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R E S UM O: Este artigo apresenta wma modelagem matemdtica
para a epidemia de COVID-19 na populagdo brasileira e
um método para a obtengdo de estimativas dos pardmetros do
modelo. Para tal, foi utilizado como base o modelo matemdtico
epidemioldgico SIDR que permite acompanhar o desenvolvimento
da doenga e fazer projegoes da evolugio da epidemia. Resultados
iniciais validados, com projegoes de curto prazo, sao apresentados.
O presente estudo encontra-se em andamento, em constante
atualizagio e aprimoramento, uma vez que foi desenvolvido
durante o curso da epidemia.
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A BS TR A CT: This article presents a mathematical model
for the covid-19 epidemic in the Brazilian population and a
method to obtain estimates of the model parameters. To this end,
the epidemiological mathematical model SIDR was used as a
basts, which allows to monitor the evolution of the disease and to
produce its projection. Initial resulls, with short-term projections,
are presented. The current study is in progress, being constantly
updated and improved once it was developed during the course of
the epidemic.
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1. Introducao

o final do ano de 2019, o mundo acen-
deu um sinal de alerta com o inicio
de uma nova doenca infecciosa viral
chamada COVID-19 (Coronavirus Disease 2019),
causada por um virus chamado coronavirus
SARS-CoV-2 (Severe Acute Respiratory Syndrome
Coronavirus 2 of the Genus Betacoronavirus) [1].
Conforme a epidemia foi se desenvolvendo
no mundo, as autoridades médicas mundiais
perceberam a rapida disseminacido da doenca
e o seu potencial perigo para o colapso dos Sis-
temas de Satude dos paises afetados. A comuni-
dade cientifica, entdo, se mobilizou em prol de
buscar solugdes para conter o avango da doen-
¢a. Os pesquisadores da drea de modelagem e
simulacdo, ao redor do mundo, tém envidado
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esforcos para buscar modelar a evolugao da
epidemia [2-5].

A modelagem matematica epidemiolégica é
bastante eficiente no auxilio do processo de to-
mada de decisoes. A aplicagao de modelos ana-
liticos na analise do desenvolvimento de epide-
mias pode representar importante ferramenta
para decisores, permitindo a andlise equilibra-
da e embasada do impacto da epidemia na sad-
de, na economia, além de entre outras areas da
sociedade. Por essa razio, faz-se mister o de-
senvolvimento desses modelos objetivando for-
necer embasamento para decisdes acertadas.

Desde o surgimento do surto de COVID-19,
diversos trabalhos cientificos foram publicados
com o objetivo de analisar o comportamento da
epidemia na populagao [2-5].

Existem basicamente duas formas de anali-
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sar esse tipo de fenébmeno, por meio de mode-
los analiticos ou por meio de modelos de simu-
lagao computacional. O presente trabalho esta
inserido na classe de modelos analiticos.

Apesar de haver diversos estudos ja divulgados
versando sobre a evolugao da epidemia e a compa-
ragao entre possiveis cendrios, cada estudo é dire-
cionado para um pais especifico. Tendo em vista
que cada pais tem suas peculiaridades e particu-
laridades locais, é importante que haja um estudo
especificamente focado na populacao brasileira.

Alguns trabalhos direcionados para o cenario
especifico da populagdo do Brasil ja foram divul-
gados [2,3]. O presente trabalho apresenta contri-
buicoes em relagio aos anteriores, tendo em vista
que os dados utilizados para obtengdo dos resulta-
dos desta modelagem foram atualizados até a data
de 10 de abril de 2020. Os primeiros resultados do
presente estudo foram apresentados em [6]. Além
disso, o método de estimacao dos parametros do
modelo adequa-se a caracteristica dos dados reais
disponibilizados até a escrita deste texto conside-
rando o total de casos acumulado, como explicado
na Sec¢do 3 adiante. A constante atualizacio dos
parametros e revisio da metodologia para esti-
ma-los sao de extrema importancia para se obter
resultados com maior acurdcia e mais proximos da
real situagdo da epidemia.

O restante deste artigo esta organizado da se-
guinte forma. Na Sec¢ao 2 é apresentado o mode-
lo SIDR (Susceptible-Infected-Deceased-Removed)
aplicado nesta modelagem e uma analise teérica
de dois cenarios ficticios. A Se¢ao 3 apresenta a
metodologia utilizada para estimagao dos para-
metros e a Secdo 4, os resultados obtidos com
este estudo. As principais conclusoes do traba-
lho até a data de sua atualizagio do mesmo siao

apresentadas na Secao 5.

