ser alterados pelo usuario. Verifica-se, neste arquivo, que existem 10 variaveis que
podem ser controladas, de acordo com a necessidade do usuério. Cada informacdo desse
arquivo é lida, associada as respectivas variaveis do programa e armazenada em memoria,

desvinculando-se assim a simulacao do arquivo inicial.

Descricao : Tipo : valor
Tamanho L da linha da matriz quadrada (total elementos = L * L). 5 Inteiro 5 1000
Fracao de elementos da rede que representam Latentes. ; 0,1 5 0.05
Numero de diferentes configuracbées iniciais de populacdo. i Inteiro ; 10
Fracao de elementos da rede que representam Infectados. : 5 ; 0.05
Probabilidade de infeccéo. £ ,1) : 0.8
Tempo de permanéncia de um hospedeiro no estado Latente : Inteiro : 8
Tempo de permanéncia de um hospedeiro no estado infectado : Inteiro 5 10
Tempo de evolucao i Inteiro i 200
probabilidade de isolamento de hospedeiros Tlatentes : (0,1) ; 0.00
probabilidade de isolamento de hospedeiros infectados ; 0,1 i 0.50

Figura 4.2: Arquivo contendo dados de entrada.

O segundo estado é responsavel por criar as entidades resultantes, isso €, criar e preparar as
estruturas que serdo responsaveis pelo armazenamento do resultado de cada simulacdo. Para
isso, cria-se 0 objeto responsavel por armazenar as informacoes referentes ao individuo. Além
disso, durante a criacdo desses objetos inicializa-se diversas listas em memoria, cada uma
responsavel por armazenar o numero de individuos suscetiveis, infecciosos, removidos, em
guarentena e exposto, para cada instante de tempo. Essas informacgdes sdo mantidas todas

separadas para facilitar na extracdo de resultados que acontecera ao final da simulacéo.

A terceira etapa é referente a realizacdo das simula¢6es. Como a simulagdo é baseada no
método de Monte Carlo, isto é, repetindo sucessivas simula¢bes um elevado numero de
vezes, para calcular probabilidades heuristicamente, tal como se, de fato, se registrassem o0s
resultados reais, as grandezas de interesse (nimero de individuos suscetiveis, expostos,
infecciosos, removidos e em quarentena), sdo calculadas como médias aritméticas destas
grandezas considerando seus valores a partir de diferentes configuragdes iniciais. O valor
identificado no arquivo de entrada de dados como o “Numero de diferentes configuragdes
iniciais da populagdo” representa a quantidade de matrizes de representagdo com diferentes
distribuicdo de individuos que sdo simuladas pelo software para que, no final, ele possa
calcular o resultado final a partir da média de todos os resultados obtidos pelas diferentes
matrizes de representacdo simuladas no software naquele momento. O avanco desta etapa

pode ser acompanhado pelo usuario através de uma barra de progresso da simulagdo. Assim,
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essa etapa € composta pela realizacdo da simulagdo do processo epidémico e pela atualizagdo
da barra de progresso da simulacdo ao fim do tempo de evolucdo. Por se tratar de uma
estrutura individual a barra de progresso roda em uma thread exclusiva, portanto, separada da
simulacdo em si. Assim, para cada simulacdo de configuragdo inicial concluida a barra de
progresso é atualizada mantendo assim o usuério informado da situagdo atual. A realizacéo da
simulacdo completa finalizada calculando a média aritmética das grandezas sobre as diversas
simulacdes que partem de diferentes configuracdes iniciais. Esta fase € descrita com maior

detalhamento na préxima secao.

A Ultima etapa da simulacdo € composta pela conclusdo e impressdo dos arquivos de
dados. Inicialmente, o sistema percorre todas as listas criadas no inicio efetuando a média
aritmética para cada grandeza de interesse em cada unidade de tempo, gerando resultados que
sdo organizados e impressos como tabela de dados em um arquivo de saida. Apds isso, 0
programa ajusta a barra de progresso para 100% e avisa 0 usuario via mensagem em tela da

finalizag&o da execucéo.

