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Resumo

Modelos epidémicos auxiliam no entendimento da projecao de uma infecgao. Dentre esses
modelos, existem aqueles que consideram que os individuos de uma populacao estao conectado
sem uma rede de relacionamentos. No contexto de otimizacgao discreta, existem métodos de
busca que procuram por configuracoes especificas dessa rede para minimizar um contagio. O
modelo Min-SEI(R|S)-Cluster propoe um problema de otimiza¢ao no qual busca-se identificar
qual o conjunto de relacionamentos devem ser mitigados para reduzir a propagacao da epidemia
em uma rede complexa, que representa a populacao. Uma das caracteristicas que destacam esse
modelo ¢é considerar que os individuos pertencem a grupos; considera-se que um individuo tenha
dindmica de relacionamento diferente para individuos fora ou dentro de seu grupo. Este projeto
de pesquisa adaptou o simulador de infec¢gdo do modelo Min-SEI(R|S)-Cluster para permitir a
inclusao de periodos com diferentes niveis de isolamento social, adicionando a possibilidade de
obter estatisticas de individuos mortos, recuperados e dos que precisam de terapias hospitalares
especificas. Para isso, levantou-se os diferentes modelos de isolamento social, desenvolveu-se as
adaptacoes no modelo e resultados foram analisados. Experimentos foram realizados com redes
de diferentes niimeros de individuos e tamanhos de grupos “familiares”. Os resultados refor¢cam
a importancia do medidas nao-farmacolégicas no periodo inicial da contaminacao na populacao
pois isolamentos sociais intermitentes e com periodos curtos demonstraram baixa efetividade

quando comparado a isolamentos mais prolongados.
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Introducao

A dindmica disseminacao de uma infeccao tem sido alvo de diversas pesquisas. Um dos
primeiros modelos mateméaticos conhecidos de disseminacao de infeccao foi desenvolvido em
1766 por Daniel Bernoulli. Esse primeiro modelo foi inspirado em uma dinamica representando
individuos suscetiveis e imunes a uma infeccao, probabilidades de sobrevivéncia, taxa de morte
e poder de contdgio (DIETZ; HEESTERBEEK, 2002). Depois, Hamer (1906) analizou o
comportamento de doencas epidémicas como influenza, dengue e sarampo. Pouco tempo depois,
Ross (1910) desenvolveu um sistema de equagoes diferenciais para modelar a transmissao da
malaria; desde entdao, suas contribui¢ées tem um papel importante no estudo de epidemias.
O modelo de Kermack e McKendrick (1927) teve forte influéncia no estudo de projegoes de
epidemias. Ele considerou que os individuos de uma populacao podem ser suscetiveis, infectados
ou recuperados de uma doenca; esse modelo também utiliza equagoes diferenciais para especificar

o comportamento de uma epidemia.

A andlise e controle de epidemias é um tépico de pesquisa amplamente estudado,
envolvendo multiplas ciéncias como Biologia, Computagao, Ciéncias Sociais e Fisica. Muitos
modelos epidémicos tem sido propostos em trabalhos recentes. Uma visao geral desses modelos
e suas propriedades sao apresentados em Nowzari, Preciado e Pappas (2016). Quase todos
os modelos epidémicos consideram que os individuos da populacdo podem estar no estagio

suscetivel a infeccao ou infectado.

Modelos epidémicos podem considerar a populagao como um conjunto de individuos em
uma rede complexa. Os individuos geralmente sao representados como nodos e os relacionamentos
entre eles podem ser arcos ou arestas. Usualmente, a notagao G = (V, E) é empregada para
representar uma rede na qual V' é o conjunto de nodos (também chamados de vértices) e E é
o conjunto de arcos ou arestas. Nesses modelos, infec¢coes podem ser transmitidas a qualquer
individuo suscetivel adjacente a outro infectado (NEWMAN, 2002; PIZZUTI; SOCIEVOLE,
2020).

