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RESUMO

Este artigo apresenta um modelo de disseminacdo de doencas em um sistema fechado,
fundamentado nas caracteristicas dos sistemas multiagentes, do modelo SIR (Susceptible-Infectious-
Recovered) e da teoria dos autdmatos celulares. O objetivo deste estudo € investigar aspectos es-
pecificos da disseminagdo de doengas, como a disposicao espacial, a resposta individual a infeccdo e
a probabilidade de contagio, que sdo frequentemente tratados de maneira superficial em outros mo-
delos epidemioldgicos. Ao integrar essas abordagens, o modelo proposto fornece uma ferramenta
robusta para o auxilio de tomada de decisdes em politicas de satde ptiblica e estratégias de controle
de doencas. E realizada a implementacio computacional com simulagdes que permitem explorar
cendrios diversos, enfatizando a influéncia da distribui¢ao espacial na propagacao da doenca ficticia.
Esse enfoque possibilita a anélise de diferentes estratégias de intervencao e controle, auxiliando na
tomada de decisdes mais eficazes para mitigar a disseminacdo de doencas em populacdes ou em
outros contextos.

PALAVRAS CHAVE. Sistema multiagentes, Modelo SIR, Automatos celulares.

ABSTRACT

This article presents a disease dissemination model in a closed system, grounded in
the characteristics of multi-agent systems, the SIR (Susceptible-Infectious-Recovered) model, and
cellular automata theory. The study aims to investigate specific aspects of disease spread, such as
spatial arrangement, individual response to infection, and contagion probability, which are often
superficially addressed in other epidemiological models. By integrating these approaches, the pro-
posed model provides a robust tool for aiding decision-making in public health policies and disease
control strategies. A computational implementation with simulations allows for the exploration of
various scenarios, emphasizing the impact of spatial distribution on the spread of a fictional disease.
This focus enables the analysis of different intervention and control strategies, assisting in more
effective decision-making to mitigate disease dissemination in populations or other contexts.
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1. Introducao

O estudo da disseminacdo de doencas é um tema de grande interesse na comunidade
académica e de saide, pois permite compreender a dindmica de disseminag@o e analisar fato-
res relevantes nesse processo, permitindo a criacdo de medidas de combate eficazes. A area de
disseminacdo de doencas ganhou destaque durante e apds a pandemia do virus SARS-CoV-2,
causador da Covid-19 [Silva et al., 2023]. Outra area relacionada a essa tematica € a area de
simulagdo, que faz uso de modelagens matematicas e recursos computacionais para estudar dife-
rentes cenarios, identificando comportamentos e caracteristicas que auxiliam na prevengdo e com-
bate as doengas, [Biencourt, 2010; Jalali, 2020]. Um dos modelos mais conhecidos é o modelo
matematico Suscetiveis-Infectados-Recuperados (SIR), que utiliza equagdes diferenciais para re-
presentar a disseminag@o de uma doenga [Kermack e McKendrick, 1927]. No entanto, esse tipo de
modelo demanda maior rigor matemaético, além de ndo conseguir representar certas caracteristicas
de uma doenca, como a disposi¢do espacial dos individuos no sistema.

Partindo desta premissa, se v€ necessario buscar novas formas de modelagem e simulacio
que consigam ter uma abordagem fidedigna a disseminagdo de doengas. Uma alternativa pode ser
encontrada nos sistemas multiagentes (SMA) [Biencourt, 2010; Silva et al., 2023], que sdo usados
para modelagem de disseminagdo de doencas abordando caracteristicas da doenga como parametros
da simulacgdo, utilizando do comportamento entre os agentes e da implementagdo do sistema, ndo
necessitando de equacdes diferenciais. Para incorporar os SMA no modelo, € necessario definir a
natureza e o comportamento dos agentes, sendo usado os conceitos dos autdomatos celulares (ACs),
em que cada agente é representado como uma célula em um sistema fechado, e cada uma dessas
células possui um estado e uma vizinhanga prépria, caracteristicas centrais na definicdo das regras
do sistema [Melotti, 2009].

