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Resumo: Neste trabalho é apresentado um estudo sobre modelos computacionais
epidemiolégicos enfocando o tipo Suscetivel-Infectado-Removido, SIR, e diferentes
estratégias de solucdo a simulagdo computacional da propagacdo de doencas
transmissiveis. Mostra-se que modelos baseados em autdmatos celulares tipo
Lattice Gas Cellular Automata, LGCA, t€m solu¢des assemelhadas as obtidas por
sistemas multiagentes, diferentemente de automatos celulares difusivos. Os resultados
obtidos da literatura, bem como aqueles decorrentes deste trabalho, apontam que
tais metodologias tém potencial a simulacao da dindmica de fendmenos ecoldgicos,
biolégicos e fisicos que possam assim ser modelados. Indicam, contudo, que
resultados mais condizentes com dados reais dependem do desenvolvimento e da
parametrizacdo de modelos que adicionem caracteristicas essenciais ao fendmeno,
como a interacdo entre individuos e meio ambiente, e a heterogeneidade do sistema
relacional de contatos.
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Automatos Celulares e Sistema Multiagente para Simulacdo da Propagacio de Doencas

Abstract: This paper presents a study of computational epidemiological models,
focusing models types Susceptible-Infected-Removed, discussing some strategy of
solution for computational simulation of the spread of hypothetical communicable
diseases. It is shown that models based on cellular automata type Lattice Gas Cellular
Automata has likened the solution obtained by multi-agent system, unlike models in
diffusive cellular automata. The results of the literature as well as those resulting from
this work, point out that such an approach can simulate the dynamics of a variety of
ecological, biological and physical phenomena. But also indicate that more consistent
results with actual data may depend the development of models that add other features,
such as interaction between individuals and the environment and the heterogeneity of
the relational system of contacts.

Keywords: Cellular Automata, LGCA, Multi-Agente System, Computational
Epidemiology

1 Introducio

As primeiras consideragdes epidemiolégicas remontam ao século XIX e foram
conduzidas por John Snow, médico londrino que detectou a fonte de surto epidémico de
colera, por meio da andlise dos ambientes espaciais e sociais dos individuos infectados.
Atualmente andlises preliminares sdo realizadas para avaliar riscos epidemioldgicos.
Entidades governamentais ou organizagdes de satde tém interesse em quantificar individuos
potencialmente afetados pela doenga, para gestdo ou tomadas de decisdo em termos de saide
(311

Modelos computacionais baseados em individuos vém sendo empregados para estudar
a propagacio e a transmissdo de doengas, que sdo processos centrais na dindmica de doengas
infecto-contagiosas. Esses estudos englobam variagdes geograficas, temporais, sociais,
ecoldgicas, e visam compreender diversos cendrios que representem distintas situacdes,
dentre as quais as epidemioldgicas. Justificativas para o emprego de modelos baseados
em individuos sdo a inerente natureza estocdstica de certos eventos; a dificuldade no
tratamento analitico para modelagens baseadas em equacdes de sistemas complexos; a
complexidade da modelagem da interacdo entre individuos, e entre individuos e o meio
ambiente; a heterogeneidade na distribui¢do espaco-temporal dos individuos e no meio; a
heterogeneidade do sistema relacional de contatos e a dindmica evoluciondria de tais sistemas
e individuos [27} 137].

Dentre as solugdes a essas questdes estdo as que provém de abordagens baseadas em
individuos e em redes de contato, que tratam cada individuo da comunidade ou da regido
individualmente. Mesmo essas abordagens, cujos exemplos s@o os autdmatos celulares e os
agentes computacionais, embutem em suas especificacdes questdes basicas que fundamentam
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a elaboragdo dos tradicionais modelos baseados em equagdes. Entre elas estdo as estruturas
compartimentais que sdo obtidas pela subdivisdo da populacido em categorias, entre as quais
os individuos fluem de acordo com as caracteristicas da doenca e das relacdes entre os
diversos cendrios.

Neste trabalho sdo apresentados e discutidos alguns fundamentos que embasam
o estudo da dindmica espaco-temporal de modelos computacionais epidemioldgicos.
Em sequéncia é enfocado o modelo SIR, sendo apresentadas e discutidas modelagens
utilizando-se distintas abordagens a tal modelo compartimental. Quando convenientemente
parametrizadas elas fornecem solucdes qualitativamente assemelhadas.

1.1 Caracterizacées Relevantes a Modelagem

Epidemiologia pode ser definida como o estudo da frequéncia, da distribuicdo e
dos determinantes dos estados ou eventos relacionados com a distribuicdo de doencas
transmissiveis e ndo transmissiveis em populacdes especificas, e a aplicagdo dos resultados
desses estudos na prevencdo e controle dos problemas de sadde [26].

Doengas transmissiveis t&ém fases definidas a laténcia, incubacdo, infecciosidade e
recuperagdo da infecg¢do, entre outras, que sdo determinantes na construcdo de modelo
a representacdo de cendrio endémico ou epidémico. Pode-se perguntar se é possivel
construir modelos computacionais capazes de reproduzir padrdes dindmicos complexos como
a persisténcia de doengas nos periodos inter-epidémicos, que sdo a sucessdo de epidemias
intercaladas por periodos de pequeno nimero de casos, € as oscilagcdes ndo-aleatdrias e
sustentadas na incidéncia e no impacto da vacinacdo. Essas questdes sdo tratadas em
[4) 38, 211 150 3], que discutem conceitos relevantes, entre eles os de sustentabilidade
da infec¢do; nimero reprodutivo basico; forca de infec¢do; imunizagcdo de fracdo da
populacdo; matrizes de contato; andlise de sensibilidade e incertezas; distribui¢do de idades
e de fertilidade; variacdes demograficas, transmissdo dependente da densidade, transmissao
dependente da frequéncia; limiar de transmissdo; mobilidade humana; dinimica espacial;
tipos de mistura e a estruturacio da populacao.