Modelos matematicos de disseminacao de contiagio podem ser utilizados em problemas
de busca que procuram por caracteristicas que maximizam ou minimizam o espalhamento de

uma infeccao. Em redes, métodos de otimizacao geralmente sao aplicados para investigar quais



relacionamentos devem ser mitigados para diminuir as infec¢gdes. Tecnicamente, isso significa
investigar quais nodos, arcos ou arestas sao mais importantes para que a infec¢ao se espalhe em

uma dindmica determinada (NANDI; MEDAL, 2016).

Geralmente, a mitigacao de uma epidemia é projetada através da modificacao da estrutura
de uma rede que representa a populacdo em questdao. Nowzari, Preciado e Pappas (2016) trazem
resultados que apontam que um maior autovalor de uma matriz de adjacéncia de uma rede que
represente uma populagdo indicam uma relagao (arco ou aresta) que tem maior importancia
na disseminacao da infeccao. Eles apresentam dois problemas de busca: encontrar o conjunto
de n nodos ou um conjunto de m arcos/arestas a serem removidos que minimizam o autovalor
maximo da matriz de adjacéncia, assim melhorando a resisténcia da populacao a epidemia.

Ambos os problemas sao considerados NP-Dificeis (NOWZARI; PRECIADO; PAPPAS, 2016).

Desde que esses problemas demandam muitos recursos de tempo computacional, alguns
estudos tentaram utilizar relaxagoes de solucoes exatas ou métodos heuristicos. Estratégias
tipicas usam métricas como o grau ou centralidade do nodo para selecionar qual deles deve
ser removido na populacao (NOWZARI; PRECIADO; PAPPAS, 2016; HOLME et al., 2002;
MILLER; HYMAN;, 2007). Pesquisas que utilizaram mitigagao das relagdes entre individuos
tem sido explorado na literatura (BISHOP; SHAMES, 2011; SAHA et al., 2015; MIEGHEM et
al., 2011; ZANETTE; RISAU-GUSMAN, 2008; SANTIAGO et al., 2016; SANTIAGO; LAMB,
2017).

Marcelino e Kaiser (2009), Marcelino e Kaiser (2012) pesquisaram o comportamento de
infecgoes de influenza com métodos de remocao de nodos e arcos/arestas. Eles compararam
resultados de diferentes redes de itinerarios de voos com 500 nodos; cada nodo representava um
aeroporto. Os resultados do estudo demonstraram que métodos de remocao de arcos/arestas
eram mais eficientes para reduzir o contagio. Eles também descreveram que, em situagoes
praticas, remover nodos seria mais dificil nesse contexto, pois seria como desligar um aeroporto,

enquanto remover arcos/arestas seria similar a fechar rotas de vdo, que é mais sustentavel.

No trabalho de Enns, Mounzer e Brandeau (2012), um método de remoc¢ao de relacio-
namentos de uma rede baseado em programacao por restricoes é proposto. Essa abordagem
envolvia a minimizagao do nimero de nodos suscetiveis que eram conectados a um nodo infectado
através de qualquer caminho na rede. Também foi considerado uma restricdo no ntimero de

relacionamentos que poderiam ser removidos. Experimentos foram executados sobre redes nos



modelos Erdés—Renyi e Small-world com 15 nodos e 5 relacionamentos removidos. Redes scale-
free (redes complexas) com até 200 nodos também foram utilizadas. Como principal resultado,
observou-se que a estratégia adotada conseguiu ser mais efetiva do que usar estatisticas derivadas

da estrutura da rede, como centralidade.

Uma comparacao entre quatro diferentes heuristicas de remogao de relacionamentos
para mitigar infecgoes é apresentada em (NANDI; MEDAL, 2016). A primeira heuristica foi
chamada de MinConnect e minimiza o niimero de arestas entre nodos suscetiveis e infectados.
A segunda heuristica foi chamada de MinAtRisk e minimiza o nimero de nodos que possuem
um ou mais relacionamentos com nodos infectados relacionamentos entre nodos que possuem
uma ou mais conexoes com nodos infectados. A terceira foi chamada de MinPaths e minimiza
os caminhos que podem ser usados por nodos infectados para espalhar a doenca. A ultima
heuristica foi chamada de MinWPaths e minimiza a for¢a (peso) dos relacionamentos entre
individuos suscetiveis e infectados. Através de experimentos computacionais usando 200 nodos,

os autores concluiram que o método mais eficiente foi o MinAtRisk.