Para acompanhar a evolucdo temporal da quantidade de individuos em cada um dos
compartimentos referentes aos estados relativos a infeccdo como funcéo dos parametros do
modelo desenvolvido, o software gera, ao final da simulacdo, um arquivo de saida contendo a
guantidade de individuos em cada compartimento, para cada instante de tempo da simulacéo,
na forma de tabelas de dados que podem ser analisadas posteriormente de diferentes maneiras.

A Figura 4.3 ilustra o formato do arquivo de saida.

TEPD; =m=Shk-= 000 e - om0 s - 5
81445 4387 4168 0 0
. 74173 11079 2917 0 1831
2 71743 12837 2038 0 3381
3 70921 12981 1429 0 4669
4 70628 12607 993 0 5772
5 70527 12074 690 0 6709
6 70492 11508 483 0 7518
7 70479 10946 338 0 8238
8 70475 7505 2383 0 9637
9 67061 5775 5059 4002 8103
10 62133 8624 4558 4168 10517

Figura 4.3: Por¢do do arquivo de saida de dados.
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4.2 Simulacéo do processo epidemiologico

A verséo final do sistema foi implementado em linguagem de programacao Java, devido a
experiéncia pessoal com a linguagem e pela facilidade de se encontrar material de apoio
didatico. A partir da implementacdo é gerado um arquivo executavel, o qual, ao ser executado
da inicio ao processo de simulagdo, com a abertura de uma janela através da qual o usuério
indica o arquivo de dados de entrada e acompanha o avan¢o da simulagdo através da barra de

progresso.

Para facilitar a iteracdo entre o simulador e o usuario, foi implementada uma interface
gréfica, mostrada na Figura 4.4. Um menu arquivo esta presente na parte superior da interface
com o objetivo de tornar possivel abrir o arquivo de dados de entrada. A interface do
programa permite a simulacdo a partir do comando "Iniciar" do usuario. O programa exibe o

progresso da simulagcdo em andamento e uma mensagem de finalizacdo no final do processo.

=) - O
Arquivo Editar
Progresso
0%
B Abrir n
Iniciar ‘ — —
Pesquisar em: |ﬁ Documents 'J @ | ‘@ | [ﬁ PRED el
ﬁ CyberLink [ﬁ Modelos Personalizados do Office ﬁ Downloz
(&5 eBook Converter [ My Digital Editions
(& Genie Soft (5 origin User Files
(B MATLAB [E§ PDF Architect
ﬁ Mobogenie [ﬁ samsung
- k ;' Ls
Mome do Arguivo:
Arquivos do Tipo: |_ Arquives de imagemi bd) TJ
| abrr | | cancetar |

Figura 4.4: Interface do simulador para carregamento de arquivo de entrada e acompanhamento da

simulagéo.

Na Figura 4.5 é apresentado o diagrama de fluxo que detalha as etapas referentes ao estado
que compdem a fase de simulacdo de uma configuracdo inicial. No inicio do fluxo de
execucdo, sdo executadas as etapas de "buscar arquivo de entrada” e "ler arquivo”, ja

considerando casos de falha. Na interface é possivel que o usuario abra o arquivo de
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configuracdo dos dados de entrada, mostrado anteriormente na Figura 4.2, antes de iniciar as
simulacdes. Estas duas etapas do fluxo representam a etapa de Coleta de dados explicada

anteriormente, ou seja, a fase inicial da execucdo do software.

O préximo estado do fluxograma, denominado criacdo da rede, é responsavel por criar e
preparar a rede para a simulacdo. Nessa etapa, é criado o vetor que representa a rede quadrada
de contato, cuja dimensao é calculada segundo a formula (n = L?), sendo que L é considerada
o tamanho da linha na representacdo da rede construida pelo software, e seu valor consta no
arquivo de dados de entrada, e em memoria apos etapa de leitura do arquivo. Apoés isso, €
calculada a quantidade de individuos infecciosos e latentes a partir da porcentagem informada
no arquivo de entrada, para entdo serem distribuidos sobre a rede. Essa inser¢do é feita de tal
modo que, ao fim dessa etapa, o sistema terd os individuos latentes e infecciosos distribuidos

de forma aleatéria entre os elementos da rede.