2. Modelos epidemioldgicos

A modelagem matematica da propagagao de
doengas infecciosas comegou por volta de 1760,
com o trabalho de Daniel Bernoulli sobre a va-
riola. Em 1906, William Hamer foi o primeiro a
prenunciar o principio da Lei de A¢ao das Massas
para um modelo deterministico em tempo dis-
creto [7]. Esse principio, que incorpora o princi-
pio da mistura homogénea, tem sido a base dos
trabalhos subsequentes na area de epidemiologia
matematica.

Desde entao, diversos modelos matemadticos
foram propostos para os mais diversos tipos de
doencas infecciosas que afetam a populagao hu-
mana, seja em nivel comunitério (epidemia local)
ou mundial (pandemia), como a que o mundo en-
frenta atualmente com a COVID-19.

O objetivo da modelagem matematica epide-
miolégica é analisar o comportamento e a evo-
lugdo de uma doenca dentre individuos de uma
populagao ao longo do tempo. Essa analise tem o
proposito de auxiliar no controle da propagacao
da doenga, de modo a evitar o avanco de epide-
mias.

A literatura dessa area ¢é bastante rica, prin-
cipalmente por ser um assunto antigo e ampla-
mente estudado. Existe uma grande quantidade
de referéncias de trabalhos sobre modelos mate-
maticos para doengas infecciosas [8-16].

Dentre os diversos modelos existentes na lite-
ratura, para a modelagem descrita neste docu-
mento foi escolhido o modelo SIDR. Os principais
motivos para tal escolha sdao a baixa complexida-
de e a eficiéncia do modelo. Em termos matema-
ticos, o modelo ¢ relativamente simples, se com-
parado a outros modelos da drea, pois trata-se de
um sistema de equacbes diferenciais. Em termos
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de eficiéncia, esse modelo ji foi utilizado para
modelar diversas doengas virais infecciosas no
passado [17], mostrando-se altamente eficiente
na estimagao do andamento da epidemia na po-
pulacdo, quando suas condigoes de aplicabilidade
sao satisfeitas.

O grande desafio em se trabalhar com mode-
los epidemiolégicos é a estimagdo dos parame-
tros. Essa etapa € de crucial importancia, pois pe-
quenas variagdes nos parametros sao capazes de
causar um grande impacto nos resultados finais.

E importante ressaltar que, independente do
método de estimacio utilizado, um bom resultado
s6 pode ser obtido se houver uma quantidade
adequada de dados acerca da populacio e do
comportamento da doenga nos individuos em
particular e na populacao como um todo.

2.1 Modelo SIDR

Esta secao apresenta o modelo SIDR utilizado
no presente trabalho, com destaque para as prin-
cipais caracteristicas do mesmo.

Em 1927, Kermack e McKendrick desen-
volveram o classico modelo SIR (Susceptible-
Infected-Removed) para a propagacao de doen-
cas infecciosas [18,19]. Trata-se de um modelo
deterministico de tempo continuo, amplamente
utilizado tanto na area epidemiolégica quanto
em outras areas da ciéncia [20,21]. A partir do
modelo SIR, diversas extensdes foram propostas
ao longo do tempo. Em termos gerais, esse mo-
delo divide a populacdo em trés compartimentos:
Suscetivel, Infectado e Removido. O ntiimero de
obitos devido a doenca esta inserido no com-
partimento Removido. Porém, quando se torna
relevante observar separadamente a evolugio
dos casos de 6bitos, torna-se necessario criar um
quarto compartimento, especifico para tais casos.
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A literatura, em geral, se refere a esse comparti-
mento como Deceased, e neste trabalho o modelo
que inclui tal compartimento é chamado de SIDR
(Susceptible-Infected-Deceased-Removed).!

Seja N o numero total de individuos na popu-
lacdo. Considera-se que a populagao é distribui-
da de forma homogénea na regido. Além disso,
o modelo também considera uma populagao
homogénea, isto €, todos os individuos possuem
mesma probabilidade de serem infectados e as
taxas de contato de cada individuo sao iguais. A
consideracao de homogeneidade é valida para
grandes populagdes, no ambito da analise da
modelagem.