O modelo adota pardmetros de uma doenca ficticia, nos quais a definicao dos parametros
e a légica de uso sdo estabelecidas com base em diferentes abordagens: autdmatos celulares sdo
empregados para a configuracdo do sistema, o modelo SIR € utilizado para definir as caracteristicas
do agente e seu comportamento de disseminag@o, enquanto os sistemas multiagentes sao integrados
para proporcionar maior flexibilidade na modelagem.

2. Fundamentacio Tedrica

Serdo apresentados trés conceitos fundamentais para o entendimento do trabalho. O mo-
delo SIR, abordando sua modelagem e uso no estudo de disseminac¢do de doengas. A teoria dos
autdmatos celulares e sua aplicacdo no jogo da vida de Conway [Pascoal, 2005], e, por fim, o
sistema multiagentes que utiliza os conceitos anteriores para apresentar uma nova proposta de mo-
delagem.

2.1. Modelo SIR

O conhecimento das enfermidades permite o desenvolvimento de técnicas capazes de
combaté-las, desde medidas de prevengdo a tratamentos eficazes. Dentro da 4rea da epidemiologia,
o estudo da disseminacdo de doencas utiliza modelos mateméticos para representar disseminacdes
de doencas hd décadas, como o modelo matemédtico SIR, proposto em [Kermack e McKendrick,
1927].

O modelo SIR € usado para estudar a dinamica de disseminacdo de doengas em uma
populacdo através de equagdes diferenciais ordindrias em fung¢do do tempo. No modelo cléssico,
a populacdo total permanece constante, ndo havendo nascimentos ou mortes, os individuos da
populagéo transitam de classe ao longo do tempo (), sempre pertencendo a uma das trés classes:
Suscetiveis S(t), Infectados I(t) e Recuperadores R(t). Os individuos suscetiveis podem transici-
onar para infectados com base na taxa de infec¢éo (3), assim como os individuos infectados podem
se tornar recuperados de acordo com a taxa de recuperacio (), apresentado na Figura 1.
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Figura 1: Diagrama do modelo SIR

S — 1 R

S — Suscetiveis
1 Infectados
R - Recuperados

B Taxa de Infecgio

v~ Taxa de Recuperagio

Fonte: Adaptado de Biencourt [2010].

J4 sua representagdo por equacdes diferenciais, t€m-se:

1. A populacdo é constante, portanto, a soma dos individuos das trés classes permanece como
o nimero total da populagdo (/V), visto na Equag@o 1. Assim, a soma das variagdes entre as
classes € constante, apresentado na Equagao 2;

S(t)+ R(t) + I(t) = N (1)
dsS dI dR

2. A classe de Suscetiveis representa os individuos ndo infectados que podem contrair a doenga
ao entrar em contato com individuos infectados. Sua variacdo se da pela Equacdo 3, sendo
sempre uma variacao negativa, uma vez que os individuos da classe estdo sempre diminuindo.
Por nio apresentar sentido 16gico valores negativos para os individuos, apresenta S(0) =
So > 0;

95 _psi G)
dt

3. A classe de Infectados representa individuos doentes que podem transmitir a doenga para
individuos suscetiveis, sendo a diferencga dos individuos da classe de suscetiveis pela classe de
recuperados, apresentado na Equacdo 4. Para que o comportamento de disseminag@o ocorra,

€ necessario que o modelo apresente no minimo um infectado inicial, 7(0) = Iy > 1;

I
th = BSI —vI (4)

4. A classe de Recuperados sdo individuos que estiveram infectados e ndo podem transmitir
mais a doencga, considerados como individuos imunes, a classe é representada pela Equacao
5. A variacdo é sempre positiva, representando o aumento de individuos recuperados até que
toda a populagdo (V) seja formada de individuos recuperados;

dR
)
Y (5)