Deve-se decidir quais dessas caracteristicas sdo de interesse, e entdo determinar se
o modelo serd do tipo deterministico ou estocdstico, discreto ou continuo, com populagao
homogénea ou heterogénea, e assim por diante. A escolha pode ndo ser simples uma vez que
a modelagem, ao abstrair um problema complexo a um outro mais tratavel, inevitavelmente
simplifica caracteristicas do problema original. Geralmente ¢ dificil assegurar se o modelo
resultante € ou ndo suficientemente acurado, antes que dados sejam obtidos e utilizados para
calibracdo e validacdo do modelo.
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1.2 Modelos Compartimentais

Uma modelagem relacional entre elementos de sistema busca representar as interagdes
decorrentes das suas caracterizagdes. A abordagem usualmente empregada € a de diagrama de
blocos ou em compartimentos. Doencas infecciosas admitem uma modelagem em estrutura
compartimental, obtida por meio da divisdo da populagdo em categorias, entre as quais os
individuos fluem com taxas que dependem das caracteristicas da dindmica espago-temporal
da doenga [9]]. Supondo que N (t) designa a quantidade de individuos num nivel de tempo ¢ e
tomando uma modelagem compartimental, os individuos que compdem a populagdo podem
ser divididos em classes do tipo suscetiveis, S(t); latentes ou expostos, F(t); infectados,
1(t), e removidos, R(t), entre outras.

Cada individuo pode estar em somente um desses estados em um dado periodo de
tempo. O estado suscetivel indica que o individuo ainda nfo contraiu a doenga e estd apto
a adquiri-la. O estado exposto indica que o individuo contraiu a doenca, mas ndo pode
transmiti-la. O estado infectante indica que o individuo estd infectado com a doencga, sendo
capaz de transmiti-la para outros que estejam no estado suscetivel, e o estado removido indica
que o individuo ja foi infectado com a doenga e ndo pode se contaminar novamente nem
transmiti-la. Considerando-se os estados relacionados com o processo infeccioso, modelos
usuais sdo o Suscetivel-Infectado-Suscetivel, SIS, empregado em situacdes em que a doenga
nao confere imunidade, passando o individuo de infectado para suscetivel novamente, e o
modelo Suscetivel-Infectado-Removido, SIR, para casos de doengas em que os individuos
podem se recuperar e adquirir imunidade permanente.

Um artigo basilar 2 modelagem epidemiolégica é o de [19], por meio do qual os
autores estabeleceram as bases conceituais e matemadticas de um modelo compartimental
SIR. Tal modelo é amplamente estudado e serve como referencial para o estudo e a validagdo
de novas abordagens, visto que modelos SIR possuem uma dindmica suficientemente
atrativa aos estudos, e uma andlise matematica sofisticada quando modelado em equagdes
diferenciais, além de possuir vasta literatura técnica a respeito [28] [12]. N&ao obstante
as inerentes limitagdes de modelos matematicos baseados em equagdes a simulacdo de
processos epidemioldgicos, eles fornecem uma base aos modelos em individuos, que também
utilizam nas suas modelagens conceitos e processos andlogos [8]. Além das questdes
subjacentes 2 modelagem compartimental, as andlises matematicas realizadas com modelos
deterministicos podem ser empregadas para estabelecer algumas especificagdes a modelos
baseados em individuos.

Modelos do tipo SIR sdo estabelecidos pela divisdo da populagdo em grupos de
individuos suscetiveis, S(t), infectados, I(t) e removidos, R(t). Sdo empregados para
descrever surtos epidémicos supondo que a populacido é homogénea, suficientemente grande,
e que ndo ocorrem nascimentos, mortes e migragdes no periodo. A transmissao da doenga é
modelada supondo que a forca de infecg@o, A, é proporcional a fragdo de infectados, isto &,
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A = pI /N, sendo p o nimero médio de contatos de um individuo infeccioso, por unidade de
tempo. Toma-se como constante a taxa de recuperacio, ¢, dos individuos.

Se o modelo SIR é empregado em situagdes endémicas, de periodo mais longo
e durante o qual existe a renovacdo de individuos suscetiveis pelo nascimento ou pelo
término de eventuais imunizagdes tempordrias, € conveniente que se modele a ocorréncia de
nascimentos e mortes, cujas taxas, -y, sdo tomadas algumas vezes como iguais para simplificar
a modelagem. A Figura[I|a), ilustra uma representagio para os compartimentos e as direcoes
dos fluxos de individuos do modelo SIR endémico, enquanto a Figura[I[(b) ilustra um modelo
matematico para tal modelo conceitual, ambos sem imuniza¢do tempordria, utilizando-se de
usuais notagdes e representacdes matematicas [[12].

Nascimentos v N
sem imunidade

passiva
S herzoni ] Recuporagae R S pI/N ] 5 R
l mortes lmones l mortes lﬁ/s l’? 1 l’YR

(a) Formulag¢@o compartimental. (b) Formulagdo matematica.

Figura 1: Modelo tipo SIR.

Algumas vezes, por conveniéncia na andlise e nas discussdes, pode-se representar
as quantidades envolvidas em termos de propor¢des. Para uma populacio que € constante de
tamanho N # 0 escreve-se S(t)+1(t)+ R(t) = N eentdo S(t)/N+1(t)/N+R(t)/N =1
obtendo s+i+r = 1,sendoque s = S(¢t)/N,i = I(t)/Ner = R(t)/N denotam as fracdes
de individuos suscetiveis, infectados e removidos, respectivamente.