Sim
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Inicio 4
entrada

Imprimir mensagem de
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Erro de
leitura?

NED]

End Imprimir mensagem de
erro de leitura Criar listas auxiliares de

armazenamento

Imprimir mensagem de .
primir | g Criar rede
finalizacdo do processo
Gerar arquivo com Acabou Coletar Informacies Realizar Iteracio
resultados Epidemia?

Sim ~
MNao

Figura 4.5: Diagrama de fluxo da implementacéo.

O estado anterior a criagdo da rede no fluxograma, denominado "Criar listas auxiliares de
armazenamento”, serve justamente para criar listas que armazenam, em cada iteragédo, a
quantidade de individuos em cada estado da doenga, incluindo a quarentena. Esta etapa
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aparece antes da construcdo da rede no diagrama porque, seguindo sequencialmente o codigo

do sistema, as listas s@o geradas antes da rede de contato.

Apos a criacdo da rede, o sistema se encontra preparado para o inicio da simula¢do do
modelo epidemiologico. Esse estadgio € composto por dois estados, "Realizar iteracdo” e
"Coletar informacdes”, a execucdo desses estados repetidamente faz com que se conclua a
execucdo da simulacdo de cada uma das diversas configuracgdes inicializadas na execucao do
programa. No inicio, todos os individuos encontram-se distribuidos conforme configuracées
inicias informadas, e é feita a primeira coleta de informacGes. Em cada iteracdo, é executada a
mesma tarefa, simular o contato de individuos infecciosos com seus vizinhos proximos, e
entdo percorrer a rede fazendo a contagem e classificacdo dos individuos segundo seus
estados para a proxima iteracdo. Neste contexto uma unidade de tempo de simulagdo
(chamada de passo de Monte Carlo) é computada quando todos os elementos da rede
estiveram sujeitos a aplicacdo das regras do modelo. As regras de infeccdo sdo aplicadas a
cada elemento da rede e os estados séo alterados de forma a satisfazer o modelo proposto. O
processo de interacdo entre os individuos é repetido até que o tempo de simulacdo (em passo
de Monte Carlo) seja concluido, ou seja, apés o fim da simulacdo de uma amostra de
individuos, a barra de progresso da simulacdo € atualizada, a rede recebe uma nova

distribuicdo inicial de individuos e uma nova simulacéo ¢é inicializada.

Os dois ultimos estados referem-se ao encerramento da operacdo de simulacdo. Nesta
etapa, todas as configuracdes iniciais da epidemia (indicadas no arquivo de entrada de dados)
foram simuladas, e os dados estdo todos armazenados em listas. Assim, é criado um arquivo
de saida e nele € colocado de forma organizada em tabelas, os dados finais obtidos através
simulacdo de Monte Carlo. Por fim, a barra de progresso recebe sua Ultima atualizacdo e €

exibida na tela uma mensagem ao usuério, informando a finalizacdo da simulac&o.

4.2.1. Aplicacao das regras de interacdao do modelo

Essa secdo tem por objetivo apresentar a estrutura criada para realizacdo de uma iteracéo
(um passo de Monte Carlo) durante a simulagdo. A simulacdo do processo de espalhamento
da infeccdo, partindo de uma configuracdo inicial de elementos na rede é composta por
diversas iteraces que representam o passar do tempo enquanto a doenca se dissemina sobre a
populacéo.
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Essa etapa do programa verifica e aplica as regras do modelo a todos os elementos da rede
(uma iteracdo) e, como a simulacdo de Monte Carlo é composta por diversas simulacfes (cada
uma com uma distribuicdo inicial de individuos diferente), o processo era exaustivo, porém,
sem consumir demasiado tempo de maquina. No entanto, foi verificado que, conforme o
tamanho da rede é aumentado (ou seja, aumentando a populagdo), o nimero de consultas aos
vertices da rede também aumentava, criando um problema que se refere ao tempo de
execucdo. A solucdo evitar o aumento demasiado do tempo de execucdo foi criar diversas

listas temporarias que armazenam os Vértices ja classificados por seus estados.