O modelo também considera uma populagdo homogénea e uniformemente distribuida pelo
espaco, com taxas de infec¢do e recuperacao independentes da localizag@o dos individuos. Apesar
da aparente simplicidade do modelo SIR, ele é capaz de representar dindmicas de disseminacio
de doengas em pequenas comunidades, como em animais, bactérias e epidemias em comunidades
humanas [Kermack e McKendrick, 1927].
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2.2. Automatos Celulares

A teoria dos autdmatos celulares surgiu no final da década de 40, pelos mateméticos John
Von Neumann e Stanislaw Ulam, que buscavam desenvolver um modelo capaz de mesclar biologia
com o conceito de autdbmato. Conceito que, para Neumann, era entendida como uma maquina
automatica cujo comportamento poderia ser modelado matematicamente, o que levou ao surgimento
dos Automatos Celulares [Pascoal, 2005].

2.2.1. Composicao do Automato Celular

Os autdmatos celulares sdo sistemas complexos, dinamicos e discretos, que interagem
entre si ao longo do tempo. Sua complexidade esta relacionada a quantidade de agentes interagindo
entre si, que independem dos demais, ndo sendo possivel retornar a um estado anterior do sistema.
Se tratam de interacdes nao lineares que dificultam andlise matematica, além de sua dinamicidade
ocorrer pelas mudancas do sistema ao longo do tempo [Melotti, 2009].

A caracteristica discreta dos ACs, segundo [Melotti, 2009], € dada por dois fatores relaci-
onados a dimensao discreta da quantidade de agentes e também da passagem de tempo marcada por
periodos definidos (horas, dias, épocas). Além dos aspectos mencionados, a composi¢do do sistema
dos autdmatos celulares apresenta caracteristicas essenciais para sua modelagem, como:

1. Estado da célula: valor ou condicdo que uma célula assume, baseado no problema abordado
(vivas, mortas, infectadas). O estado pode ser modificado por meios de regras de transi¢ao;

2. Estrutura: sistema espacial e organizacional em que as células sdo submetidas, tais como: uni-
dimensional, bidimensional (malha ou grid) e tridimensional, conforme ilustrado na Figura 2.
As células podem apresentar geometria: quadradas, hexagonais e triangulares, apresentado

na Figura 3;
Figura 2: Estruturas: a) unidimensional, b) Figura 3: Células de geometria: a) qua-
bidimensional e c¢) tridimensional drada, b) triangular e c) hexagonal
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Fonte: [Melotti, 2009 apud Leite et al., 2024]. Fonte: [Melotti, 2009 apud Leite et al., 2024].

3. Vizinhancga: caracteristica que define como a célula interage com as demais, sendo carac-
teristica essencial na implementagdo das condicdes de fronteira e nas regras de transicdo do
sistema. Existem trés tipos principais de vizinhangas, a de Von Neumann, Moore e Moore
estendida, além do conceito de raio de vizinhancga, usado para classificar novas vizinhangas
com base na distancia da célula central até a célula mais distante [Melotti, 2009]. Essas
vizinhangas sdo descritas a seguir e ilustradas na Figura 4, onde a célula central estd desta-
cada em azul e sua vizinhanca em verde.

(a) Vizinhanca de Von Neumann: vizinhanga que considera as quatro células vizinhas mais
préximas da célula centrada, sendo as células superior, inferior, a esquerda e a direita;
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(b) Vizinhanga de Moore: considera um perimetro de células vizinhas a partir da célula
centrada, sendo oito células vizinhas, englobando as diagonais, e podendo ser referido
como vizinhancga de raio um;

(c) Vizinhanca de Moore Estendida: estende a vizinhanca de Moore para um raio de duas
células vizinhas, podendo ser entendida como vizinhanga de raio dois, totalizando 24
células vizinhas.

Figura 4: Vizinhanca de: Neumann, Moore e Moore estendida, respectivamente

+ | B

Fonte: autoria prépria.

