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Resumo

A COVID-19 ressaltou a importancia de compreender a disseminagao de doengas con-
tagiosas em ambiente fechados, nos quais a proximidade e movimentagao de pessoas fa-
vorecem a transmissao do virus. Este trabalho tem como objetivo desenvolver e avaliar
um modelo epidemiolégico baseado em autémato celular para simular a propagacao da
COVID-19 em ambientes controlados, tomando como referéncia o estudo de Cavalcante
et al. (2021). O modelo de referéncia foi compreendido e implementado na linguagem C,
com adicao de uma visualizacdo em tempo real por meio da biblioteca raylib. O auto-
mato celular foi implementado para representar um modelo epidemioldgico ST (Suscetivel
e Infectado) baseado na vizinhan¢a de Moore e movimentagao pseudoaleatéria dos indi-
viduos pelo ambiente monitorado. A avaliacao foi conduzida em trés etapas: reproducao
dos experimentos do artigo de referéncia, variacao dos parametros e a variacao do layout
do ambiente. Os resultados reproduziram o comportamento relatado na referéncia, con-
firmando que tanto o aumento do nimero de individuos quanto a taxa de transmissao
intensificam o contagio, enquanto populagoes reduzidas resultam em transmissao quase
inexistente. Além disso, mantendo a densidade da populagao, verificou-se que a estru-
tura espacial do ambiente nao influencia no resultado final da simulacao. Tais resultados
evidenciam que o modelo desenvolvido é capaz de reproduzir satisfatoriamente a dina-
mica de transmissao da COVID-19 em ambientes fechados, reforcando a importancia do

distanciamento social como medida de controle.

Palavras-chave: Automatos celulares, modelo epidemioldgico, propagacao de COVID-
19.



Abstract

COVID-19 has highlighted the importance of understanding the spread of contagious
diseases in confined environments, where the proximity and movement of people favor vi-
ral transmission. This work aims to develop and evaluate an epidemiological model based
on a cellular automaton to simulate the spread of COVID-19 in controlled environments,
taking the study by Cavalcante et al. (2021) as a reference. The reference model was un-
derstood and implemented in the C language, with the addition of a real-time visualization
through the raylib library. The cellular automaton was implemented to represent an SI
(Susceptible and Infected) epidemiological model based on the Moore neighborhood and
on the pseudorandom movement of individuals throughout the monitored environment.
The evaluation was carried out in three stages: reproduction of the experiments from
the reference paper, variation of parameters, and variation of the environment layout.
The results reproduced the behavior reported in the reference, confirming that both an
increase in the number of individuals and in the transmission rate intensify the conta-
gion, while reduced populations result in almost nonexistent transmission. Furthermore,
keeping the population density constant, it was found that the spatial structure of the
environment does not influence the final outcome of the simulation. These results show
that the developed model is able to satisfactorily reproduce the transmission dynamics of
COVID-19 in confined environments, reinforcing the importance of social distancing as a

control measure.

Keywords: Cellular automata, epidemiological model, COVID-19 spread.
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CAPITULO

Introducao

A Organizacdo Mundial da Satide (OMS) declarou em Margo de 2020 uma pandemia
global causada por uma doenca respiratéria transmitida por goticulas salivares que se
mostrou muito mais severa do que inicialmente se imaginava (CUCINOTTA; VANELLI,
2020). Tal doenga foi denominada Coronavirus Disease 2019 (COVID-19) pela OMS em
Fevereiro de 2020, apés a verificagao de que um surto de pneumonia em uma provin-
cia central da China na verdade era consequéncia da propagacao de uma evolugao do
coronavirus (ANAND et al., 2020).

O crescimento rapido do nimero de infectados gerou uma falsa ideia de que a COVID-19
surgiu repentinamente, entretanto uma primeira ocorréncia do coronavirus foi observada
no ano de 1965 (ANAND et al., 2020). O virus naquele momento parecia-se com um
simples virus gripal, mas impactos do mesmo sao visto na sociedade até os dias atuais.
A pandemia da COVID-19 impactou negativamente diversos setores da sociedade, além
das milhoes de pessoas que morreram por causa da doenga ou por consequéncias graves
da mesma. Sem estudos académicos que facilitassem aos governantes o entendimento de
como a doenca se espalha e como lidar com essa situacao de maneira efetiva, a pandemia
se intensificou, prolongando-se por dezenas de meses.