No momento que se percorre a rede, é verificada a localizacdo dos individuos infectados,
latentes e em quarentena e, para cada estado, é obtida sua posicdo no vetor e armazenado e

uma lista de vértices auxiliar, utilizada apenas para fins de contagem.

Apos a contagem inicial, para cada vertice duas verificacbes sdo feitas. A primeira a
verificacdo esta relacionada com a probabilidade de infeccdo. Para cada individuo infectado
que foi identificado, é aplicada as regras do modelo de propagacdo da infeccéo, ja definidos no
capitulo anterior. A segunda verificagdo que ocorre durante 0 percurso na rede esta
relacionada com a probabilidade de isolamento do individuo. Para cada individuo latente e
infectado identificado, sdo aplicadas as regras do modelo para isolamento de individuos, também
definidas no capitulo anterior. Caso o individuo seja isolado,ele € entdo deslocado para o

estado de quarentena, garantindo assim seu isolamento da dindmica da infeccéo.

Por fim, percorre-se a rede, adicionando uma unidade de tempo daquele estado e se essa
contagem se torne igual ao tempo de permanéncia nos respectivos estados, definido no

arquivo de configuracdo, o estado do individuo é alterado.

4.3 Considerac0es Finais

Esse capitulo foi dividido em duas partes com o objetivo de apresentar um melhor
detalhamento da estrutura da simulagdo. Em um primeiro momento discutiu-se a respeito da
implementacédo, abordando os principais processos internos do sistema. Posteriormente foram
apresentadas as estruturas sequenciais do sistema, ilustrado detalhadamente com o auxilio da
Figura 4.5 mostrada anteriormente, e apresentado as caracteristicas de cada etapa da

simulacdo, incluindo observacgdes questbes técnicas sobre o processo de infeccdo e isolamento
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de individuos do processo epidémico, com a implementacdo de listas auxiliares que
contribuem com o processo de consulta e atualizacdo de estados evitando consumo excessivo

de tempo de computacéo.

O desenvolvimento do projeto foi concluido com resultados satisfatorios devido ao
cumprimento dos compromissos assumidos na elaboracdo do planejamento para gerenciar o
trabalho de desenvolvimento especificado na Figura 4.6, e cujo encerramento consiste na

apresentacdo e publicacdo deste trabalho.

No proximo capitulo sdo apresentados alguns dos resultados que podem ser obtidos através
do uso do software implementado. Embora o software conte com 10 varidveis associadas a
informacBes que podem ser controladas pelo usuério no arquivo de entrada de dados, 0s
resultados apresentados tem como foco observar o efeito do isolamento de individuos
infecciosos e latentes do sistema epidémico e como a epidemia se comporta sobre diferentes

taxas de isolamento.
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Capitulo 05

Propagacao de infeccdo com quarentena

Nesse capitulo sdo apresentados e discutidos resultados obtidos com a simulagdo
computacional do modelo epidemioldgico com quarentena com o software implementado.
Inicialmente sdo apresentados os parametros utilizados no arquivo de entrada de dados para as
simulacdes. Em seguida os resultados sdo apresentados como um conjunto de gréficos
acompanhados por uma discussdo do comportamento do modelo a partir da analise dos

gréficos.