4. Regras de transicdo: condi¢des para que ocorra a mudanca de estados das células, utilizam
das demais caracteristicas que compdem o sistema para definir o préximo estado da célula,
possuindo milhares de variacdes;

5. Condicao de fronteira: sdao condi¢des que definem o comportamento das células no limite da
estrutura (extremos da estrutura), como:

(a) Fixo: quando a célula centrada estd em contato com a fronteira do sistema, a vizinhanca
que se encontra na fronteira ou fora dela é definida como um estado fixo durante toda
a simulacdo, este é o limite mais usado conforme constatou-se na revisao de literatura,
considerando o estado das células da fronteira como valores nulos;

(b) Periddico: para a célula centrada em contato com a fronteira, a vizinhanga que se en-
contra na fronteira ou fora dela € estendida para o outro extremo, de maneira que todas
as cé€lulas do sistema estdo conectadas;

(c) Reflexivo: também quando a célula centrada se encontra em contato com a fronteira do
sistema, a vizinhanga que se encontra na fronteira ou fora dela € o reflexo do estado da
célula.

2.2.2. O Jogo da Vida

Uma das aplicacdes de destaque dos ACs, € o jogo da vida (Game of Life) desenvolvido
por John Horton Conway [Gardner, 1970]. O jogo da vida consiste em uma estrutura bidimensional
composta por células quadradas que podem estar em um de dois estados ndo simultaneos: vivas ou
mortas. Utilizando a vizinhanga de Moore, com condi¢do de fronteira de limite fixo, enquanto a
evolucdo do sistema ocorre ao longo das geragdes. O destaque do jogo da vida estd no uso de regras
de transicdo simples que geram padrdes e estruturas diversas, sendo as regras:

¢ Uma célula viva com um vizinho ou menos, morre de soliddo;
* Uma célula viva com mais de trés vizinhos vivos, morre por superpopulacio;
* Uma célula viva com 2 ou 3 vizinhos vivos, sobrevive para a proxima geracao;

¢ Uma célula morta com exatamente 3 vizinhos vivos, nasce;
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A partir das regras do jogo da vida é possivel identificar padrdes nas estruturas que sur-
giam durante o jogo. A descoberta e classificacdo dessas estruturas impulsionou estudos na drea dos
automatos celulares acarretando no desenvolvimento de trabalhos nas dreas de matemética, fisica,
quimica, biologia, medicina, computacdo, entre outras, que passaram a usar a teorias dos ACs para
modelagem de problemas [Melotti, 2009].

2.2.3. Aplicacoes

Com o uso dos ACs, padrdes vistos na natureza foram identificados e reproduzidos através
de simulagdes, como os que estdo documentados em [Adamatzky, 1994]. O estudo dos ACs se
expandiu, uma vez que modificacdes no sistema ou nas regras de transi¢do geram novos padrdes,
como no caso do padrdo na concha do molusco gastrépode, o pano de cone de ouro (Conus textile),
que apresenta um padrio similar ao dos ACs quando usado uma regra de transicao diferente (regra
30), ambos apresentados nas Figuras 5 e 6. O uso dos ACs também foi explorado para modelagem
de reacdes quimicas, propagagdes de incéndio em florestas e no campo da epidemiologia, sendo
usados em modelagens para estudar a disseminagdo de doengas [Melotti, 2009].

Um trabalho de destaque foi o desenvolvimento da maquina de Turing dentro do universo
de ACs por Paul Rendell [Rendell, 2016]. A maquina de Turing se trata de um modelo matematico
computacional capaz de representar estruturas lgicas da computacdo (memdria, estados e proces-
samento) sem os aspectos fisicos. Sua implementacdo dentro de um modelo baseado em regras
simples popularizou ainda mais o uso dos ACs para modelagens matematicas.

Figura 6: AC de larga escala baseado

Figura 5: Caracol de cone téxtil
na regra 30

Fonte: adaptado de [Melotti, 2009].

Fonte: autoria prépria.

