Modelo S-1-R (1927)

Modelo simplificado para o estudo da propagacao de doencas
proposto por Kermack-McKendrik. Vamos buscar apenas manter
0os elementos essenciais para o estudo, omitindo todos as
complicacoes possiveis do mundo real:

* S(t) —» Numero de individuos Suscetiveis;
* |(t) — Numero de individuos Infectados;
* R(t) — Numero de individuos Removidos: mortos ou curados;

Veja tambem a Wikipedia.


https://en.wikipedia.org/wiki/Compartmental_models_in_epidemiology#The_SIR_model

Hipoteses do modelo S-I-R

1) A populacao total permanece constante: o tempo da
epidemia € curto (em relacao ao tempo de vida médio do
individuo);

2) A taxa de aumento dos infectados — que assumimos

constante ao longo do tempo — € proporcional a taxa de
contato entre suscetiveis e infectados;

3) Os individuos infectados recuperam-se ou morrem a uma
taxa constante.



Representacdo matematica

 Evolucao temporalde S, Rell;
e S(t=0)=S,, I[(t=0)=1,, R(t=0)=0;
* a — taxa de transmissao; b — taxa de remocao.
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Perguntas importantes

1)A doenca ira se propagar?
» Havera uma epidemia?
2)Qual sera o numero maximo de infectados ao mesmo tempo?
> Sobrecarga do sistema de saude.
3)Quantas pessoas contrairdao o virus durante toda a epidemia?
> Efeitos totais da pestiléncia.
Podemos responder as trés sem resolver as equacoes!



A doenca ira se propagar?

* Dizemos que a epidemia ocorre se I(t) aumenta no tempo;
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R, — numero basico de reproducio: numero de novas infecdes
causadas por um infectado; R, = 1-1.5 (“gripezinha”) R, = 2.5-3.5
(COVID-19). Dinamico na pratica;

* A epidemia acaba por falta de infectados e nao por falta de
suscetiveis!

dsS ST dl ST dR
= —a—— — =a— — bl =

dt N dt N E_M



NUumero maximo de infectados?

* Quantos individuos ficarao doentes ao mesmo tempo =
|...? Controlado por R,.
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Quantas pessoas contrairdo o virus?

 Quando I(t;,)=0, a epidemia acaba. R;,=R(t;,) da o
numero total de infectados junto da populacao

Stim /N Queremos aumentar S_ =
0.8

pessoas nao contaminadas.
Nao ha vacina!
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A importancia do parametro R,

 Dada uma epidemia, queremos diminuir seus efeitos;
O modelo SIR nos diz como: reduza o valor de R,=a/b;

- Diminui o numero maximo de infectados em um dado t, | __,;

— Diminui o numero maximo de pessoas que contrairao o virus, Rq.,;

R, da o numero medio de individuos para qual um membro
infectado transmite a doenca:

- Lave as maos: aumenta b
- |solamento social: diminui a
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Simulacao de uma epidemia

e Solucao numeérica do sistema de equacoes diferenciais;

* Numero de infectados em um dado t: “achatando a curva”
N = 100

— Ry=2.5
— Ry=2.0
— Ry=1.5
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COVID-19 no Brasil

e Dados oficiais: Wiki COVID-19 pandemic in Brazil
« Numero total de casos acumulados = I(t) + R(t)
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COVID-19 no Brasil

e Dados oficiais: Wiki COVID-19 pandemic in Brazil
« Numero total de casos acumulados = I(t) + R(t)
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COVID-19 no Brasil

* Dados oficiais: Wiki COVID-19 pandemic in Brazil
+Rry NV = 211289547 I(O) — 54 Qualitativamente correto, mas

quantitativamente insuficiente!

Ll fo =107 - Extensdes do modelo SIR s&o
= ; aplicadas na pratica:
1000000 et SIR : - Divisdo da populacdo em
100000 : mais subgrupos:

10000 : : recuperados, falecidos,

1000 ,/” : quarentena, expostos, ...
100t : - R, que varia no tempo;
10 / ~ 180 dias - - Andlise de dados para

o ! extracao de parametros.

= t(dias R A
0 15304560 7590 120 150 180 (Cla8) (veja videos Luis Vitor IFSC)


https://en.wikipedia.org/wiki/COVID-19_pandemic_in_Brazil

Conclusoes

 Modelo SIR util para entendermos os aspectos basicos de uma
pandemia: ocorréncia, pico e efeito total;

* Toda a informacdo em um unico parametro Ry;

» Simplicidade tem um preco: quantitativamente impreciso;

« Combinacao com analise de dados € importante: R,(t), extrapolagoes, ...

* Incorporar informacgdes extras fundamentais

» Classe social: acesso a agua, condi¢ao de isolamento, plano de saude;
> Grupo de risco e comorbidades;

> Espaciais (Sao Paulo vs. Sao Carlos);
>


http://agencia.fapesp.br/padrao-de-disseminacao-urbana-da-covid-19-reproduz-desigualdades-territoriais/33226/
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