A pandemia da COVID-19 nao foi a primeira e nem serda a ultima enfrentada pelo
mundo (CHOWDHURY; ROYCHOWDHURY; CHAUDHURI, 2023). Deste modo, a
compreensao acerca da propagacao de doencas infecciosas é fundamental para que ges-
tores publicos adotem medidas mais claras com planejamentos estratégicos na alocacao
de recursos, a fim de evitar sobrecarga do sistema de satude e os reflexos negativos na
economia de um pais (JITHESH, 2021).

A transmissao da COVID-19 por goticulas respiratérias (CUCINOTTA; VANELLI,
2020) torna os ambientes fechados e de grande circulagao focos criticos de contdgio, uma
vez que a proximidade e a movimentacao continua das pessoas ampliam as oportunidades
de contato entre individuos. Medir diretamente essa dinamica em situacoes reais, contudo,
¢ invidvel do ponto de vista pratico, o que evidencia a necessidade de ferramentas com-

putacionais capazes de reproduzir o comportamento de propagacao da doenga, antecipar
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cendrios de risco e apoiar a defini¢do de medidas de mitigacao (PEREZ; DRAGICEVIC,
2009), como o controle de lotacdo e o distanciamento social, cuja efetividade na redugao
da transmissao ja foi apontada na literatura (JITHESH, 2021).

Diante desse problema, este trabalho investiga a propagacao da COVID-19 em am-
bientes fechados por meio de um modelo baseado em Automato Celular, tomando como
referéncia o estudo de Cavalcante et al. (2021) e adotando um supermercado como cenério
representativo. O modelo reproduz a movimentacao pseudoaleatéria dos individuos e uma
regra de transmissao dependente da vizinhanca, sob a abordagem epidemiologica SI, e foi
implementado na linguagem C com visualizacao em tempo real. Dessa forma, a pesquisa
oferece um ambiente virtual de baixo custo para experimentacao, no qual é possivel exa-
minar de que maneira fatores como a densidade populacional, a taxa de transmissao e a

disposicao espacial do ambiente influenciam a dinamica do contagio.

1.1 Motivacao

O surgimento e a rapida evolugao de epidemias globais evidenciam a necessidade cons-
tante de ferramentas robustas para o monitoramento e a previsao de surtos patolégicos.
Nesse cenario, modelagens matematicas e computacionais sao fundamentais para o estudo
de propriedades dessas doencas e da maneira como elas se espalham.

O uso de modelos mateméaticos classicos é amplamente empregado para estudar o
comportamento temporal da propagacao de doencas infecciosas (KERMACK; MCKEN-
DRICK, 1927). Entre as abordagens mais utilizadas para prever diferentes cendrios de
contaminagao, destacam-se os modelos SIR (Suscetivel, Infectado e Recuperado) e SEIR
(Suscetivel, Exposto, Infectado e Recuperado), presentes na maioria das pesquisas epi-
demiolégicas (GODIO; PACE; VERGNANO, 2020), ainda que exijam uma quantidade
satisfatoria de dados de vigilancia em satide (CHOWDHURY et al., 2022). Para incorpo-
rar aspectos espaciais ao estudo da transmissao de algumas doencas, pesquisadores estao
aplicando Automatos Celulares por serem modelos computacionais discretos baseados em
agentes (unidades computacionais) simples e iteragoes locais, mas que simulam dindmicas
complexas (CHOWDHURY et al., 2022) (CAVALCANTE et al., 2021) (SCHIMIT, 2021).