Um estudo envolvendo a utilizacao de um algoritmo evolucionario com uma estratégia
de imunizagdo de nodos em uma rede é apresentado em Parousis-Orthodoxou e Vlachos (2014).
Os autores usaram um modelo Suscetivel-Infectado-Removido (SIR) para identificar quantos
nodos precisariam ser vacinados na rede, considerando o custo para imunizar cada nodo. Os
experimentos usaram redes Erdos—Renyi e Barabasi—-Albert com 500 nodos e demonstraram que

a quantidade de individuos vacinados se mantém relativamente baixa.

Min-SEIS-Cluster é um modelo que tenta encontrar um ntimero fixo de relacionamentos
que minimizem o nimero de infecgoes caso sejam removidos (SANTIAGO et al., 2016). Esse
modelo considera que os estados possiveis para cada individuo de uma populagao sao: suscetivel
a infec¢ao, nesse caso o individuo nao foi contaminado; exposto, nesse caso o individuo teve
contato com a doenca, deixa de ser suscetivel, mas nao é capaz de transmiti-la; ou infectado, o
individuo esta contaminado e passaria a contaminar as pessoas adjacentes a ele em uma rede
complexa. Depois de infectado, um individuo voltaria a ser suscetivel. Esse modelo considera
que os individuos pertecem a um grupo; considera-se também que a dindmica de contaminacao
acontece de maneira diferente entre individuos que pertencem e que nao pertencem ao mesmo
grupo. Esse conceito de grupos poderiam ser utilizados para representar dinamica de contagio

mais fortalecidas, como em grupos familiares, no qual o contato entre os individuos é mais



intenso. Em Santiago et al. (2016) uma heuristica inspirada em simulagdes probabilisticas das
infecgoes é apresentada. O modelo Min-SEIS-Cluster foi amadurecido e incorporou como busca

um algoritmo genético no trabalho Concatto et al. (2017).

Motivado pelas consequéncias da pademia do virus SARS-CoV-2, o coordenador da
presente proposta de projeto adaptou o modelo que simula as infecgoes do trabalho Santiago et
al. (2016). Uma parte das alteragoes foram realizadas de modo a utilizar estruturas de dados
mais eficientes para considerar redes onde cada individuo da populagao do estado de Santa
Catarina pudesse se representado, ou seja, que a simulagao pudesse comportar redes com mais
de 7,2 milhoes de nodos. Até o presente momento, os testes de escalabilidade demonstraram que
a simulacao comporta uma quantidade superior a de 11,4 milhdes nodos. A segunda adaptacao
foi adicionar ao modelo a possibilidade dos nodos ap6s infectados serem removidos, ou seja,
imunizados. No presente momento, pode-se dizer que simulacao conta com o modelo SEI(S|R)
no qual depois de infectado, um individuo poderia se tornar suscetivel ou seria imunizado/morto
(removido) por seu contato com o virus. Os resultados preliminares demonstram que, ajustados
os parametros da simulagao, é possivel aproximar do niimero de testes positivos resultantes no
estado de Santa Catarina. Dados dos resultados podem ser obtidos em dois relatérios divulgados
em redes sociais e presentes nas referéncias Santiago (2020b) e Santiago (2020a). Com as

alteragoes, o modelo passou a ser chamado de Min-SEI(S|R)-Cluster.