2 Modelagem por Equacoes Diferenciais

Supondo que as varidveis envolvidas no processo sejam diferencidveis em relagdo ao
tempo, t, pode-se escrever o modelo matemadtico SIR como um problema de valor inicial em
equacdes diferenciais ordindrias ndo-lineares, EDOs, a varidvel temporal, ¢, em que ¢ty = 0,
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como a Equacdo ().

%t) = YN = S(t) - 252S(1), S(0) =S50 =0
d{ji(tt):%(t)s(t)_’ﬂ@)—51(t), I(0) =1, > 0 (1
d]jlit) = 61(t) — yR(1), R(0) = Ro > 0

As interpretagdes epidemioldgicas das expressdes mateméticas da Equagéo (T, sdo de
que o termo AS € a incidéncia horizontal da doenga, isto €, a quantidade de novos casos da
doenca por unidade de tempo, devido aos individuos suscetiveis. O pardmetro pI /N = pi é
uma modelagem simplificada a forca de infecc@o exercida pela doenga sobre os suscetiveis,
tentando infectd-los, sendo a probabilidade, por unidade de tempo, de que um individuo
suscetivel seja contaminado. As taxas de nascimento e de mortalidade foram tomadas como
iguais a . A taxa de recuperacdo ¢ representa o fator de individuos que deixam a classe
dos infectados, por cura ou morte. Neste trabalho nio se considera que os individuos sejam
retirados da simulag¢@o por morte, mas apenas que se recuperam com imunizagdo permanente.

Geralmente na modelagem compartimental e deterministica se assume que a
populacdo é homogénea e o ambiente € uniforme. Porém, atualmente sdo realizados
esforcos no sentido de representar os contatos individuais, os efeitos do comportamento
individual, a interac¢@o entre diferentes tipos de individuos e de comunidades, e os aspectos
espago-temporais de tais relacdes [1, 22| 23| [18] 24} [13| [7]. Algumas abordagens nesse

sentido sdo discutidas a seguir.

3 Modelagem por Automato Celular Tipo Difusivo

Autdmatos Celulares, AC, originaram-se nos trabalhos desenvolvidos por John Von
Neumann e Stanislaw Ulam nos anos de 1940. Outras importantes e originais contribuicdes
foram dadas por Conway e Wolfram nas décadas de 1970 e 1980, [40], [14]. Autdmatos
celulares estdo presentes numa variedade de simuladores de sistemas fisicos e bioldgicos,
entre outros, visto sua capacidade de simular complexas dindmicas espago-temporal.

AC podem ser classificados como modelos de sistemas dinadmicos discretos no espaco
e no tempo, que operam sobre um lattice contendo uma quantidade finita ou infinita de
células. Sdo caracterizados por iteracdes locais em que cada célula estd associada a um estado
ou fase por meio de conjunto discreto de valores. A atualizagdo do estado € realizada a partir
dos estados das células vizinhas de acordo com regras locais. Autdomatos celulares possuem
um dominio especificado pelo ambiente ou espago celular em que estes sdo operados; um
espaco de estados das células em que cada célula do lattice possui determinado estado; a
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vizinhanga de cada célula; e a regra de transicdo local que atua sobre a célula de modo que
seu estado pode variar ao ocorrer uma transigao.

O modelo aqui discutido inspira-se em [36], em que os autores introduziram um
modelo SIR para simular o espalhamento de epidemias e estratégia de vacinagdo. No artigo
de [33]] € apresentado um modelo espaco-temporal para descrever a dindmica da populagdo de
vetores da doenga de Chagas, dada a necessidade de estabelecer estratégias de controle, pois
ndo existe vacina a doenca. Esses autores também investigaram o espalhamento periédico e
espacial de doenca em localidade da peninsula de Yucatan, no México. Em [15] é apresentada
uma abordagem baseada em AC para analisar e estudar padrdes espaco-temporais da infec¢do
hantavirus. Em [2]] € estudada a influéncia da heterogeneidade espacial no espalhamento do
influenza A. Em [25] e [10] sd@o empregados AC para estudar a persisténcia e os padrdes de
espalhamento da dengue, respectivamente.

3.1 Automato celular

O autdmato celular € definido sobre um lattice finito com adequada
vizinhanga as células, sendo sua discretizacdo especificada pelo conjunto £ =
{(4,j); 1<i<mn, 1<j<m;nmeN} A vizinhanca da célula (i,5) € do
tipo Moore, V;; = {(i+a,j+p5);—-1<a<1,-1<pB<1l;a,pB€cZ} sendo ela
localmente V = {(Oa O)v (713 O)? (713 1)» (07 1)v (1’ 1)7 (1a O)’ (17 71)’ (07 71)’ (713 71)}'
A vizinhanga sem a célula central é indicada por V* =V — {(0,0)}.

A regra de transi¢do local, o, é especificada aos estados {S, I, R} = Q, de modo que,
dados distintos, discretos e consecutivos niveis de tempo ¢ e ¢ 4+ 1 tém-se a(efi fat 5)) =

E;}", sendo €litarj+5)
nivel de tempo ¢, e Efjl a notacdo para o estado da célula (4, j) no tempo ¢ + 1, em que e
e E sdo estados quaisquer de Q. Para um espaco celular finito deve-se especificar condi¢bes
de contorno apropriadas, e algumas delas empregadas em autdomato celular sdo a periddica,
tipo reflexiva e a tipo Dirichlet, e um caso particular dessa dltima, a condi¢gdo homogénea
nula. A especificagio da condi¢do de contorno periddica faz-se £y ; = E, j e E; 1 = E; 1,
e a condigdo de contorno homogénea faz-se &y ; = E, ; = 0e E; 1 = E; ,, = 0, para tais
células em OL, o conjunto das células de contorno do dominio.