Um Autémato Celular representa um modelo computacional de estrutura simples em
um espago discreto e com regras deterministicas. Uma de suas caracteristicas fundamen-
tais é a capacidade de projetar processos complexos a partir de interagoes locais. Assim,
essa abordagem ¢é atraente para diversos pesquisadores que buscam simular o processo
de contaminacao de doencas infecciosas em cendarios controlados. Por ser composto por
células que interagem entre si de acordo com regras bem definidas que modificam o estado
dessas células ao longo do tempo (CAVALCANTE et al., 2021), um AC é capaz de ser
moldado para representar dindmicas de propaga¢ao de uma doenga entre individuos em

uma populacao.
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Além disso, o carater inerentemente paralelizavel de um Autdémato Celular constitui
uma vantagem relevante, uma vez que a regra de transicao é aplicada localmente e de
forma independente a cada célula. Essa caracteristica permite distribuir o processamento
entre multiplos processadores, reduzindo o tempo de execugao das simulagoes e possibili-
tando a utilizacao de reticulados maiores ou a realizagao de um ntmero mais elevado de

execugoes.

1.2 Objetivos

O foco desta monografia é analisar a influéncia da disposicao espacial, também cha-
mada de layout, e de pardmetros operacionais na propagacao da COVID-19 em ambientes
fechados, utilizando a modelagem por Autématos Celulares fundamentada na abordagem
de Cavalcante et al. (2021). Para alcangar esse propdsito, a pesquisa foi estruturada para

alcangar os seguintes objetivos especificos:

O Implementar um modelo de Automato Celular (AC) que represente a propagacao da
COVID-19 em ambientes internos, com base no modelo epidemioldgico apresentado
em (CAVALCANTE et al., 2021).

(1 Validar a qualidade do modelo implementado a partir da comparacao de seus resul-

tados com as dinamicas relatadas no trabalho original.

(d Analisar a influéncia dos diferentes parametros do modelo epidemiologico na dina-

mica de contagio simulada.

1 Avaliar o impacto do layout do supermercado (disposicao espacial do mobiliario) na

propagacao da doenca.

1.3 Organizacao da Monografia

Além deste capitulo introdutério, este trabalho esta organizado em mais quatro capi-
tulos, listados a seguir.

O Capitulo 2 apresenta a fundamentacao tedrica necessaria a compreensao do trabalho.
Nele é apresentado histérico e conceitos de Automatos Celulares, incluindo espaco celular
ou reticulado, vizinhanga, tratamentos de fronteira e regras de transi¢cao e os principais
modelos epidemioldgicos. Ademais, trabalhos correlatos que aplicam essas técnicas a
simulagao da propagacao de doencas infecciosas sao discutidos.

O Capitulo 3 detalha a metodologia. Primeiro, é apresentado o modelo de AC original
de Cavalcante et al. (2021), que serve de base para o desenvolvimento do trabalho. Em
seguida, sao descritas as adaptacgoes e decisoes de projeto adotadas na reimplementacao

e, por fim, a interface grafica desenvolvida para a visualizacao da simulacao.
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O Capitulo 4 apresenta os experimentos e andlise dos resultados. Sao descritos o
método de avaliagao e, em seguida, os experimentos realizados que foram divididos em
trés etapas: a reproducao do modelo de referéncia, a variacao de pardmetros e a variacao
do layout do ambiente. O capitulo encerra com a avaliacdo dos resultados, discutindo os
acertos e limitagoes da proposta.

Por fim, o Capitulo 5 apresenta as consideragoes finais, destacando as principais con-

tribui¢oes do trabalho e as possibilidades de trabalhos futuros.
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CAPITULO

Fundamentacao Tedrica

Este capitulo introduz conceitos importantes para o entendimento do trabalho desen-
volvido, a saber: automatos celulares e modelos epidemiolégicos. Um Autéomato Celular
pode ser definido como um arranjo de células simples que interagem entre si dentro de um
espaco e tempo discretos. Cada célula possui um estado especifico que pode ser alterado
de acordo com um conjunto finito de regras de transicao baseadas na sua vizinhanca. Esta
vizinhanga é composta pelo conjunto de células adjacentes que influenciam diretamente
o seu estado no proximo passo de tempo. Os conceitos e o funcionamento bésico dos
automatos celulares serao abordados na Secao 2.1.

Modelos epidemiologicos sao representacoes matematicas simplificadas que ajudam
a compreender como doengas infecciosas se transmitem e se espalham (OLIVEIRA et
al., 2008). Por ser capaz de prever padroes de transmissao e propagagao, esses sistemas
auxiliam no desenvolvimento de estratégias de combate e medidas eficazes para diminuir
a taxa de contdgio. Os principais métodos utilizados sdo os modelos SIR (Suscetivel,
Infectado e Recuperado) e SEIR (Suscetivel, Exposto, Infectado e Recuperado) que seréo
esclarecidos na Secao 2.2.