No contexto da pandemia do virus SARS-CoV-2, o relatério Ferguson et al. (2020)
descreve uma analise do momento em que foi escrito e uma predigao de possivel comportamento
da pandemia se medidas de intervengoes nao-farmaceuticas continuarem a ser adotadas. Segundo
o relatorio, ha varios fatores complexos que devem ser considerados, trés importantes sao
destacados aqui. Primeiro, o excessivo nimero de pacientes no mundo tem colapsado os sistemas
de saide de nagoes inteiras, como aconteceu na Italia e mais recentemente na Espanha. Segundo,
como nao ha vacina, politicas de isolamento social estdo sendo adotadas por diversos governos no
mundo na tentativa de permitir que os servigos de saide nao colapsem e que a populagao mais
afetada tenha acesso a terapias hospitalares necessarias. Terceiro, com a politica de isolamento,
hé a possibilidade do surgimento de varias “ondas” de contagio, o que demanda sistemas de
simulagao/predigao de contégio para determinar periodos de “relaxamento” e “fortalecimento”
de isolamento social. H& projegoes informando que essas “ondas” acontecam até 2022 (KISSLER

et al., 2020).



Neste contexto, um projeto de pesquisa foi executado com o objetivo geral de adaptar o
simulador de infecgoes do modelo Min-SEI(S|R)-Cluster para permitir a inclusao de periodos
com diferentes niveis de isolamento social, adicionando a possibilidade de se obter estatisticas
de individuos mortos, recuperados e dos que precisam de terapias hospitalares especificas. Para

atingi-lo, os seguintes objetivos especificos foram concluidos:

1. Levantar quais as diferentes formas de isolamento social empregadas para o contagio de

epidemias e suas respecticas estatisticas;

2. Obter instancias/entradas para o novo simulador de infecgoes para o modelo Min-SEI(S|R)-

Cluster;

3. Desenvolver as adaptagoes do simulador de infeccdo do modelo de Min-SEI(S|R)-Cluster,
considerando inclusao de periodos com diferentes niveis de isolamento social, adicionando a
possibilidade de se obter estatisticas de individuos mortos, recuperados e dos que precisam

de terapias hospitalares especificas.;

4. Avaliar simulador adaptado (produto do objetivo especifico 3), usando caracteristicas dos

estados da regido sul do Brasil como entradas/instancias.

O presente relatério final da pesquisa apresenta: materiais e métodos, resultados obtidos,

conclusoes e uma avaliagao do bolsista de iniciagao cientifica.

Material e Métodos

O bolsista iniciou a pesquisa analisando os modelos de infeccao para obter uma visao
geral sobre os modelos compartimentais usados em epidemiologia, um foco maior foi dado ao

modelo Min-SEI(R|S) por este ser o utilizado no simulador alvo das modificagdes.

Posteriormente iniciou-se um levantamento das estratégias nao farmacéuticas que estavam
sendo utilizadas por diversos paises no mundo buscando conter a fase incipiente da pandemia
de COVID-19, ao fim, decidiu-se por um modelo de isolamento social amplo, neste, seriam
especificados classes de estabelecimentos com diversos indices de contaminacao e tipos de
individuos dentro de uma populagao, com o objetivo de representar as diferencas de probabilidade
de contaminagdo (CHANG et al., 2021), bem como os diferentes comportamentos de uma

populacao no quesito de respeito as normas de isolamento social.



Dando inicio a etapa de codificagao, foram realizadas as altera¢des no simulador de
infecgoes Min-SEI(R|S)-Cluster (SANTIAGO et al., 2016) para que este pudesse incorporar o
isolamento social, levando em conta os diferentes tipos de estabelecimento e comportamentos da

populacao.

Por fim, foram buscados os parametros necessarios pelo programa para os experimentos
similares as da COVID-19, para executar o simulador com as propriedades similares as de uma

doenca real.