Considere que o periodo de tempo em que
uma epidemia ocorre seja muito menor que o
tempo de existéncia da populacdo, ou seja, o ta-
manho dessa pode ser considerado constante no
periodo, e os nascimentos € mortes nao relacio-
nadas a doenga podem ser ignorados. A qualquer
instante de tempo, cada individuo encontra-se
em um determinado estado com relacio a doen-
¢a, dividindo a populagio em quatro comparti-
mentos:

* S - Suscetiveis: Individuos que estao suscetiveis
a serem infectados;

* I - Infectados: Individuos que estdo infecta-
dos com a doenca e sdo capazes de transmiti-la a
individuos suscetivelis;

* D - Obitos: Individuos que morreram devido
a doenga?; e

* R - Removidos: Individuos que se recupe-
raram da doenga ou foram isolados, ndo sendo ca-
pazes de transmitir a doenga a outros individuos.

A transmissio da doenga ocorre por contato

! Alguns autores se referem a este modelo como SIRD ou SIR
com mortalidade induzida.

2Utiliza-se a letra D para este compartimento para acompanhar a
notagio da literatura, do inglés Deceased.
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entre os individuos®’. Um individuo suscetivel se
torna infectado apés contato com um individuo in-
fectado. O termo contato deve ser interpretado de
forma ampla, pois refere-se ao evento responsavel
pela transmissao do virus, podendo ser um contato
fisico propriamente dito (como aperto de maos ou a
proximidade fisica no momento de espirro ou tosse
do infectado) ou outro tipo de situagao de transmis-
sdo, como quando um suscetivel tem contato com
um local contaminado pelo virus, por exemplo.
O compartimento R engloba os individuos que ja
foram infectados mas nao podem mais transmitir
a doenga. Considera-se que um individuo que se
recupera da doenca torna-se imune durante o pe-
riodo de duragao da epidemia, nio retornando ao
compartimento S, mas sim sendo contabilizado no
compartimento R. Individuos infectados que sao
isolados do contato com individuos suscetiveis (nio
sendo assim capazes de transmitir a doenga) tam-
bém sao inseridos no compartimento R.

Sejam S(), I(), D) e R({) o numero de
Suscetiveis, Infectados, Obitos € Removidos, res-
pectivamente, a cada instante de tempo ¢ = 0. As-
sim, para todo ¢ = 0, temos que:

SO+I)+D(E)+R()=N (I)

A evolugdo do processo infeccioso de acordo
com o modelo SIDR ¢ definida pelo seguinte sis-
tema de equagoes diferenciais [22]:

ds(t)
= PSOIO (2)
ai(e) Y
ar BS@®I() — ml(t) 3)
dD(t)
T 1Z;pyl () )

’Na literatura, hd outros modelos para tipos de doenga néo transmis-
siveis por contato direto entre individuos, como a dengue, por exemplo.

O i ®

Condigao inicial: (5(0), 1(0), D(0), R(0)) = (S,,
1,0,0),S,1,>0.8,y, >0.

O parametro B € o parametro de infeccao do
processo. Sendo a doenga transmitida por conta-
to, B corresponde a taxa com que ocorrem conta-
tos entre dois individuos quaisquer, isto €, o nu-
mero de contatos entre dois individuos quaisquer
por unidade de tempo. Muitos autores também se
referem a f como “taxa de contato”, porém esse
termo pode se confundir com a taxa de contato
de cada individuo, isto é, nimero de contatos que
um individuo faz com outros individuos na popu-
lagao por unidade de tempo. A taxa de contato
de cada individuo é comumente representada na
literatura como a. A relagio entre a e  é dada
por a = (N - 1)B, podendo ser aproximada por
N quando N é grande.

O parametro y é chamado taxa de recupera-
¢ao, e representa a taxa com que um individuo
infectado € recuperado (taxa de recuperagao por
individuo infectado).

O parametro ¢é chamado probabilidade de
mortalidade, isto é, a probabilidade de um in-
dividuo infectado morrer devido a doenca antes

de se recuperar.
Na analise da evolucao de uma epidemia, ha

duas importantes métricas de interesse: o nimero
de reprodutibilidade basal R (basic reproduction
number, em inglés?) e a taxa de infeccao (infection

rate, em inglés).
O ntimero R representa o niimero médio (va-

lor esperado) de casos secundarios provenientes
por um individuo infectado introduzido em uma

* Outras denominagdes: basic reproduction ratio, basic reproductive
number, basic reproductive ratio.
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populacdao de individuos suscetiveis [23]. Esse
conceito é valido para qualquer modelo epide-
miolégico, porém sua definicio matematica de-
pende do modelo especifico e de seus parame-
tros. No caso do modelo SIDR, R é dado pela
razao a(l - )/y [2].