Por fim, para contextualizar o estado da arte em relacao ao tema desta monografia,
trabalhos correlatos que empregam abordagens semelhantes na modelagem de doencas

infecciosas serdao apresentados na Secao 2.3.

2.1 Automatos Celulares

Os Automatos Celulares (ACs) constituem modelos computacionais caracterizados
pela representacao discreta do espago, do tempo e dos estados, nos quais a evolucao do
sistema é determinada por regras locais e homogéneas, aplicadas de forma uniforme a
todas as células. A cada passo de tempo, as células sdo atualizadas simultaneamente, de
acordo com o estado de suas vizinhancas. Embora sejam definidos por regras simples, os
ACs podem produzir padroes e comportamentos de elevada complexidade, caracteristica

que motivou seu estudo sistematico como ferramenta para a modelagem de fendémenos
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naturais e computacionais (WOLFRAM, 2002). Nas subsegoes a seguir, sdo apresentados
a origem histérica dos ACs e seus principais elementos, incluindo o espago celular, a

vizinhanga, o tratamento das fronteiras e as regras de transigao.

2.1.1 Contexto Historico

Os automatos celulares foram descritos inicialmente por John von Neumann, na década
de 1950, com o objetivo de modelar e explicar fendomenos biolégicos complexos. Sua
estratégia resumia-se em dividir tais fenomenos em componentes fundamentais, para que
fosse possivel projetar ferramentas capazes de auto-reprodugao (ILACHINSKI, 2001).

Para facilitar essa ideia, Stanislaw Ulam sugeriu a von Neumann o desenvolvimento
de um sistema discreto e bidimensional composto por células que interagissem entre si.
Neste modelo, a evolucao das células ocorreria por meio de interagoes locais em passos
de tempo discretos (BERTO; TAGLIABUE, 2025). Assim, von Neumann formalizou o
primeiro modelo de Autémato Celular.

Na década de 1970, o matematico John Conway apresentou o Game of Life (Jogo
da Vida), um autdémato celular bidimensional estruturado como um tabuleiro de xadrez.
Nele, cada célula assume um de dois estados possiveis: vivo (1) ou morto (0), alternando
seu estado de acordo com regras de transicao simples baseadas na quantidade de células
ao redor, ou seja, na sua vizinhanca. Esse modelo foi essencial para demonstrar como
regras locais simples sdo capazes de produzir padroes complexos (OLIVEIRA, 2003), a
motivagao principal de seu criador (CHOPARD; DROZ, 1998).

No inicio da década de 1980, Wolfram (2002) dedicou-se ao estudo detalhado dos au-
tomatos celulares unidimensionais, constatando que, em termos gerais, adicionar mais
dimensoes ao modelo parece nao ter grande efeito sobre o comportamento de complexi-
dades significativas. Wolfram aprofundou sua andlise em sistemas constituidos por uma
unica linha de células binarias que podem assumir dois estados: preto ou branco. A cada
passo de tempo, um conjunto de regras aplicadas aos vizinhos imediatos a esquerda e
a direita ditam o préximo estado da célula observada. Para determinar esses modelos,
o autor introduziu um esquema de numeragdo baseado em cddigos de 8 bits (lidos da
direita para a esquerda). Esse mapeamento bindrio resulta em exatamente 256 regras de

transicao possiveis, conhecidas como Autématos Celulares Elementares.

2.1.2 Espacgo Celular (ou Reticulado)

O espaco celular de um AC é constituido por um reticulado n-dimensional composto
por um conjunto de células distribuidas espacialmente, as quais sao ligadas entre si pelo
conceito de vizinhanca. De acordo com a dimensionalidade do reticulado, a estrutura pode
ser construida em trés tipos principais: unidimensional (linear), bidimensional (plano) e

tridimensional (ctbico), como ilustrado na Figura 1.
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(a) Unidimensional (b) Bidimensional (¢) Tridimensional
Figura 1 — Espaco celular em diferentes dimensoes.

Fonte: Adaptado de (KNOESTER; GOLDSBY; ADAMI, 2014).