2.3. Sistema Multiagentes

Os sistemas multiagentes (SMA) sdo uma abordagem de modelagem baseada na relacio
entre agentes e nas caracteristicas do sistema. Diferente de outros modelos, os SMA nio neces-
sitam de equagdes diferenciais, além de conseguirem abordar mais caracteristicas do problema
sem aumento de dificuldade. Os SMA sdo amplamente utilizados na modelagem e simulacdo de
disseminacdo de doengas, permitindo representar as caracteristicas: periodo de incubagdo, tempo
de duracdo e letalidade da doenca [Biencourt, 2010].

O modelo baseado em SMA é um modelo inspirado no modelo SIR, que permite repre-
sentar situagdes mais proximas da realidade. Os SMA podem representar aspectos espaciais no
modelo, além de serem mais maleaveis, permitindo modificar o cendrio durante a simulag¢do, com a
adicdo ou remogdo de individuos, como também adicionando caracteristicas que foram descobertas
durante a simulagdo [Silva et al., 2023; Biencourt, 2010].

Os agentes presentes nos SMA sdo do tipo reativo simples, que executam acdes com base
nas informag¢des do ambiente no atual momento [Biencourt, 2010]. Quanto ao sistema, sdo forma-
dos a partir da interag@o das varidveis, regras e conceitos definidos de acordo com a necessidade de
representar o problema no modelo [Wooldridge, 2009]. Um dos trabalhos apresentados em [Bien-
court, 2010], é utilizado um SMA para simular a dissemina¢ao do virus HIN1, em uma comunidade
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no Egito. A adocio do uso dos SMA ocorreu devido ao modelo ter capacidade de representar fato-
res espaciais e temporais, como a dindmica de interacdo entre individuos e os aspectos biolégicos
da transmissao do virus.

3. Metodologia

O trabalho apresenta o desenvolvimento de um algoritmo computacional que permita es-
tudar a influéncia da caracteristica espacial na disseminacdo de uma doenca. E desenvolvido um
Sistema Multiagentes que utiliza da estrutura do sistema dos ACs, o modelo SIR e do SMA para
representar caracteristicas especificas do problema.

O modelo usa as classes suscetiveis (.5), infectados (I) e recuperados (R) como estados
que as células podem assumir, e faz uso de caracteristicas da dissemina¢do de uma doencga, como:
resposta imune (x), tempo de recuperacio de um individuo infectado (7), exposi¢do acumulada (v),
probabilidade de infec¢do (P), taxa de infecgdo (y), vizinhos infectados () e tempo de exposi¢do
(w). A descrigo e forma de obtencdo de algumas varidveis sdo apresentadas a seguir, assim como
o uso das classes, varidveis e a l6gica do algoritmo que € ilustrada na Figura 7.

* Resposta imune (x): varidvel numérica com valor aleatério entre O e 1. Cada individuo possui
um valor dnico, representando o comportamento heterogéneo de cada sistema imune a uma
doenca, sendo gerado apenas uma vez no inicio do algoritmo;

* Taxa de infeccdo (): se trata de um parametro definido no inicio do algoritmo com valor
entre 0 e 1, usado para calcular a probabilidade de infecc¢io, adotando para o modelo o valor
de 0,10 para todos os cendrios simulados;

* Vizinhos infectados (): varidvel numérica inteira que representa a quantidade de agentes
vizinhos infectados com base na vizinhanga, sendo vizinhanca de Moore;

» Tempo de Exposicdo (w): varidvel numérica que representa o valor a ser incremententado a
exposi¢ao acumulada, sendo definido para o modelo o valor de 0,05;

» Tempo de recuperacdo (7): varidvel numérica inteira que representa a quantidade de geragdes
que um agente passarad na classe infectado antes de se tornar um agente recuperado, € uma
varidvel tinica para cada agente que decrementa seu valor em n a cada geracdo, como demons-
trado na Equacao 6, em que o tempo de recuperacdo atual € o tempo de recuperacio anterior
menos um;

Tk = Tp—1— 1 (6)