a designagdo para o estado de uma célula vizinha da célula (4, j) no

Assim, AC sido formalmente caracterizados pela especificacdo da quadrupla
(L,9,V,0) que atenda as caracteristicas de homogeneidade espaco-temporal na sua
dindmica, e da especificacdo de regras de transicio ndo ambiguas. Como as simulagdes
de eventos epidemiolégicos requerem uma distribui¢do dos estados no tempo inicial, ¢, €
necessdrio especificar tal condi¢do. Escrevendo o AC como um problema de valor inicial e
de contorno discreto, a regra de transi¢éo é definida em (¢,5) x t € £ x (0,T), sendo as
condigdes iniciais dadas (i, ) € L para to = 0 e as condi¢des de contorno especificadas em
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(i,7) x t € OL x [0,T], sendo que T denota um determinado tempo. Considerando-se as
expressdes para o dominio e a regra de transicdo, e tomando a condi¢@o de contorno periddica,
0 AC é como na Equagéo (2).

g (efi+a,j+ﬁ)) =E*Y (L,j)€EVi; CLt>0

El,j = En,ja Ei,l = Ei,m; (Z,j) xte oL x [O,T] (2)
e?@j) = ¢(0); (1,5) € £

A solugdo da Equacdo (2) é obtida por meio da evolucdo espago-temporal dada pela
regra de transicdo que fornece os estados finais a partir do célculo dos estados iniciais. A
transi¢do se d4 num nivel de tempo ¢ para o consecutivo nivel de tempo ¢ + At, sendo At o
passo de tempo.

4 Modelagem por Automato Celular Tipo LGCA

Modelos para simular a transmissdo de epidemias quase sempre enfatizam a
abordagem baseada em equacdes ordindrias. Essa escolha firmou-se desde os trabalhos
originais de [19]] e motivos para os quais eles ainda vém sendo desenvolvidos e aprimorados
sdo como os jd discutidos. Solugdes a distribuicdo heterogénea e baseadas em individuos
modeladas em AC probabilisticos com concep¢do de movimento molecular sdo discutidas
em [11] e [34].

Esses AC s@o do tipo Lattice Gas Cellular Automata, LGCA, e Lattice Boltzmann
Method, LBM. Em [11] € investigada a dindmica espaco-temporal de modelo SIR sob
modelagem LGCA. Além de pesquisarem o efeito da distribui¢do espacial inicial ndo
homogénea de infectados e discutirem estratégias de vacinacgdo, os autores especificaram uma
distribuicdo de campo médio para comparar o AC com tais resultados. Em [31]], € apresentado
um estudo comparativo entre diferentes métodos e abordagens, inclusive a dindmica SIR, e
dentre elas estdo o LGCA e Stochastic Cellular Automata, SCA. Embora tais abordagens
envolvam diferentes técnicas e tipos de interacdes espaciais, elas mostram resultados que sao
qualitativamente consistentes. Outros modelos de difusdo e de reacdo em AC sdo discutidos
em [35].

Na constru¢do do LGCA deve-se especificar uma quéadrupla (£, Q,V, o) que atenda
as caracteristicas de AC. Supde-se que a populacdo € compartimentalizada em individuos
cujo estado 7 é do tipo suscetivel, infectado ou removido, sendo 7 € {S,I, R} = Q. Séo
desprezados os estados intermedidrios, como o periodo de incubacio e de laténcia. O espago
celular em que os autdématos celulares sdo operados, o lattice L, tem topologia hexagonal
no artigo de [LL1], mas neste trabalho a escolha recaiu, por conveniéncia de implementacdo e
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para efeitos de comparacéo empirica com outros, em desenvolver um AC numa topologia de
células quadradas.

Escrevendo o LGCA como um problema de valor inicial e de contorno, a condi¢ao
inicial em ¢y = 0, os individuos que representam os estados S, I e R sdo distribuidos aleatdria
e independentemente entre as células de £. Pela metodologia escolhida a movimentagdo
dos individuos tal distribuicdo deve assegurar que existem no maximo quatro individuos
por célula, independentemente do tipo, visto que se mimetiza individuos como particulas
sendo movimentadas no ambiente pelas quatro arestas existentes entre as células do lattice,
ndo podendo os individuos ocuparem mesma posicdo na aresta, em um mesmo passo de
tempo. No modelo implementado, as condi¢cdes de contorno sdo periddicas, indicando que
os individuos do tipo 7 que chegam até uma célula de contorno de posi¢do, por exemplo,
(n, j) emergem na posicdo (1, j) satisfazendo a condigdo Ti ;= Tﬁ ;- Nao sdo consideradas
as situacdes de mortes, nascimento e migracdo de individuos da popula¢do, e a mistura
no LGCA decorre da randomizacdo da direcio do movimento dos individuos na etapa de
randomizagdo D e no movimento dos individuos na etapa de propagacdo P. O modelo LGCA
¢ como apresentado na Equacdo (3).

No modelo da Equagdo (3), 7 indica um estado qualquer, ou seja, 7 € {S,I, R},
e o operador ¢ € um algoritmo do operador 0. Ouseja, 6 = Po D o (C, sendo Pe D
procedimentos ou algoritmos para implementar as fases de propagacdo e de randomizagao.

d (T(ti+a,j+5)> =71 (1,5) €Vij CLE>0

TLj = Tnjs Til = Ti,m; (6,5) x t € 0L x [0,T] €)
T(Om') =7(0); (1,5) € £

A evolugdo espago-temporal do LGCA da Equagdo (3) é realizada a cada passo de
tempo e um operador de evolucdo ¢é aplicado simultanea e independentemente em todas
as células do lattice. Esse operador de evolucdo € a regra de transi¢do local, o, que atua
sobre as células cujos estados podem ou ndo variar para outro num nivel de tempo discreto.
E especificado por uma composicio das operacdes de contato, C, randomizagdo, D, e
propagacao, P, como o = PoDo(C [11]]. Na operagdo de contato supde-se que os individuos
residem no interior da célula do lattice e se movem somente por meio das suas arestas, e que
cada individuo suscetivel numa célula, independentemente de outros, tém igual probabilidade
de serem infectados. Se a p; ; indica a probabilidade de ocorréncia do evento na célula (4, j),
cada suscetivel pode se tornar infectado com probabilidade (1 — (1 — p; ;)™7), em que N; é
a quantidade de individuos infectados numa célula [11].