Resultados Obtidos

O projeto teve como objetivo geral desenvolver modificagoes no simulador Min-SEI(R|S)-
Cluster para a inclusao de periodos de diferentes niveis de isolamento social, bem como a
apresentacao de estatisticas com o ntimero de individuos contaminados e mortos. Para atingi-lo,

os seguintes objetivos especificos foram concluidos de forma parcial ou total:

1. Levantar quais as diferentes formas de isolamento social empregadas para o contagio de

epidemias e suas respectivas estatisticas;

2. Obter instancias/entradas para o novo simulador de infec¢oes para o modelo Min-SEI(S|R)-

Cluster;

3. Desenvolver as adaptagoes do simulador de infec¢ao do modelo de Min-SEI(S|R)-Cluster,
considerando inclusao de periodos com diferentes niveis de isolamento social, adicionando a
possibilidade de se obter estatisticas de individuos mortos, recuperados e dos que precisam

de terapias hospitalares especificas;

4. Avaliar simulador adaptado (produto do objetivo especifico 3), usando caracteristicas dos

estados da regido sul do Brasil como entradas/instancias.

A seguir, ha a descri¢ao dos resultados obtidos acerca dos objetivos do projeto.



Levantar quais as diferentes formas de isolamento social empregadas para o contagio

de epidemias e suas respectivas estatisticas (objetivo 1)

Foram levantados os principais meio de isolamento social em uso, com atenc¢ao especial
aos métodos que no momento do levantamento estavam sendo usados contra a pandemia de

COVID-19. Os seguintes métodos foram identificados no levantamento:

1. Fechamento de:

Parques:

Escolas;

Comércio;

e produgao nao essencial.

2. Cancelamento de Eventos;

3. Toque de recolher;

4. Lockdown/Stay-at-home

5. Restrigoes a visitas em penitencidrias;

6. Fechamento de fronteiras;

7. Medidas de distanciamento;

8. Uso de Protegoes respiratorias.

Devido tanto a adogao quase absoluta dentre os paises, quanto ao potencial genérico da solucao,
optou-se pela implementacao de um Lockdown parcial com restrigao por tipo de estabelecimento
comercial, aonde ¢é possivel tanto a realizacdo de um Lockdown total, tendo a possibilidade de
simular o respeito a esta medida restritiva por parte da populacao, bem como um cenario com
reducao da gama de estabelecimentos em funcionamento, respeitando as diferentes caracteristicas

de contédgio demonstradas por (CHANG, 2020).



Obter instancias/entradas para o novo simulador de infecces para o modelo Min-
SEI(S|R)- Cluster (objetivo 2)

Baseando-se na COVID-19, os parametros de tempo de exposicao e infeccao foram
definidos para 2 e 14 periodos respectivamente (HARVARD, 2021) e a taxa de removidos foi
calculada a partir dos niimeros de contaminados e fatalidades e definida como 2, 17% (HOPKINS,
2021). A taxa de transmissao foi definida arbitrariamente para 20%, bem como a taxa de

infecgdo inicial (0,005%).

Também foram criados quatro perfis de estabelecimento comercial, com o objetivo de

generalizar os estabelecimentos comerciais conforme suas chances de contagio:

Mercado

— Chance de contagio: 1%

Academia

— Chance de contagio: 10%

Restaurante

— Chance de contagio: 31%

Festas

— Chance de contagio: 62%

Foram definidos também cinco perfis de comportamento individual representando a
adocao de cada individuo a uma politica de isolamento, que definem a frequéncia e os locais que

cada individuo visita, sendo esses:

o Isolado:
— Nunca sai do domicilio.
e Conservador:

— Sai do domicilio uma vez a cada dez periodos;



— Frequenta somente estabelecimentos comerciais que se assemelham a mercados.
o Cuidadoso;

— Sai do domicilio uma vez a cada cinco periodos;

— Frequenta somente estabelecimentos comerciais que se assemelham a mercados.
e Relapso

— Sai do domicilio uma vez a cada dois periodos;
— Frequenta estabelecimentos comerciais que se assemelham a mercados, restaurantes e
academias.

o Indiferente

— Sai do domicilio uma vez por periodos;

— Frequenta estabelecimentos comerciais que se assemelham a mercados, restaurantes,

academias e festas.