A infeccdo dos individuos suscetiveis, levando
a transi¢ao para o compartimento Infectados, é
chamada na literatura de incidéncia horizontal
(incidéncia vertical é a variacio devido a nasci-
mentos e/ou mortes nao relacionados a doencga). A
incidéncia horizontal é a taxa de infecgio de indi-
viduos suscetiveis por meio do contato desses com
individuos infectados [14, 15]. A taxa de infecgao
varia ao longo do tempo e é dada por BS(@#)I().

2.2 Analise de longo prazo em dois cenarios
ficticios

A seguir, sdo apresentados resultados da mo-
delagem para as variaveis S(t), I(t), D(t) e R(t), com
valores ficticios para os parametros B, y, p. O ob-
jetivo desta apresentagao € explicar como o mo-
delo prevé a evolugio de uma epidemia em uma
populacao, e como é o comportamento das cur-
vas das varidveis envolvidas.

Considere uma populagio com N = 100 mil
individuos, e que os parametros do modelo sao
dados por (em dia™"): B =0,8;y = 0,183; = 0,2.
O ntimero R para esses parametros € de aproxi-
madamente 3,5. Considere que em ¢ = 0, a con-
dic¢do inicial é dada por (5(0), 1(0), D(0), R(0)) =
(N-1,1,0,0). Vamos chamar esse cenirio de CI.

A figura 1 apresenta a evolugao das variaveis
S@), 1), D) e R(t) para o cenario Cl. Podemos
observar que o nimero de infectados aumenta
até atingir um pico e depois decai. O processo
converge para um periodo de estabilidade apés
um certo tempo.
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Fig. 1 - S(t), I(t), D(t) e R(t) para o cenario CI.

A figura 2 apresenta a evolugdo das variaveis
S(), I(t) e o nimero de infectados acumulado ao
longo do tempo. Essa variavel ¢ obtida pela difer-
enca N — S(f) ou pela soma I(t) + D() + R(t), ou
seja, representa todos os individuos que foram
acometidos pela doenca, distribuidos entre os
compartimentos I, D e R. Cabe observar a dife-
renca em se analisar /(f) e o nimero de Infecta-
dos Acumulado. Nesse cenario ficticio quase toda
a populagao foi acometida pela doenca.
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Fig. 2 - S(t), I(t) e Infectados Acumulado para o cendrio Cl.

Vamos observar a seguir o que acontece quan-
do o parametro de infec¢gio é menor do que no
cendrio anterior, mantendo-se as demais con-
digdes e parametros. Sendo assim, vamos supor
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agora que os parametros do modelo sao dados
por (em dia“"): B = 0,5; y = 0,183; = 0,2. O
nimero R para esses parametros é de aproxi-
madamente 2,18. Considere que em ¢ = 0, a con-
digao inicial é dada por (S(0), 1(0), D(0), R(0)) =
(N -1,1,0,0), igual a C1. Vamos chamar esse
cenario de C2.

Afigura 3 apresenta a evolugdo das variaveis
S(), I(t), D(t) e R(t) para o cenario C2. Pode-
mos observar que, apesar de ambos os cenarios
apresentarem o mesmo comportamento em
termos de evolucdo das curvas, o pico no nime-
ro de infectados é menor do que em Cl. Além
disso, tal pico leva mais tempo para ocorrer
(em C2 ocorre apés 40 dias, enquanto que em
C1 ocorre préximo a 20 dias a contar do inicio
do processo).

JBEEBEREEEE

Ternpo ()

Fig. 3 — S(v), I(t), D(t) e R(t) para o cenario C2.

Afigura 4 apresenta a evolugdo das variaveis
S(), 1(t), e o nimero de Infectados Acumula-
do ao longo do tempo para o cendrio C2. Em
comparagdo ao cenario anterior, pode-se ob-
servar que uma parcela menor da populagao é

acometida pela doenca.
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Fig. 4 - S(v), I(t) e Infectados Acumulado para o cendrio C2.

Para finalizar essa apresentacao tedrica, a fig-
ura 5 apresenta a taxa de infec¢do ao longo do
tempo para os cenarios Cl e C2.