A operacdo de randomizacdo € aplicada a cada célula independentemente de outra,
e a populacdo de individuos na célula € randomicamente distribuida. O processo de
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redistribuicdo de individuos na célula é probabilistico. Na opera¢do de propagagdo, os
individuos se movem simultaneamente de suas células (4, ) as vizinhas pelas arestas. E por
meio das arestas, permitindo-se apenas um individuo por aresta por passo de tempo, que os
individuos se movem nessa fase de propagacdo da célula, desde que a posi¢ao correspondente
da célula vizinha esteja desocupada, visto que mimetiza-se a ideia de colis@o de particulas.

5 Modelagem por Multiagente

Agentes baseados em modelos apresentados neste trabalho sdo definidos
espaco-temporalmente especificando-se como ocorre a transicao do seu estado num intervalo
de tempo e seu movimento no ambiente, de uma posicao para outra no passo de tempo, em
um ciclo de transi¢do. A especificacdo formal do agente é realizada por meio de um operador
de evolugdo que define o estado atual do agente, quando interagindo com o ambiente, que
decorre da composic¢do do operador de transi¢do temporal, que realiza a transi¢do do estado
do agente de acordo com sua intera¢do com outros agentes e com o ambiente, e o operador de
transi¢cdo espacial, que movimenta o agente de sua posicdo, considerando sua conectividade
e mobilidade.

Para a dindmica sdo consideradas as operacOes de movimentacdo, contato e de
transicdo de estados. Na movimentagdo, os individuos transitam no ambiente matricial por
meio de suas vizinhangas de Moore as posicdes escolhidas aleatoriamente, respeitando os
limites espaciais do ambiente. Nas operagdes de contato ocorre, probabilisticamente, a
transmissdo da doenca por meio dos individuos infectados para os individuos suscetiveis
que ocupam mesma posicao no ambiente. Nas transicdes de estados ocorrem a passagem
de individuos suscetiveis para expostos, e de expostos para infectantes, e de infectantes para
removidos, nessa sequéncia e uma vez a cada ciclo.

Um agente x(t) é definido como x(t) = (P,C, E), em que P é a sua posi¢do no
ambiente, F designa o seu estado, e C' um registro para o contador de ciclos que controla
as transicdes de estados [30]]. Cada agente implementa a operacdo de evolucio que atualiza
seu estado atual quando interagindo com o ambiente, sendo ele definido pela composicdo
entre os operadores . e o. O operador de conecto-mobilidade, ;1, movimenta o agente de sua
posicao considerando-se os atributos de conectividade e mobilidade, e o operador o realiza a
transi¢do do estado do agente por meio de sua interagdo com outros agentes e o0 ambiente.

O operador espago-temporal A (x(¢)) realiza as operagdes do agente x(¢)
movimentando-o da posi¢do (i, j) para uma posicdo (£, 7) no ciclo de tempo, ¢, para o ciclo
de tempo, ¢ + At. Formalmente, o estado do agente x(t) € representado por um problema
de valor inicial e de contorno, como na Equagdo (@), sendo que OM designa o contorno
do dominio e M o dominio matricial dos individuos, o ambiente em que ocorre a dinimica
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multiagente.
A(x(®) = o (p(x(®))
Mg = Mg Ail = Aim; (6,7) X t € M x [0,T] )

)‘?i,j) = A(0); (i,5) e M

Em [20] podem ser encontradas discussdes sobre modelagens e andlise matematica
de sistemas multiagentes, enfocando modelos que sejam simples, mas com baixo custo
computacional e pouca demanda por comunicagdo, sendo, além disso, robustos, podendo
se recuperar rapidamente de falhas, e adaptdveis as mudancas no ambiente. Tais tipos de
sistemas podem ser analisados matematicamente, podendo-se determinar quais estratégias o
agente deve considerar para apresentar o comportamento coletivo desejado.

6 Experimentos Computacionais e Resultados

Nesta segdo sdo discutidos os modelos tipo SIR para as Equacdes (1), @), (3) e
(Ef[). Referéncias adicionais a tais abordagens sdo [17, [16l 36, [11]]. O enfoque do estudo
¢ numérico-computacional e busca mostrar as diferengas significativas entre as solucdes de
modelos tipo SIR as distintas abordagens. Visando simplificar o estudo tomou-se o modelo
com taxas de natalidade e de mortalidade nulas, ou seja, v = 0, na Equacao (I).

6.1 Especificaciio e Parametriza¢do em EDO da Equacio ().

O problema de valor inicial da Equac@o (T)) é escrito na forma semi-discreta como na
Equagdo (3)), cuja solugdo tem comportamento caracteristico da abordagem utilizada, sendo
o tempo, t, a Ginica variavel independente envolvida no processo.

% = YN — 8t — et

% — el gt A1t 5T ®)
dR

E == (5It - '}/Rt,

O modelo da Equagdo (5) € resolvido por cldssicos métodos de Runge-Kutta para
equagdes diferenciais ordindrias, que estdo implementados em diferentes pacotes de solucio,
a exemplo do software Scilab [32]. A funcdo ODE do Scilab emprega abordagens para
matrizes rigidas e ndo rigidas, com o método preditor-corretor de Adams, e expressdes de
discretizacdo tipo diferenciacdo regressiva no tempo. Inicia a solugdo com métodos para
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sistemas rigidos e monitora dinamicamente a solugdo para decidir qual método de solugéo
deve ser usado. A Figura[2ilustra a solugdo do modelo em EDO para os dados utilizados.