Com o objetivo de dividir a populacao dentre os perfis de comportamento individual,

foram definidos os seguintes padroes de distribuigao:

e Padrao de Isolamento:

— 10% dos individuos pertencentes ao grupo Isolado;

— 40% dos individuos pertencentes ao grupo Conservador;
— 20% dos individuos pertencentes ao grupo Cuidadoso;
— 20% dos individuos pertencentes ao grupo Relapso;

— 10% dos individuos pertencentes ao grupo Indiferente;
o Padrao Normal:

— 5% dos individuos pertencentes ao grupo Isolado;
— 15% dos individuos pertencentes ao grupo Conservador;
— 30% dos individuos pertencentes ao grupo Cuidadoso;

— 35% dos individuos pertencentes ao grupo Relapso;



— 15% dos individuos pertencentes ao grupo Indiferente;

Por fim foram definidos os padroes de isolamento social aonde sao definidos a politica

publica de isolamento, seguindo os conceitos anteriores, sendo esses:

o Isolamento inicial longo:

— 200 periodos com individuos distribuidos no padrao de Isolamento;

— 165 periodos com individuos distribuidos no padrao Normal.
 Isolamento inicial médio:

— 100 periodos com individuos distribuidos no padrao de Isolamento;
— 165 periodos com individuos distribuidos no padrao Normal;

— 100 periodos com individuos distribuidos no padrao de Isolamento.
o Isolamento inicial curto;

— 100 periodos com individuos distribuidos no padrao de Isolamento;
— 165 periodos com individuos distribuidos no padrao Normal;

— 100 periodos com individuos distribuidos no padrao de Isolamento.
o Isolamento social intermitente

— Repete-se o seguinte padrao por 365 periodos:

x b periodos com individuos distribuidos no padrao Normal;

x 2 periodos com individuos distribuidos no padrao de Isolamento.

Desenvolver as adaptacdes do simulador de infeccdo do modelo de Min-SEI(S|R)-
Cluster, considerando inclusdo de periodos com diferentes niveis de isolamento social,
adicionando a possibilidade de se obter estatisticas de individuos mortos, recuperados

e dos que precisam de terapias hospitalares especificas. (objetivo 3)

O bolsista iniciou a etapa de adaptacao do cdédigo com um estudo compreensivo do

simulador para desenvolver familiaridade com o mesmo e com a linguagem C++-.



Distribuicdo da quantidade de Individuos/Familia
B Familias Maiores [l Familias Menores
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Figura 1 — Distribuicao da Quantidade de Individuos por familia

Desenvolveu-se entao um padrao para os arquivos que representariam a generalizagao
dos estabelecimentos comerciais, determinando um nome e uma chance individual de contagio
e os perfis de comportamento individual, determinando um identificador, uma lista de locais
frequentados, uma frequéncia de visita a estes e por fim a chance de um individuo na populacao

pertencer a este perfil.

Por fim, foram adicionados métodos de saida, permitindo a obtencao das estatisticas

como individuos contaminados, removidos (mortos), por unidade de tempo e ao total.

Avaliar simulador adaptado (produto do objetivo especifico 3), usando caracteristicas

dos estados da regido sul do Brasil como entradas/instancias. (objetivo 4)

Para obtencao das instancias para o simulador foram definidos seis arquivos represen-
tando as populagoes aproximadas do estado de Santa Catarina (aprox. 7 milhdes de habitantes),
da Grande Florianépolis (aprox. 700 mil habitantes) e de Biguagu (aprox. 70 mil habitantes),
representando assim populacoes de diversos tamanhos. Os habitantes foram agrupados aleatori-
amente em domicilios, em propor¢oes conforme a figura 1, tendo em média 2,8 e 5,4 pessoas por

domicilio.

Para avaliar as adaptagoes desenvolvidas, cada combinacdo de tamanho de familia,
representacao de cidade e tipo de isolamento foi executada 30 vezes, para um total de 720

execugoes, as quais tiveram seus resultados armazenados e sao apresentados abaixo.