Cendnos tedrices C1 o C2
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Fig. 5 — Taxa de infec¢do para os cenarios Cl e C2.

Pode-se observar na comparagido entre os
cenarios Cl e C2 a influéncia de medidas de con-
trole de propagacao da doenga na populacio.
Tais medidas sdo capazes de reduzir o parame-
tro de infecgdo P. Quanto maior o parametro
de infecgdo, maior a taxa com que individuos
suscetiveis tornam-se infectados, como no cenario
Cl. O cenario C2 representa uma situagao em
que ocorre a adogido de medidas de controle. A
medida de isolamento social, por exemplo, é uma
medida de controle pois reduz o nimero de con-
tatos entre os individuos de forma geral, e, con-
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sequentemente, reduz o nimero de contatos en-
tre suscetiveis e infectados. Por isso, medidas de
controle de propagacao sao capazes de atrasar a
evolucao da epidemia, além de reduzir o nimero
de infectados total.

E importante ressaltar que a comparagio
apresentada é tedrica e objetiva, com base sim-
plesmente no resultado matematico que o mo-
delo apresenta. Este estudo ndo tem o objetivo
de analisar impactos econdmicos ou sociais de
qualquer medida adotada pelas autoridades
governamentais, e tdo pouco reflete a opiniio
pessoal dos autores acerca da adogao ou nao de
qualquer medida. Cabe destacar que este tipo de
comparagao entre possiveis cenarios, considerando
a aplicagao ou nao de medidas de controle, é reali-
zado na grande maioria dos trabalhos que tratam
da analise de propagacao de doengas infecciosas
publicados na literatura ha mais de cem anos, tanto
em artigos cientificos como em livros [9, 12].

3. Metodologia para estimacao dos
parametros

Como mencionado anteriormente, o desafio
da modelagem epidemiolégica é a estimagao dos
parametros. Nesta se¢ao é apresentada a metodo-
logia de estimacao utilizada neste trabalho.

Os parametros do modelo que precisam ser
estimados sao B, y, p. Um dos métodos de esti-
macao mais utilizados na literatura é a minimi-
zagao do erro médio quadratico para as variaveis
1(¢) e D(¢), como proposto em [9, 12], por exemplo.

Entretanto, os dados reais oficialmente divul-
gados pelo Ministério da Satide do Brasilb refe-
rem-se a: ndmero de casos (infectados) didrio (ca-
sos novos por dia), nimero de casos (infectados)

*Disponivel em https://covid.saude.gov.bt/. Acesso em 10/04/2020-
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acumulado ao longo do tempo, niimero de 6bitos
por dia e nimero de 6bitos acumulado ao longo
do tempo. Sendo assim, ndo ha dados oficiais
para se inferir com acuracia o nimero de indi-
viduos infectados no dia t. Quando se analisa um
periodo curto da epidemia, como na obtengio
dos resultados preliminares apresentados em [6],
pode-se considerar que o nimero de infectados
¢ igual ao nimero acumulado de infectados ao
longo do tempo, retirando apenas os 6bitos e con-
siderando que nenhum infectado foi removido.
Porém, quando analisamos um periodo maior
do que o tempo médio previsto para um infec-
tado sair desse estado (por meio de recuperagio
ou morte ou isolamento, por exemplo), esses dois
valores nao mais correspondem.

Sendo assim, devido a essa restricio na ob-
tengao de dados reais para comparagao e ajuste,
neste trabalho o método utilizado para estimar
os parametros B, y, p do modelo, é a minimizagio
do erro médio quadratico para as variaveis CI(t) e
D(t), onde CI(t) representa o nimero acumulado
de infectados no periodo de tempo de zero at. O
objetivo é minimizar a seguinte expressao para
oerroe:

L [t
en=3| D (cl—c1y+ > (0 -0)) ©
t=to t

onde C’I, D", sao os valores estimados para os
valores reais CI,, D, respectivamente, no tempo
t. O erro ¢, € obtido considerando um conjunto
de dados de tamanho n + 1, ou seja, correspon-
dendo a n + 1 valores das variaveis, a partir do
tempo t.