» Exposi¢do acumulada (v): varidvel numérica acumulativa que assume valores no intervalo
de [0; 0,30], representa uma maior chance de infec¢do para individuos que passam mais
tempo expostos a um agente infectado, sendo um valor tnico para cada agente. A exposi¢ao
acumulada € atualizada somando o valor de tempo de exposicdo a cada geracao até um limite
definido, para o modelo o valor limite € definido como 0,30 como apresentado na Equacdo 7;

+ < 0,30
:{V w v 7

0,30 v >=0,30

* Probabilidade de infeccao (P): valor numérico dentro do intervalo de [0; 1] calculado para
cada agente, representa a chance de um agente ser infectado naquele determinado momento,
€ obtido pelo produto da quantidade de vizinhos infectados pela taxa de infeccdo, mais a
exposicdo acumulada, sendo visualizado na Equacdo 8.

P=~y-x+v ®)
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Figura 7: Diagrama de transi¢@o de fase
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Atualiza agente
| e suas variaveis

Fonte: autoria prépria.

Para a realizacdo do estudo proposto, foram desenvolvidos nove cendrios de simulacao,
conduzindo 10 testes para cada cendrio, sendo o grid de estrutura bidimensional de dimensdo
(90x120), totalizando 10.800 células. Para a andlise comparativa dos cendrios, adotou-se o con-
ceito de estabilidade do sistema, definido como a geragcdo em que nao hd mais agentes infectados
no sistema, resultando na auséncia de novas infeccdes. Os cendrios sdo apresentados na Figura 8,
acompanhados por uma breve descricao dos cendrios quanto sua distribuicao espacial no sistema e
a quantidade de agentes infectados iniciais I pela Tabela 1.

Tabela 1: Descri¢do dos cendrios de simulacdo
Cenario I Descrigao
1 um agente infectado no centro do grid.
dois agentes infectados equidistantes entre si no centro do grid.
tr€s agentes infectados equidistantes entre si no centro do grid.
quatro agentes infectados no centro de cada quadrante do grid.
dois agentes infectados equidistantes no centro de cada quadrante do grid.
12 trés agentes infectados equidistantes no centro de cada quadrante do grid.
120 uma linha horizontal de agentes infectados no centro do grid.
90  aproximacdo de uma diagonal principal formada por agentes infectados.

180 aproximacgdo de uma diagonal principal e secunddria composta por agentes infectados.
Fonte: autoria prépria.
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Com base nas caracteristicas introduzidas, o modelo foi desenvolvido usando dos pardmetros
e regras da Tabela 2, utilizando a linguagem de programacao Python na versdo 3.10, contando com
as bibliotecas: pygame, numpy, matplotlib, csv, time, os e threading. Dado o comportamento pro-
babilistico do modelo proposto, foram realizados 10 rodadas para cendrios de simulagdo, sendo
realizados em uma maquina com configuracfo: sistema operacional windows 10 pro, processador
AMD Ryzen 5 5600, 16gb de memoéria RAM ddr4 2400mhz, 1tb de SSD tipo SATA3 e com placa
de video AMD rx5600xt com 6gb de VRAM.
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Figura 8: Disposicao espacial dos cendrios de simulacdo de 1 ao 9

7 8 9

Fonte: autoria prépria.

Tabela 2: Pardmetros do modelo

Parametro Valor padrio
Geometria Quadrada
Estado das células Suscetivel, Infectado, Recuperado
Tipo de vizinhanca Moore
Condic¢do de fronteira Limite fixo
Taxa de exposicio 0,05
Taxa de infec¢ao 0,10
Tempo de recuperagdo padrao 5
Resposta imune Valor aleatério entre O e 1

Fonte: autoria prépria.