Suscetiveis
Infectados
Removidos

Proporgéo de individuos
o
o

Tempo

Figura 2: Curvas populacionais do modelo SIR.

O resultado foi obtido empregando como pardmetros as fracdes Sy = 0.999, Iy =
0.001 e Ry = 0.0 as condigdes iniciais a solu¢do do sistema dado na Equagdo (B), com
v=0,A=0.35,6 = 0.07 e tempo de simulacéo de 70 passos.

6.2 Especificacdo e Parametrizacio da Equacao (2):

Para simulacdo utilizam-se propor¢des de individuos suscetiveis, infectados e
removidos em todas as células, em que s} ; € [0, 1], 4} ; € [0,1] e} ; € [0, 1], representam
as fragdes da populagdo suscetivel, infectante e removida, na célula (4, j), no instante t. A
vizinhanga V da célula (4, j) é especificada pelas células (i + «, j + /) para todo (o, B) € V.
O fator de conectividade entre tais células e a célula (7, j), com a, 8 € V*, é designado por
cgv’é) € [0,1]. O fator de movimentac@o entre essas células é designado por mgé) € [0,1].
Tais parametros sdo interpretados como a propor¢ao de individuos que, desejando deslocar-se
de uma célula a outra, efetivamente conseguem fazé-lo. Em estudos de caso de [36],
cgﬁ’é) assume os valores que dependem dos meios de transporte existentes entre as células,
e o parametro mg”é) € [0,1] representa a probabilidade de que um individuo infectado
pertencente a célula (i + «, j + ) se desloque a célula central (i, 7).

Sendo assim, os fatores de conectividade e movimento dependem da infraestrutura de
transporte entre células, e da quantidade de individuos infectados, respectivamente, podendo
variar de acordo com as caracteristicas do ambiente e da doenca. A taxa de viruléncia
v € [0,1] indica a propor¢do de contatos adequados em relagdo a quantidade de contatos
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entre individuos suscetiveis e infectados. A taxa de recuperacdo ¢ € [0,1] representa
a propor¢do de individuos infectados que se recuperam da doenga em cada instante de

tempo. Para efeito de modelagem, a taxa de viruléncia foi agrupada com os fatores de
(@ 73) (4,5) ., (4,5)

conectividade e mobilidade no pardmetro "3y = ¢, ’5'm,’s v. Para populagao constante
tem-se sw + zm + Tz,j = 1, com condigdes i IIIIClalS z?,j =10, § ? =sp¢e r . O modelo é

como a Equacdo

-t _ t— 1 t 1 t—1 Nitva,j+8 ,,(5,7) t—1

iy = (1 —e)iz;' +vs T80 2i(apeve TN, Mo livats

t o o t—1 o t—1.—1 _ _t—1 Nito,j+8 ,,:7) t 1 6
Sij = iy TS Uiy TS5 2i(apeve TNy MaB Yiva,j+8 ©)

iy =it et

Os resultados sdo apresentados na Figura [3] que ilustra a dindmica da simulagdo.
Tomou-se o Lattice do AC, £, com dimensdes 50 x 50 células, e estado inicial
(3?25 25)" "()20 25)) 7"?25 25)) = (0.7,0.3,0). A populagio é homogénea, ou seja, ¥(i, j) € L
tem-se N} ;; = 100, sendo a taxa de viruléncia v = 0.35 e a taxa de recuperagdo ¢ = 0.07,
com um total de N = 250.000 individuos obtidos da distribui¢do 50 x 50 x 100, com condigdo
inicial Sg = 249.970 e Iy = 30, sendo tomado na célula central 5(25 25) = =70, 1(25_25) =30
e R?% 25) = 0 individuos, jd que a distribuicdo € homogénea com 100 individuos por
célula. Adotou-se, na simulacdo, que os fatores de conectividade e mobilidade no AC como
(”) =1le m( 1) — 0.5, V(i,j) € L, inclusive na célula central, de modo que, mesmo

quando (a, B) = (0,0), tem-se mobilidade interna nas células, com valor 0.5.

Como observado na Figura [3] a propagacdo da epidemia tem um comportamento
concéntrico a partir da condi¢do inicial estabelecida no centro do dominio, e embora ela
ndo mostre diretamente as propor¢des de individuos suscetiveis, infectados e removidos ao
longo da simulagdo, ela ilustra o comportamento espacial da populacdo ao longo do processo
epidemioldégico. Os pixeis em azul escuro indicam a proporcio de suscetiveis, os de cor
vermelha indicam os infectados e os de cor verde indicam os removidos.

6.3 Especificacio e Parametriza¢io da Equacio (3).

Das regras de contato, de randomizacdo e de propagacdo, mais as condicdes de
contorno periddica e a inicial, considera-se Pe D, algoritmos para implementar as fases
de propagacdo e de randomizagﬁo respectivamente, sendo o contato determinado pela
formulagio C' = (1 — (1 — p; ;)N ’). Assim sendo, o modelo LGCA € como na Equagdo
@, com T € {S,1, R}, sendo & = P o D o C uma implementago para o operador o.