Cada célula que compoe o espaco celular possui um estado associado, cuja evolucao se
da por regras de transicao aplicadas em intervalos de tempo discretos. Além disso, essas
células podem assumir diferentes formatos geométricos, entre eles quadrados, hexagonos

e tridngulos, conforme ilustrado na Figura 2.

(a) Tridngulo (b) Quadrado (c) Hexdgono
Figura 2 — Formatos geométricos de células em reticulados.

Fonte: Adaptado de (LIMA et al., 2017).

2.1.3 Vizinhanca

A regidao de um reticulado considerada para a aplicacdo de uma regra de transicao
¢ denominada vizinhanca, definida como o conjunto de células adjacentes a célula de
referéncia. Caso essa vizinhanca se estenda a células distantes, distorce-se o conceito
inicial de Automato Celular como um sistema complexo influenciado por interac¢oes locais
simples (CHOPARD; DROZ, 1998).

Ao considerar reticulados unidimensionais, a estrutura da vizinhanca é definida por
um raio r, que determina quantas células a esquerda e a direita da célula central de

referéncia farao parte da vizinhanga, conforme ilustrado na Figura 3.
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(a)r=1 (b)yr=2

Figura 3 — Vizinhangas de um AC unidimensional. A regido em preto indica a célula
central que é atualizada de acordo com o estado das células em cinza.

Fonte: Adaptado de (FRAGA et al., 2021).

Com relacao a reticulados bidimensionais, duas composic¢oes se destacam: a vizinhancga
de von Neumann, composta por 4 vizinhos ortogonais, e a de Moore, que adiciona as
diagonais, formando 8 vizinhos totais. Da mesma forma que em autéomatos celulares
unidimensionais, o conceito de raio também se aplica a esses modelos bidimensionais,

como representado na Figura 4.

(a) Vizinhanga de von Neu- (b) Vizinhanga de von Neu-
mann (r = 1) mann (r = 2)

(¢) Vizinhanca de Moore (r = (d) Vizinhanga de Moore (r =
1) 2)

Figura 4 — Vizinhanga de um AC bidimensional de acordo com o raio (r). A regido em
preto indica a célula central que é atualizada de acordo com o estado das
células em cinza.

Fonte: Adaptado de (CHOPARD; DROZ, 1998) e (FRAGA et al., 2021).
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2.1.4 Tratamento de Fronteira

Tratamentos de fronteira ou condig¢oes de contorno sao estratégias motivadas, tendo em
conta que, ao simular um autémato celular computacionalmente, nao é possivel trabalhar
com um reticulado de tamanho infinito; e isso cria a necessidade do uso de estratégias
para compor a vizinhanca das regioes de borda ou fronteiras. Uma vez que uma célula na
borda do reticulado nao possui a mesma quantidade de vizinhos que uma célula interna,
regras de construcao de vizinhanca diferentes sdo necessarias.

Para isso, assume-se que o reticulado é estendido por um conjunto de células virtuais
além de seu limite, que podem assumir valores diferentes de acordo com a abordagem
escolhida. Uma estratégia comum, chamada de contorno ciclico, é considerar que as
bordas do espaco celular estdo conectadas de forma analoga a um anel, unindo o lado
esquerdo ao direito. No contorno fixo, a vizinhanca é completada com células virtuais
que possuem um valor pré-atribuido. Por fim, no contorno reflexivo, o valor do vizinho
oposto é espelhado na célula virtual. Esses tipos de condi¢oes de contorno para autéomatos

celulares unidimensionais sao ilustrados na Figura 5.

@a _______ b

al|lb

(¢) Reflexivo
Figura 5 — Tipos de condig¢oes de contorno em AC unidimensional.

Fonte: Adaptado de (CHOPARD; DROZ, 1998).

2.1.5 Regras de Transicao

A dindmica de um AC é caracterizada fundamentalmente por sua regra de transicao,
a qual é responsavel por determinar a evolucao periédica dos estados das células no
reticulado em intervalos de tempo discretos. Em outros termos, a funcao de transicao f
possibilita que cada célula ¢, no instante de tempo ¢, modifique o seu estado no reticulado
no momento t + 1. Com base nas caracteristicas dessas regras, os ACs sao classificados
em algumas categorias, entre elas: deterministicos e probabilisticos.