4. Resultados e Discussoes

A partir dos dados das simulagdes, € realizado a andlise das geragdes e da quantidade de
agentes suscetiveis e recuperados para cada cendrio, quando a estabilidade do sistema € alcancada.
Os resultados das andlises das geracOes, agentes suscetiveis e recuperados estao apresentados nas
Tabelas 3, 4 e 5, respectivamente, e nos graficos apresentados nas Figuras 9, 10 e 11. As tabelas
apresentam a identificacdo do cendrio estudado, a quantidade inicial de infectados (/p), bem como
métricas de média, desvio padrdo, minimo, maximo e coeficiente de variagdo (CV) correspondentes
a cada caracteristica analisada. Ja os graficos, apresentam os valores de minimo, maximo e a média
normalizados para cada caracteristicas analisadas.

Na andlise dos cendrios, considera-se como um cendrio positivo aquele em que a disseminagao

da doenca ocorre de maneira eficaz e eficiente em comparacio com os demais, possuindo uma baixa
quantidade de geracdes para atingir a estabilidade, juntamente com uma baixa quantidade inicial de
agentes infectados e um coeficiente de variacdo baixo. Também s@o caracteristicas positivas uma
alta quantidade de agentes recuperados, que demostra uma maior quantidade de individuos que
foram infectados, e uma baixa quantidade de agentes suscetiveis ao término da simulacdo.
Analisando a quantidade de geracdes para cada cendrio na estabilidade, conforme apre-
sentado na Tabela 3 e grafico da Figura 9, os cenarios 1, 6, 7 e 9 destacam-se por exibirem algumas
das caracteristicas desejadas para um cendrio positivo. Entretanto, os cendrios 1 e 7 sdo descarta-
dos devido as médias, desvio padrao, minimo e maximo serem mais elevados em comparacdo com
os cendrios 6 e 9. O cendrio 6 se destaca, especialmente, por apresentar uma baixa quantidade de
infectados iniciais em relacdo ao cendrio 9, sendo o melhor cendrio para a disseminagao de doencgas
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em relacdo a andlise de geracgdes.

Tabela 3: Métricas do total de geragdes quando atingi a estabilidade
Cenarios Iy Média DesvioPadrao Minimo Maximo CV (%)

1 1 3358 42,5619 277 416 12,6748
2 2 3368 75,7302 236 450 22,4852
3 3 3458 112,7848 210 483 32,6156
4 4 274,11 87,6121 205 515 31,9635
5 8 2142 42,9128 160 304 20,0340
6 12 1874 33,2673 142 230 17,7520
7 120 2387 42,8176 163 294 17,9378
8 9 2709 80,3913 170 415 29,6756
9 180  205,2 29,9288 168 252 14,5852

Fonte: autoria prépria.

Figura 9: Grafico de geragdes normalizadas por cendrio de teste
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Fonte: autoria prépria.

Considerando a quantidade agentes suscetiveis ao final da simulagdo, conforme represen-
tado na Tabela 4 e grafico da Figura 10, os cendrios 6, 7 e 9 se destacam por exibirem um baixo
coeficiente de variagdo. Contudo, como se busca uma menor quantidade de agentes suscetiveis ao
final da simulacdo e com baixa quantidade de agentes infectados iniciais, o cendrio 6 se destaca no-
vamente, apresentando métricas consistentes e muito préximas aos cendrios 7 ¢ 9, mesmo possuindo
uma quantidade de infectados iniciais 10 e 15 vezes menor, respectivamente.

Na andlise da quantidade de agentes recuperados, conforme visualizado na Tabela 5 e
gréfico da Figura 11, nota-se que, devido as caracteristicas do modelo SIR, a soma das médias
dos agentes suscetiveis e recuperados resulta na populagao total do sistema, como apresentado na
Equacdo (1). Embora o cendrio 9 apresente métricas favoraveis, o cendrio 6 distingue-se mais uma
vez devido a sua baixa quantidade de infectados iniciais.