Os resultados sdo apresentados em duas subsecGes. A primeira envolve o caso de
propagacdo com isolamento somente de individuos infecciosos e, na sequéncia, uma subsecéao
descreve a propagacdo da doenca considerando a possibilidade de isolamento de individuos

expostos e infecciosos.
5.1. Apresentacao dos dados de entrada

Neste trabalho foi implementado um modelo epidemiolégico com isolamento de
individuos infecciosos, porém, a implementacdo permite também o isolamento de individuos
expostos a doenca Ebola. O modelo e o conjunto de parametros e variaveis necessarias para a
execucdo da implementacdo foram apresentados nos capitulos anteriores. Como o0 modelo
conta com grande nimero de variaveis e a analise do efeito de cada uma delas demandaria
tempo excessivo, neste trabalho optou-se por fixar a taxa de infeccéo, o periodo de laténcia, a
taxa de remocdo e a taxa de remocdo em quarentena e analisar o efeito do isolamento de
individuos infectados (exposto e infecciosos) sob diferentes taxas de isolamento. Assim, 0s
resultados apresentados neste capitulo referem-se a simulacdo do modelo em uma rede
regular, variando somente a taxa de isolamento de individuos infecciosos e expostos. O
quadro abaixo reune os dados e parametros utilizados neste trabalho. Estdo indicadas em
negrito as probabilidades que tiveram seus valores variados, bem como o conjunto de valores

utilizados nas simulagdes.
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Na préxima Secdo sdo descritos os resultados da simulacdo, comecando pela analise de

feita a partir dos dados obtidos através da variacdo da probabilidade de isolamento de

individuos infecciosos considerando apenas o isolamento de individuos infecciosos. Em

seguida ¢ analisado o efeito da quarentena de individuo expostos, utilizando as probabilidades

de isolamento de individuos expostos indicadas na Tabela 5.1.

Tabela 5.1: Entrada de dados para os testes de quarentena.

Simbolo Descricéo Valor de
entrada
L Dimenséao da matriz quadrada de representacao 300
PE Porcentagem inicial de individuos expostos na rede de contato 0.05
Ngim Numero de diferentes configuracdes iniciais de popula¢do (Monte | 30
Carlo)
o) Porcentagem inicial de individuos infecciosos na rede de contato | 0.05
Ag Probabilidade de infeccdo 0.50
Tx Tempo de permanéncia de um individuo no estado Exposto 8
T, Tempo de permanéncia de um individuo no estado infeccioso 10
T Tempo de simulacéo 300
AgL Probabilidade de isolamento de individuos Expostos 0; 0.03; 0.05
Aqr | Probabilidade de isolamento de individuos infecciosos 0.03;  0.05;
0.07; 0.10;
0.13; 0.15;
0.30
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5.2 Isolamento de infecciosos

Inicialmente s&o discutidos os casos para isolamento de individuos infecciosos, fixando a
probabilidade de isolamento de individuos expostos. Foram realizadas simulacdes conforme
os dados indicados na Tabela 5.1. Para efeito de comparacéo, é utilizado o caso no qual a
probabilidade de isolamento de individuos expostos é fixada em zero. Apds da analise dos
dados obtidos nas simulacOes efetuadas a partir dos parametros indicados, alguns casos que

ilustram o comportamento do sistema foram selecionados para apresentar neste texto.

5.2.1. Dinamica da infeccao

O primeiro caso a ser avaliado é a influéncia do isolamento de individuos infecciosos do
sistema epidemioldgico padrdo, ou seja, sem quarentena de individuos infecciosos. Para a
rede simulada, existem 90000 elementos na rede, sendo que 4500 séo inicialmente individuos
infecciosos distribuidos aleatoriamente entre a populacdo. Na figura 5.1 é mostrado o gréafico
da quantidade de individuos infecciosos para diferentes taxas de isolamento de infecciosos em

cada instante de tempo da simulacéo.