Regras de transicao sao consideradas deterministicas quando, a partir de uma mesma
configuragao, obtém-se o mesmo resultado. Isto significa que, ao aplicar o conjunto de
regras a mesma configuragao inicial do reticulado pelo mesmo niimero de passos de tempo,

o reticulado resultante sera sistematicamente igual. O autémato celular elementar descrito
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por Wolfram (WOLFRAM, 2002) e o Game of Life (Jogo da Vida) de Conway (CONWAY,,
1970) sao exemplos de ACs deterministicos.

Um autémato celular elementar é definido por um reticulado unidimensional com-
posto por células com estados bindrios e uma vizinhanga de raio r = 1. Wolfram (2002)
demonstrou a existéncia de 256 regras de transicao possiveis, propondo um esquema de
numeracao no qual os bits sao ordenados e lidos da direita para a esquerda para formar
um namero identificador entre 0 e 255. A Figura 6 ilustra a evolugao de um AC elemen-
tar, onde a regra 30 é aplicada a todas as células do reticulado ao longo de 10 passos de
tempo. Essa regra se destaca porque ao invés de convergir para um padrao simples ou

repetitivo, gera um comportamento irregular e de alta complexidade.

1 Eh B I BN N HiNE jinEE
[] 0 [ [ [ u [ 0]

(a) Regra 30

[1[2]1]|[2]2]o]|[2]o]1]|[2]o]o]|[of1]1]|[o]1]o]|[o]0]1]|[o]0]0]

O | O | O | O [ | [

(b) Regra 30 em bits

t=O T T TTTTTT T MTTTTTTITITT]

(¢) Reticulado inicial

(d) Evolugao do reticulado por 10 passos

Figura 6 — Evolucao de um autdémato celular elementar quando submetido a Regra 30.

Fonte: Adaptado de (WOLFRAM, 2002).

O Jogo da Vida é estruturado sobre um reticulado bidimensional cujas células possuem
estados bindrios (vivo ou morto) e assumem uma vizinhanga de Moore com raio r =
1. As regras de transicdo desse AC, além de deterministicas, sdo classificadas como
totalisticas, visto que sao baseadas exclusivamente na quantidade de células com estado
vivo na vizinhanca independente de suas posicoes. As transicoes do Game of Life seguem

as seguintes regras:

1. Se uma célula estiver viva e tiver menos de 2 vizinhos vivos, ela morre por subpo-
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pulacao;
2. Se a célula estiver viva e tiver 2 ou 3 vizinhos vivos, ela permanece viva;

3. Se a célula estiver viva ou morta e tiver mais de 3 vizinhos vivos, seu estado final

serd morto por superpopulagao;

4. Se a célula estiver morta e tiver exatamente 3 vizinhos vivos, ela se torna viva por

reproducao.

A Figura 7 ilustra um comportamento interessante caracterizado pela formagao de
estruturas chamadas gliders (deslizadores), nas quais um conjunto de células vivas se

desloca diagonalmente a cada quatro passos de tempo.

(d)t=3 (e)t=4
Figura 7 — Evolucao temporal do Jogo da Vida a partir da configuragao inicial.

Fonte: Adaptado de (FRAGA et al., 2021).

2.1.6 Automatos Celulares Probabilisticos

Os automatos celulares baseados em regras de transigdo probabilisticas possibilitam a
representacao de fendmenos de natureza estocastica por meio da inclusao de distribui¢oes

de probabilidade. Assim, o estado seguinte de uma célula deixa de ser determinado por
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uma funcao unicamente dependente da configuragdo da vizinhanca. Em vez disso, passa
a ser definido pelo resultado de uma func¢ao probabilistica, que estabelece as chances de a
célula assumir cada estado possivel no préximo passo de tempo. Essa caracteristica torna
os ACs probabilisticos especialmente adequados a modelagem de fendmenos de natureza
irregular, nos quais a imprevisibilidade desempenha papel relevante, como a transmissao
de doencas infecciosas entre individuos.