A condig¢do inicial é implementada por uma distribui¢do dos individuos 7 € {S, I, R}
utilizando-se a abordagem de embaralhamento, transformando a sequéncia ordenada numa
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(a) t=0 (b) =10 (c) t=20 (d) =30

N
S

(e) t=40 (f) t=50 (g) t=60 (h) t=70

Figura 3: Dinamica da Equagéo (6), com v = 0.35e ¢ = 0.07, («, 8) € V*.

sequéncia aleatdéria de individuos. O método utilizado é uma versdo do algoritmo de
Fischer-Yates [39]].

g (T@-m,ﬁm) =Y (6,§) € Viy C Lt >0
TIj = Tnj» Til = Tiom; (4,) xt € 0L x [0,T] (7
5 () =has  GDEL

Os parametros utilizados em tal modelo incluem o Lattice do AC £ com dimensdes
50 x 50 células; a vizinhanca de Moore V; o estado inicial (5((31', i) i?i,j)’ T(()i,j))’ populagio
homogénea no AC randomicamente distribuida; a taxa de infeccdo p = 0.55 e a taxa de
recuperacdo a = 0.025. Resulta que a populacdo é constante com N = 2.070 individuos,
com condigao inicial de Sy = 2.000, Iy = 70 e Ry = 0 individuos, distribuidos utilizando-se
consecutivas vezes o algoritmo de Fischer-Yates até que todos eles estejam distribuidos.
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(h) t=70

Figura 4: Dinamica da Equagéo (7), com p = 0.55 e a = 0.025, (i, j) € V*.

Os resultados ilustrados na Figura [4 mostram que a propagagdo ¢ dispersiva com
efeitos ndo locais e comportamento emergente observado por meio de agrupamentos de
individuos ndo deliberadamente modelado. E, a representacdo visual dos resultados, é
estabelecido que se a célula contém individuo infectado, ela € representada na cor vermelha,
independentemente de outros individuos. Se a célula tem mais individuos suscetiveis do que
removidos ela é representada na cor azul, independentemente dos espagos ndo ocupados. Nao
ocorrendo esses casos, se a célula contém mais individuos removidos do que suscetiveis ou
se a quantidade de removidos é maior do que zero, é representada na cor verde. Caso essas
situacdes ndo acontecam, a célula é representada na cor branca.

6.4 Especificaciio e Parametrizacio da Equacio @).

O ambiente computacional é composto por uma estrutura matricial com #L
linhas e #C' colunas, tendo uma estrutura de vizinhanca tipo Moore para efeitos de
conecto-mobilidade do agente que estd numa posigéo (¢,j) & uma posi¢éo (£, n) vizinha.
O modelo é como a Equac@o (8).

A®ig) = o (n(x(t+1)) ¢ ) ®)
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Os pardmetros pertinentes a simulagdo, como as quantidades iniciais de agentes e as
taxas sdo definidas em faixas, o que significa que cada pardmetro possui um valor minimo e
maximo. Para as operagdes que dependem das taxas, ou da movimentagao, sdo randomizados
valores dentro da sua faixa ou da posicdo a ser movimentada para estabelecer o cardter
probabilistico do modelo.

Nio existem restricdes a quantidade de agentes que ocupam mesma posi¢do, quando
da distribuicdo inicial dos agentes ou sua movimenta¢do ao longo da simulacdo. E os
pardmetros as operagdes a0 0.80 = ppmin < P < Pmaz = 0.90 e 20 = dpin < 0 <
dmaz = 40, as taxas de infeccdo e recuperacio, respectivamente. Mas a escolha ¢ arbitraria,
podendo ser adequada as doengas em que tais pardmetros sejam conhecidos. Foi tomado
a parametrizacdo que #L = 294, #C = 294, com quantidades iniciais de agentes de
So = 18.800, Iy = 1.200, Rg = 0. A FiguraE] ilustra a dinadmica da simulacdo desse
modelo com condic@o de contorno tipo reflexiva.

Foi empregado em sua solucdo a estratégia de Monte Carlo a obten¢@o dos valores
médios das simulag¢des, que consiste na execugdo de determinada quantidade de simulagdes
com mesma configuracdo inicial as quantidades de agentes e a dimensdo do ambiente [6]].
Para cada simulacdo Monte Carlo € executada, em cada ciclo da simulagdo individual, as
operacdes de movimentacdo de agentes no ambiente; a realizacdo dos contatos entre os
agentes; e a realizacao da transicao de estados dos agentes.
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(a) t=0 (b) =10 (c) t=20 (d) =30

(e) t=40 () t=50 (g) t=60 (h) =70

Figura 5: Dindmica espago-temporal do modelo multiagente [30].

6.5 Comparacao entre os modelos

Nio é evidente a comparagdo direta dos resultados obtidos com as Equagdes (I)),
@), @) e @), pois os modelos tém diferentes caracteristicas. Para viabilizar uma discussio
comparativa tomou-se por base a Equacdo (I)) e entdo foram realizadas parametrizagdes a
dindmica espago-temporal visando obter resultados compativeis com as curvas populacionais
do resultado apresentado na Figura[2] Os resultados obtidos em termos de quantidades por
estado estdo ilustrados na Figura 6]

Tais resultados foram obtidos em decorréncia da conveniente parametriza¢do dos
quatro modelos & obtengdo das curvas populacionais ilustradas na Figura[f] néo significando
que os parametros utilizados em cada um dos modelos sdo adequados a especifica simulacdo
de mesma doenga. Somente apds a validacao aos dados experimentais que os modelos podem
ser empregados para estudar a propagacdo e a transmissao de doencas.
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(a) EDO, Equagdo (). (b) AC difusivo, Equagdo (6).
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Figura 6: Solugdes para as abordagens para o modelo compartimental SIR.

Os resultados dos modelos LGCA e multiagentes apresentados na Figura 6 € o valor
médio das respectivas solugdes, obtidas por meio de 100 execugdes, como em uma simulagéo
tipo Monte Carlo. As simula¢cdes em EDOs e em AC Difusivo sdo deterministicas. Como
observado na Figura[6] a propor¢do de individuos suscetiveis apresentou um comportamento
decrescente para os modelos avaliados. A propor¢do de individuos infectados apresenta um
crescimento até atingir uma propor¢do méxima, entre 25 e 35 passos de tempo, em seguida
comecga a decrescer, com a reducdo de individuos suscetiveis e incremento da propor¢do
de removidos. Todos os modelos s@o conservativos para os parametros utilizados, em que
s+t + r = 1 em todas simulagdes. Sdo resultados assemelhados ao de [31], que estudaram
modelos em autdomatos celulares estocdsticos, LGCA e baseado em equagdes diferenciais
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parciais.