A Figura 5.1(a) apresenta os dados para individuos no estado infeccioso sem isolamento de
individuos infecciosos do processo epidemiologico. Aqui, podemos observar um
comportamento tipico do modelo SEIR: a infeccdo se espalha, a partir do surto inicial,
atingindo grande parte da populagdo suscetivel. Este comportamento inicial, conhecido como
pico epidémico, sempre ocorre em casos como o0 abordado neste trabalho, onde a infeccédo
parte de uma pequena quantidade de individuos infecciosos e atinge uma grande populacéo
totalmente suscetivel. Durante o surto infeccioso a quantidade de suscetiveis diminui, e
enquanto o processo infecgdo evolui, os individuos infecciosos tornam-se recuperados; e a
quantidade de infectados cai drasticamente. Em modelagens em que a taxa de renovagdo é

igual a zero, a infecgdo se extingue devido a falta de individuos suscetiveis.
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Figura 5.1: Quantidade de individuos infecciosos para diferentes taxas de isolamento de infecciosos como

funcdo do ao tempo, sem isolamento de individuos expostos.
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Na Fig. 5.1(b) € mostrado os dados coletados da simulacdo do ciclo epidémico para
diferentes valores da probabilidade de isolamento de individuos infecciosos. Analisando o
comportamento dos dados exibidos no grafico (e comparando as escalas no eixo das
ordenadas) pode-se observar que para Ay, = 0,03, comparado ao caso anterior o numero de
individuos infecciosos é menor, porém o padrdo de evolucdo da doencga se mantém similar.
Aumentando gradativamente o valor de Ay, 0 pico de infeccdo é reduzido uma vez que uma
quantidade cada vez menor de individuos infecciosos entra em contato com a populacdo de
suscetiveis, tanto que, para Ay, = 0,10, o pico de infeccdo € menor que a metade em
comparacdo a simulacdo sem isolamento mostrada na Figura 5.1(a). No grafico, pode-se
observar que a variacdo da quantidade de individuos infecciosos no ciclo epidémico ndo é
uniforme, mas ele apresenta oscilacdes que vao reduzindo de tamanho conforme as iteracGes
aumentam. As oscilacdes observadas decorrem das caracteristicas do modelo implementado e
devem-se a transicdo simultdnea de um conjunto de individuos de um compartimento a outro
ao fim dos respectivos periodos de permanéncia. Para valores altos de A,,, a infeccéo
praticamente ndo se propaga, mantendo-se (apesar das oscilagcdes) em reducdo constante a
partir do estado inicial até se extinguir rapidamente.

5.2.2. Impacto na populacao

A quantidade de individuos infecciosos ao longo do tempo fornece uma visdo da dindmica
do processo epidémico. Da forma como foi descrita acima, esta € uma grandeza instantanea
que ndo fornece a quantidade total de individuos infectados durante todo o processo. Por outro
lado, a andlise da reducdo quantidade de individuos suscetiveis disponiveis ao final do
processo, para cada uma das taxas de isolamento fornece uma medida da quantidade total de

gue em algum momento foram infectados.

Os graficos apresentados na Figura 5.2 apresenta a evolucdo da quantidade de individuos

suscetiveis para os tempos de inser¢do discutidos acima.

A Figura 5.2(a) apresenta os resultados para taxa de isolamento de individuos zerada. A
partir do tempo inicial de insercdo de individuos infectados na populagdo, a curva reduz
rapidamente até chegar a zero apés algumas iteracdes. O nivel de estabilizacdo corresponde a
fim do processo epidémico uma vez que, em modelos sem renovacdo da populacdo, a

propagacao da infeccdo é extinta quando acabam os individuos suscetiveis no sistema.
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Atraveés desta figura, pode se observar o comportamento padréo ja descrito anteriormente:
devido ao grande numero de individuos suscetiveis no sistema, a doenca se propaga
rapidamente e ap0s algumas iteracdes, a velocidade de propagacdo vai reduzindo devido a
falta de individuos suscetiveis para espalhar a doenca até que, apds um certo nimero de

iteracOes, 0s suscetiveis acabam e a doenca se extingue para esta populacéo.