E importante ressaltar que o valor do erro e,
e o resultado do processo de minimizacao de-
pendem fortemente da quantidade e da qualida-
de dos dados reais disponiveis. A estimacdo dos
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parametros deve ser atualizada constantemente,
e os valores obtidos dependem dos dados reais
que serdo usados na comparagao com o resultado
da modelagem. Quanto mais fidedignos e mais
proximos a realidade da situacdo da epidemia
forem os dados de entrada, melhor e mais ajus-
tado serd o resultado da modelagem em termos
de proje¢oes futuras. Cabe ressaltar que um bom
ajuste do modelo aos dados reais nao garante
uma boa projecao da evolugio futura. Um bom
ajuste estd relacionado ao processo de validagio
da modelagem. Porém, para que a modelagem,
mesmo que validada, seja capaz de fornecer uma
projecao futura que seja proxima a realidade, os
dados de entrada (contabilizacdo de casos reais)
devem ser os mais fiéis possiveis. No curso deste
estudo, o chamado “isolamento social” fol uma
medida de controle exégena adotada com o obje-
tivo de reduzir a propagacao da doenga na popu-
lagao. Um dos objetivos deste trabalho é fornecer
projecoes de curto prazo para a evolucao da epi-
demia. Sendo assim, para a estimagao dos para-
metros, os dados reais considerados para ajuste
referem-se ao periodo a partir de 19/03/2020,
quando pode-se afirmar com mais certidao que
tal medida estava vigente.

Medidas de controle de propagacido de uma
doencga podem afetar os pardmetros do modelo,
em especial o parametro de infeccao, como co-
mentado na segao anterior. Com o isolamento
social, o nimero de contatos realizados por cada
individuo diminui, e em consequéncia também
diminui o contato entre suscetiveis e infectados.
Logo, a velocidade de propagacao da doenga na
populacdao diminui e isso se reflete na redugao
do valor do parametro  em comparagdo a uma
situacdo onde tal medida nao é adotada. Cabe
destacar que, neste estudo, os parametros foram

estimados considerando a adocdo de tal medida
vigente e os valores dos mesmos englobam tal si-
tuacao.

Com relagao a condigao inicial, o processo de
propagacao inicia com 1 individuo infectado e N
— 1 suscetiveis, ou seja, (S(0), 1(0), D(0), R(0)) =
(N -1,1,0,0). O tempo zero corresponde ao dia
26/02/2020, quando ocorre a primeira notifica-
¢ao oficial de um infectado no Brasil, segundo
informagio do Ministério de Saide do Brasil®.

A unidade de tempo considerada é de um dia,
tendo em vista que os dados reais divulgados sao
diarios.

Os resultados apresentados neste trabalho fo-
ram obtidos com base nos dados reais divulgados
até a data de 10/04/2020.

O valor para o tamanho da populacao do Bra-
sil foi obtido na pagina do Instituto Brasileiro de
Geografia e Estatistica (IBGE) na Internet®.

4. Resultados

A analise de modelagem de que trata este docu-
mento é um trabalho em andamento, em constante
atualizagdo e refinamento. Essa anilise dinimica é
necessaria pois, além da importancia em atualizar
os parametros conforme mais dados sio divulga-
dos, a situagao da epidemia também muda ao lon-
go do tempo. Novas medidas podem ser adotadas
pela populagdo, ou novos fatores podem vir a ser
considerados. Nesta secao sao apresentados resulta-
dos da modelagem obtidos até a data de 10/04/2020
para a populacdo do Brasil, conforme a metodolo-
gia explicada na se¢do anterior.

As figuras 6 e 7 apresentam o ndmero acu-
mulado de individuos infectados e o nimero de
6bitos, ao longo do tempo, no intervalo entre os

¢ Disponivel em https://www.ibge.gov.br/apps/populacao/projecao//.
Acesso em 02/04/2020.
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dias 19/03/2020 e 20/04/2020, respectivamente.
Pode-se observar nas figuras o bom ajuste entre
os resultados da modelagem e os dados reais do
histérico da epidemia, validando, assim, o mode-
lo implementado. Nesses graficos sao indicadas
também projegoes de curto prazo, mostrando a
tendéncia de crescimento dos casos. O valor do
nimero de reprodutibilidade basal R no periodo

de analise é de 1,21, aproximadamente.
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Fig. 6 — Ajuste do modelo aos dados reais. Ntiimero acumu-
lado de individuos infectados no perfodo de 19/03/2020

até 20/04/2020, com estimativa do modelo no periodo de
11/04/2020 a 20/04/2020 e dados reais até a data de 10/04/2020.
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Fig. 7 — Ajuste do modelo aos dados reais. Nimero de 6bitos