A Tabela [l sintetiza algumas caracteristicas de cada metodologia adotada para
obtenc¢do da solucdo dos modelos compartimentais tipo SIR, para propagacdo e transmissio
de determinada doenga.

Tabela 1: Caracteristicas dos modelos apresentados.

Modelo Possibilidades Limita¢des

EDO Solugdo eficiente. Nio viabiliza solucdo espacial.
Viabiliza uma anélise As solugdes sdo de campo médio.
matemdtica das solucdes. Nio captura o
O pré-processamento a comportamento individual.
simulag@o € minimo. Nao viabiliza solucao espacial.

AC-Difusivo| Viabiliza a solugdo A solugdo espacial é difusiva e
espaco-temporal. nao condizente com os dados.
Solugdo eficiente. A modelagem € baseada em
E parametrizavel as visitas as vizinhangas, de forma
caracteristicas do que a infec¢@o ocorre devido a
ambiente. movimentagdo da onda de infeccéo e

ndo dos individuos.

LGCA Pode modelar A eficiéncia computacional
complexas dindmicas depende de vdrias caracteristicas.
espaco-temporais. E dependente do formalismo
E parametrizavel s matemadtico que se
caracteristicas do pretende mimetizar.
ambiente. A implementa¢do computacional

¢ mais complexa.

Multiagente | E apropriado a modelagem | A eficiéncia computacional
de complexas dinamicas dependente de vdrias caracteristicas.
espago-temporal. A implementa¢do computacional é
E parametrizavel mais complexa.
as caracteristicas
do ambiente.

E altamente flexivel
para insercdo de regras a
dindmica.

Na Tabela [I] estio destacadas algumas caracteristicas de modelos apresentados
neste trabalho, que focou o estudo comparativo das referidas abordagens, indicando-se
que o tradicional modelo em equacgdes diferenciais ordindrias € relevante para estudos
preliminares a dindmica de doengas infecto-contagiosas, sobretudo na fase de sua modelagem
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e andlise matemdtica de pontos de equilibrio e de estabilidade da solugdo, e de outras
caracterizacdes analiticas. O estudo da dindmica espago-temporal requer modelos mais
versateis e flexiveis, como os em autdmatos celulares e multiagentes. Os tempos de execucdo
para as configuracdes utilizadas s@o, aproximadamente, de ¢ = 0.001 s, ¢ = 0.446 s,
t = 0981 set = 0.811 s, para os modelos em EDO, AC, LGCA e Multiagente,
respectivamente.

Observa-se que, embora as solucdes sejam qualitativamente assemelhadas e obtidas
com pardmetros convenientes, a em Multiagente teve um pico andmalo em torno do ciclo 20.
Naio é possivel afirmar categoricamente qual situag@o é a responsavel pelo pico. Suposi¢des
incluem as taxas de transicdo, e fato de que os pardmetros epidemiolégicos adotados flutuam
numa faixa de valores, podendo ter ocorrido que eles se aproximaram dos valores maximos ou
minimos, alterando abruptamente o comportamento da solucao. Esse tipo de comportamento
¢ inerente da natureza estocdstica do modelo implementado.

7 Conclusoes

Neste trabalho foi apresentado um estudo comparativo de algumas diferentes
abordagens a solucdo da propagacgdo e transmissdo de doengas que possam ser modeladas
sob o escopo da abordagem compartimental SIR. Os resultados indicam que a metodologia
de Sistema Multiagente tem grande potencialidade para modelar os movimentos, contato e
a transi¢@o de estados de individuos integrantes de Sistemas Dindmicos Complexos, como
aqueles decorrentes de problemas bioldgicos e epidemioldgicos, diferentemente das outras
abordagens tratadas neste trabalho.

Para a obtencdo de resultados qualitativamente assemelhados com as abordagens
estudadas neste trabalho, foi necessdria a aplicacdo de diferentes configuracdes, seja
das quantidades de individuos ou nos pardmetros dos modelos, ou em outros elementos
caracteristicos de cada modelo. Um trabalho interessante é confrontar os resultados obtidos
neste trabalho com aqueles provenientes de tais modelos sob andlogas condicdes, e estudar a
sensibilidade dos parametros e dos dados, empirica e estatisticamente.

Embora alguns dos modelos apresentados neste trabalho tenham potencial para
simulagdo computacional de processos centrais na dindmica de doengas infecto-contagiosas,
ja que eles se mostraram precisos quando convenientemente parametrizados, eles ainda
sdo demasiadamente simples para representar adequadamente um cendrio endémico ou
epidémico. Sdo requeridas modelagens mais sofisticadas a dindmica espago-temporal para
estudos sérios a sustentabilidade da infec¢@o e estratégias de vacinag@o, entre outros fatores,
para se obter modelos acurados e que se ajustem bem aos dados. Trabalhos nesse sentido
estdo sendo realizados em [29].
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Além disso, dada a demanda computacional a simulagio de tais eventos em ambientes
mais proximos aos dos reais, eles requerem solu¢des computacionais mais sofisticadas, como
aquelas obtidas em ambientes paralelos ou distribuidos. Experimentos computacionais ja
realizados em [30] indicam que a dinamica da propagacdo da doenga, assim como a eficiéncia
computacional, sdo influenciadas significativamente pela quantidade de individuos, pela
dimensao do ambiente de resolucdo, pela distribui¢do da populacdo e pelas estruturas de
dados utilizadas, entre outros fatores.
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