A Figura 5.2(b) mostra o nimero de individuos suscetiveis a infeccdo para cada taxa de
isolamento de individuos infecciosos abordado na amostragem. Através dos gréficos pode ser
observado que, para cada uma das situagdes mostrados, a quantidade de individuos suscetiveis
no sistema atinge o zero em uma quantidade de iteracfes diferente que da simulacdo sem
isolamento e, a partir de A5, = 0.07, a quantidade de individuos suscetiveis na populagéo se
estabiliza em uma quantidade consideravelmente superior a zero. Este efeito torna-se mais
evidente aumentando a probabilidade de isolamento e pode ser observado facilmente para
Aqr = 0.30.

5.2.3 Isolamento de expostos e infecciosos

Nesta secdo sdo discutidos 0s casos para isolamento tanto de individuos infecciosos quanto
de expostos. Foram realizadas simula¢des conforme os dados indicados na tabela 5.1. Apdés a
analise dos dados, alguns casos representativos que ilustram o comportamento do sistema
foram selecionados. Desta forma os resultados mostrados abaixo referem-se aos casos de

isolamento de expostos para A, = 0.03 e 4, = 0.05 e diferentes valores de 4;.

Na Figura 5.3 sdo mostrados os dados coletados da simulacdo do ciclo epidémico com
variacdo da taxa de isolamento de individuos infecciosos e expostos. Analisando o
comportamento dos dados exibidos no grafico podemos observar que, mesmo considerando o
isolamento de individuos expostos, 0 comportamento padrdo de um modelo SEIR ainda é
claramente visivel, com o pico de epidemia e entdo, uma desaceleracdo da quantidade de
individuos infecciosos até que a doenca seja extinta. No entanto pode-se observar como
impacto do isolamento de individuos expostos a drastica reducdo na quantidade de individuos
infecciosos no pico epidémico. Isso ocorre devido ao fato de, quando individuos expostos séo
isolados, eles perdem totalmente a capacidade de infectar outros individuos, diferentemente
dos individuos infecciosos para os quais, o procedimento de isolamento pode ocorrer apds ele

ter infectado seus contatos.
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Assim, embora ndo seja uma estratégia aplicavel sob o ponto de vista prético, cuidados de
isolamento de individuos que tiveram contato com a doenca (ainda sem manifestacdo de
sintomas) constituiria uma forma bastante efetiva de controle de espalhamento de uma doenca

de transmissao direta.

5.2.4 Modelo deterministico

Uma forma de validar o modelo probabilistico apresentado € compara-lo a um modelo
deterministico. No caso da modelagem apresentada nesta monografia, isto pode ser feito
observando uma investigacdo anterior do modelo como parte de um trabalho de Iniciacdo
Cientifica. Neste sentido, Vansetto (VANSETTO e ZARA, 2015) investigou um modelo
epidemiolégico compartimental deterministico do tipo SEIR para uma epidemia de ebola,
alterado para considerar o isolamento de individuos, elaborado como um modelo
deterministico e implementado no ambiente VENSIM (VENSIM, 2010).
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Figura 5.4: Quantidade de individuos infecciosos para diferentes taxas de isolamento em relacdo ao tempo da

simulagdo para o trabalho de Vansetto (2015).

Para efeito de comparagdo, pode ser tomado o caso de uma populagdo formada por
1000000 de individuos sendo que, inicialmente 900000 estavam no estado suscetivel, 50000
no estado exposto e 50000 no compartimento de individuos infecciosos. Como o objetivo do
trabalho era analisar o impacto da quarentena na propagacdo da doenca, as taxas de
isolamento de individuos expostos e a taxa de isolamento de individuos infecciosos foram

diferentes para cada caso enquanto as demais taxas receberam valores fixos. Os valores
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assumidos para as taxas de isolamento estdo indicados na Figura 5.4 e os parametros fixos sao

descrito a sequir:

taxa de infeccdo Ay = 0.8

Periodo de laténcia A; = 0.125

taxa de remocgédo Az = 0.1

taxa de remocao da quarentena (com transicdo para o estado removido) A, = 0.1.