no periodo de 19/03/2020 até 20/04/2020, com estimativa do

modelo no perfodo de 11/04/2020 a 20/04/2020 e dados reais
até a data de 10/04/2020.
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Neste ponto da analise cabe destacar um aler-
ta. O resultado da modelagem para a estimativa
da evolugao da doenga quanto ao nimero de 6bi-
tos deve ser analisado com cautela. A ocorréncia
do 6bito pode variar em um curto intervalo de
tempo, por diversos motivos cuja discussdo esta
fora do escopo deste estudo. Para exemplificar,
alguns fatores que podem influenciar na morta-
lidade da doenca no individuo infectado siao as
condigoes do tratamento disponibilizado, condi-
¢oes de saude particulares, capacidade de atendi-
mento hospitalar, tempo de diagndstico, dentre
outros.

A figura 8 apresenta a estimativa do modelo
para o numero de individuos infectados no pe-
riodo de 19/03/2020 a 20/04/2020.

E importante lembrar que niao ha dados
oficiais para comparagdo com essa métrica. No
entanto, o grafico é util para se analisar como é
o crescimento do nimero de individuos com a
infec¢ao ativa, ou seja, o nimero de individuos
capazes de transmitir a doenga

ey - S108 ——

0204
Tempo (das)

%a

Fig. 8 — Estimativa do modelo para o ndmero de individuos
infectados, no periodo de 19/03/2020 a 20/03/2020.

A figura 9 apresenta a taxa de infec¢do no
periodo de 19/03/2020 até 20/04/2020, com es-
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timativa do modelo no periodo de 11/04/2020 a
20/04/2020 e dados reais até a data de 10/04/2020.
Esse grafico indica a curva de crescimento do
ntmero de novos casos da doenga no curto prazo.
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Fig. 9 — Total de individuos infectados de 19/03/2020 até
20/04/2020, com estimativa do modelo no periodo de
11/04/2020 a 20/04/20 e dados reais até a data de 10/04/2020

5. Conclusao

O presente artigo apresentou uma modelagem
matematica para a epidemia de COVID-19 na po-
pulagao brasileira e um método para a obtencao de
estimativas dos parametros do modelo. Foi utiliza-
do como base o modelo matematico epidemiol6gico
SIDR.

A partir de dados oficiais coletados do sistema de
atendimento ao COVIDI19, é possivel analisar o de-
senvolvimento da doenca. Os resultados se referem
a um cenario especifico, populagdo Brasileira, com
as medidas de mitigacao de propagacao da doen-
¢a nao farmacolégicas adotadas até o momento de
escrita deste documento. Os dados reais utilizados
para estimagao dos pardmetros da modelagem siao
atualizados até a data de 10/04/2020.

A qualidade da previsdo do desenvolvimento da
epidemia esta relacionada com a qualidade dos in-
dices de notificagido da doenca pelo Sistema de Sat-
de, isto é, quanto mais eficiente for a testagem da

doenca em casos suspeitos e a notificagio para o Sis-
tema de Saude, melhor seriao os resultados da mo-
delagem, uma vez que a curva de desenvolvimento
da epidemia ajusta-se aos nimeros informados no
processo de modelagem. Os parametros do mode-
lo devem ser estimados com certa periodicidade,
acompanhando os dados reais divulgados, de forma
a atualizar os resultados da modelagem.

Na Secao 4, foram apresentados os resultados
preliminares do presente estudo, com projecoes de
curto prazo para a evolugio da epidemia no Brasil.
Outros resultados de médio e longo prazos, além
da comparagido de cenarios considerando diferentes
medidas de controle de propagacao, também foram
obtidos e encontram-se em fase de consolidacio e
andlise.

No processo de andlise dos resultados, cabe res-
saltar um alerta, ja4 mencionado na Secao 4. A esti-
mativa para o nimero de 6bitos deve ser analisada
com cautela, pois pode variar com as condicoes do
tratamento disponibilizado ao paciente e a capaci-
dade hospitalar do pais, dentre outros fatores.

E importante ressaltar que os resultados
apresentados neste documento sao teéricos, obtidos
de forma técnica e objetiva, com base simplesmente
no resultado matematico que a modelagem fornece.
Este estudo ndo tem o objetivo de analisar impactos
econdmicos ou sociais de qualquer medida adota-
da pelas autoridades governamentais, e também
nao reflete a opinido pessoal dos autores acerca da
adocao ou nao adogao de qualquer medida.
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