Podemos observar claramente o efeito que os diferentes modelos de isolamento social



produziram na proliferacdo dentro do simulador, bem como o efeito que agrupamentos familiares
maiores tem na disseminagao de doencas dentro de uma sociedade. Esse efeito é particularmente
observavel no nimero didrio de contaminagoes, com o modelo de isolamento social intermitente
pois demonstra um nivel flutuante de contagio diario, compativel com seu nivel flutuante de
restrigoes sociais. Nota-se por fim, o grande papel de contaminagdo que o re-contagio pode
ter na manutengao no ciclo de vida de uma doenca. Os graficos abaixo refletem os resultados

obtidos.
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Figura 2 — Numero total de infectados, por perfil e habitantes por domicilio, 7 milhoes de
habitantes
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Figura 3 — Numero de infectados por periodo, por perfil e habitantes por domicilio, 7 milhoes
de habitantes
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Figura 5 — Numero total de infectados, por perfil e habitantes por domicilio, 700 mil habitantes

Conclusoes

O presente projeto de pesquisa adaptou o simulador de infec¢ao do modelo Min-SEI(R|S)-
Cluster e permitiu que fossem incluidos periodos com diferentes niveis de isolamento social.
Para atingir esse objetivo, fez-se um estudo na literatura, no simulador original e novos ar-
quivos de entrada foram criados para permitir o armazenamento e uso de perfis de usuario e

estabelecimentos comerciais.

O simulador foi adaptado e encontra-se publicado em repositério publico no GITHUB!.

Com os experimentos realizados, ficou notavel a influéncia que a restricaio de movimentacao e

1 URL do projeto no GITHUB: <https://github.com/Seis/SEIsr-Cluster-COVID19>.
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Figura 6 — Namero de infectados por periodo, por perfil e habitantes por domicilio, 700 mil
habitantes
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Figura 7 — Numero total de fatalidades, por perfil e habitantes por domicilio, 700 mil habitantes

fluxo social tem no contagio de doencas, assim como a sua adogdo na populacao. Fica evidente
também a falta de efetividade de periodos de isolamento curtos intermitentes, principalmente

frente grande eficacia dos modelos com isolamento inicial mais longo.

Como trabalhos futuros, pretende-se ampliar as opgoes de medidas nao-terapéuticas
oferecidas pelo simulador, para possibilidade de uso de equipamentos de protecao individual
e parametros de higiene bem como mecanismos que possibilitem a restricao do horario de
funcionamento dos estabelecimentos comerciais e por fim, procedimento para métodos de
remog¢ao mais complexos, como imunidade via vacinacao e mortalidade atrelada a nimero
proporcional de contaminados no sistema, representando cenarios aonde o sistema de satide nao

tem capacidade para atendimento dos debilitados.



Numero total de infectados
por perfil e habitantes por domicilio
70 mil habitantes

== |solamento inicial curto,
Familias grandes

= = |solamento inicial curto,

100000 Familias pequenas

== |solamento inicial médio,
Familias grandes

= = Isolamento inicial médio,
Familias pequenas

10000

Isolamento inicial longo,
Familias grandes

1000 Isolamento inicial longo,

Familias pequenas

== |solamento intermitente,
Familias grandes
100 /.
9 = = |solamento intermitente,
Familias pequenas

50 100 150 200 250 300 350

Periodos

Figura 8 — Numero total de infectados, por perfil e habitantes por domicilio, 70 mil habitantes

Numero de infecgdes por periodo
por perfil e habitantes por domicilio
70 mil habitantes

== |solamento inicial curto,
Familias grandes

1000 = = Isolamento inicial curto,
Familias pequenas
500 ped
- > inicial médio,
Familias grandes
= = |solamento inicial médio,
100 Familias pequenas
50 Isolamento inicial longo,
Familias grandes
Isolamento inicial longo,
n Familias pequenas
10 PROPIEN ol i e st e
y R, "A";f"":(:"‘r'm’flw’"‘t’s'}’“ﬁu'«?'ﬁ‘n - Isola'n)ento intermitente,
5 Familias grandes

= = Isolamento intermitente,
Familias pequenas
50 100 150 200 250 300 350

Periodos
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