Pela andlise dos resultados, o sexto cendrio sobressai-se dos demais como o mais ade-
quado para a disseminacdo de doencgas, devido as suas boas métricas e, principalmente, a sua quan-
tidade modesta de infectados iniciais. As métricas obtidas do cendrio 6 destacam a importancia da
disposi¢do espacial dos agentes infectados no sistema para a disseminagdo da doenga, evidenciando-
a como um fator crucial na modelagem do problema e uma medida priméria de combate a doenca.
Os resultados demonstram que, mesmo em uma versao simplificada, o modelo é capaz de repre-
sentar caracteristicas relevantes para modelagens de problemas da 4rea, oferecendo uma abordagem
adequada para estudos de disseminacao de doencas.
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Tabela 4: Métricas do total de suscetiveis quando atinge a estabilidade

Cenarios Ip Média Desvio Padrao Minimo Maiximo CV (%)
1 1 6234,6 1146,4636 5055 8562 18,3887
2 2 59342 634,1927 5078 6699 10,6871
3 3 6040,6 799,3727 4960 7402 13,2333
4 4 65094 1056,9719 5081 9118 16,2376
5 8 57672 680,0609 4926 7451 11,7919
6 12 5569,3 340,8796 4917 6088  6,1207
7 120 5672,0 329,5910 5160 6420  5,8108
8 90 5979,8 1004,5159 4922 7628 16,7985
9 180 50624 324,1286 4709 5695  6,4027

Fonte: autoria prépria.

Tabela 5: Métricas do total de recuperados quando atinge a estabilidade

Cenarios Ip Média Desvio Padrao Minimo Maiximo CV (%)
1 1 45654 1146,4636 2238 5745 25,1120
2 2 4865,8 634,1927 4101 5722 13,0337
3 3 47594 799,3727 3398 5840 16,7957
4 4  4290,6 1056,9719 1682 5719 24,6346
5 8 5032,8 680,0609 3349 5874 13,5126
6 12 5230,7 340,8796 4712 5883  6,5169
7 120 5128,0 329,5910 4380 5640  6,4273
8 90 4820,2 1004,5159 3172 5878 20,8397
9 180 5737.6 324,1286 5105 6091  5,6492

Fonte: autoria prépria.

Figura 10: Gréfico de total de células sus-
cetiveis normalizadas por cendrio de teste

Figura 11: Gréfico de total de células recu-
peradas normalizadas por cendrio de teste
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Fonte: autoria prépria.

S. Consideracoes Finais
Os aspectos tedricos do modelo foram abordados conforme os parametros definidos na
Tabela 2. Observou-se que o comportamento do sistema segue tanto as propriedades do modelo
SIR quanto os conceitos dos SMAs, introduzidos pelas varidveis: resisténcia imune e tempo de
exposicdo, fundamentais para a implementacdo computacional do modelo, conforme a l6gica de

transicao de fase ilustrada na Figura 7.

Fonte: autoria prépria.

A relevancia da disposicdo espacial dos agentes infectados foi enfatizada, influenciando
diretamente a disseminacdo da doenca e o niimero de pessoas acometidas. Este trabalho também
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abre caminho para futuras investigagdes sobre a quantidade inicial de infectados necessarios para o
surgimento de epidemias e a questdo da imunidade de rebanho, abordada aqui como a estabilidade
do sistema.

O modelo mostrou-se coerente com as propostas, respeitando regras e condi¢des, mesmo
em cendrios de simulacdo variados quanto a disposi¢do espacial e quantidade de agentes infectados
iniciais. Destacaram-se o sexto cendrio, com uma alta disseminacdo devido ao arranjo espacial, e
o oitavo cendrio, onde a disseminacdo foi baixa apesar da alta quantidade de agentes infectados
iniciais e da disposi¢ao espacial dividida.

Além disso, novas abordagens sdo vidveis, como a utilizacio de diferentes valores para os
parametros definidos, estudo de intervalos de tempo de disseminacao e criacdo de novos cendrios de
infec¢do. Incrementos no modelo, com novos parametros da doenca e regras de transicdo de fase,
podem ser inspirados em variantes do modelo SIR, ampliando ainda mais a possibilidade de uso
desta ferramenta para a tomada de decisdes em saide publica.
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