Ao comparar a Figura 5.4, com os equivalentes do modelo probabilistico pode-se concluir
que os resultados obtidos sdo similares, ou seja, a imposi¢do de isolamento de individuos
expostos contribui para o controle do espalhamento da doenca. Uma diferenca marcante que
pode ser citada é as curvas do modelo deterministico sdo suaves sem as oscilagbes ocorrem no

modelo discreto.
5.3. Discussao final

Neste capitulo foram apresentados e discutidos alguns casos representativos de resultados
de simulacdes da modelagem de propagacdo de uma doenca de transmissdo direta com
possibilidade de isolamento de individuos como forma de intervencdo. Foram simulados
casos considerando o isolamento de individuos infecciosos, e também o casos de isolamento
de individuos expostos. Os resultados mostram que o isolamento de individuos do sistema
epidemiol6gico como forma de intervencdo sobre uma epidemia de transmissdo direta é

altamente eficaz devido a grande reducéo do impacto do surto em uma populacéo suscetivel.

O modelo implementado possui um grande conjunto de parametros, representando
aspectos epidemioldgicos como a probabilidades de infeccdo, tempos de permanéncia em
determinados estados, tamanho de populagédo, etc. que podem ser testados por usuarios
interessados. Como citado anteriormente, analisar sistema implementado sob o ponto de vista
de todos os parametros demanda tempo excessivo. Por esta razdo optou-se por analisar o
modelo sob a perspectiva da introducdo de quarentena, visto que este € o foco deste trabalho e

outros aspectos tém sido bastante explorados na literatura.
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Capitulo 6

Consideracéo finais

O Ebola é uma doenca que atinge seres humanos e outros mamiferos, e é provocada por
um taxon viral da familia Filoviridae que forma o género Ebolavirus. O virus pode ser
adquirido atraves de contato direto com o sangue, secre¢des e tecido de um ser humano ou
animal infetado de maneira que, em uma modelagem, é natural optar por modelos de
transmissdo direta. Neste trabalho foram apresentadas simulagbes computacionais de um
modelo probabilistico para simulacdo da propagacdo sequencial de uma doenca de
transmissdo direta, no intuito de simular um doenca tipo do Ebola propagando-se em redes de
contato e avaliar o efeito introducdo de quarentena de individuos sobre a dinamica do
processo epidémico. A populacdo é espalhada em uma rede homogénea onde cada elemento
representa um individuo, que possui contato com 4 vizinhos proximos. A implementacdo
desenvolvida neste trabalho permite a possibilidade de isolamento de individuos expostos,
podendo ser usada em testes cientificos. Para regras de transmissdo os individuos sdo
representados pelo modelo SEIR (BRAUER, WU, DRIESSCHE, 2008). A rede é
representada na forma de uma matriz espacial. Inicialmente todos os individuos s&o
suscetiveis, com excecdo de uma porcentagem de individuos expostos e infecciosos, que
podem ser alteradas pelo usuario nas configuracbes do sistema. Para a modelagem foram
introduzidos diversos parametros e variaveis que levam em conta as caracteristicas da rede, da
infeccdo e da dindmica do modelo. Neste trabalho foram apresentados e discutidos resultados
de simulagbes para a modelagem do Ebola, considerando isolamento de individuos durante
todo o processo epidemioldgico. A intencdo foi estudar o comportamento do modelo
considerando a remocdo direta de individuos do ciclo epidémico como uma estratégia de
controle. Para trabalhos futuros, ha possibilidade de investigar o isolamento de individuos de
formas diferentes do que a mostrada neste trabalho, buscando melhorar as estratégias para
introdugdo e uso da quarentena como estratégia de controle de uma epidemia, além de
melhorias na implementacdo para que esta possa considerar outras modelagens além do
modelo SEIR, ou até doengas com diferentes tipos de transmissdo, além outros fatores

recorrentes na area de simulagéo de epidemias como o efeito Small World.
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