Um exemplo classico dessa categoria é o automato celular de Domany e Kinzel (1984),
no qual o estado de cada célula no proximo passo é determinado por probabilidades asso-
ciadas as configuragoes de sua vizinhanca. Esse modelo é amplamente estudado por rela-
cionar os ACs probabilisticos a fenémenos como a percolacao direcionada, evidenciando
como regras estocdasticas simples podem originar comportamentos coletivos complexos.

No contexto epidemiolédgico, essa abordagem é utilizada para representar a incerteza
inerente ao contagio. O modelo de White, Rey e Sanchez (2007), por exemplo, emprega
um AC com regras de contagio probabilisticas para simular a propagacao de epidemias
segundo a abordagem SIR (divide a populagao em suscetiveis, infectados e recuperados),
definindo a chance de um individuo suscetivel se infectar a partir do estado de sua vi-
zinhanca. E também nessa classe que se enquadra o modelo adotado neste trabalho,
baseado em Cavalcante et al. (2021), a transi¢do de um individuo de suscetivel para infec-
tado depende de um valor estocastico sorteado a cada passo de tempo, o que caracteriza

um AC probabilistico.

2.2 Modelos Epidemiolégicos

Ao longo dos anos, a humanidade se adaptou demograficamente, socialmente e eco-
nomicamente a diversos surtos de doencas infecciosas. A necessidade de compreender a
propagagcao dessas doencas e planejar programas de prevencao e controle fez surgir estudos
dos modelos epidemiolégicos apresentados inicialmente por Daniel Bernoulli em 1760 para
estudar o impacto da variola. Posteriormente, no inicio do século XX, os pesquisadores
Ronald Ross e William Hamer introduziram conceitos que sao usados na defini¢ao atual
de modelos epidemioldgicos, entre elas a introducao do conceito de individuos suscetiveis
(S) e infectados (I) (OLIVEIRA et al., 2008).

Formulado inicialmente por Kermack e McKendrick (1927), o modelo Suscetivel, In-
fectado e Recuperado (SIR) é uma das cldssicas abordagens que descrevem a dindmica
de transmissao de doencas infecciosas em uma populagao. A partir da divisao dos indi-
viduos entre esses estados, cria-se uma estrutura base para a epidemiologia matemaética,
sendo empregada até os dias atuais no estudo de diversas enfermidades contagiosas. Nesse

contexto, os possiveis estados de um modelo SIR representam:

[ Suscetiveis (S): individuos saudéveis que nao possuem imunidade prévia ao agente

infeccioso e que, portanto, apresentam risco de contrair a doenca;
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[ Infectados (I): individuos que contrairam a doenca e possuem capacidade de

transmiti-la;

0 Recuperados (R): individuos removidos do processo de transmissio, seja por te-

rem se curado e adquirido imunidade, seja por ébito decorrente da infecgao.

Para doencas que possuem um periodo de incubagao significativo, ou seja, o individuo
infectado ainda nao transmite o agente infeccioso e nem manifesta sintomas. Nesse cené-
rio, o modelo SEIR estende o modelo anterior, ao incorporar o estado Exposto (E) que
representa individuos infectados, mas ainda nao apresentam sintomas e nao sao capazes
de transmitir a doenca.

Por fim, o modelo Suscetivel, Exposto, Infectado, Recuperado e Morto (SEIRD) es-
tende o modelo Suscetivel, Exposto, Infectado e Recuperado (SEIR) ao isolar os 6bitos
em um grupo unico respectivo. Nesse contexto, o modelo permite avaliar doencas que

possuem uma taxa de mortalidade expressiva.

2.3 Trabalhos Correlatos

Com o intuito de fundamentar e contextualizar esta pesquisa, nesta se¢ao sdo apresen-
tados os trabalhos relacionados ao estudo de automatos celulares aplicados a modelagem
de doencas infecciosas, destacando o impacto de diferentes configuragoes e parametros.

Cavalcante et al. (2021) propéem uma abordagem hibrida para simular a propagacao
da COVID-19 em ambientes confinados, combinando os modelos epidemiolégicos classicos
(SIR e SEIRD) com autdmatos celulares. O uso dessas estratégias matematicas permitiu
analisar o contagio sob uma perspectiva em escala local, tais como movimentagao aleatéria
dos individuos no contexto de um supermercado, a interacao local entre esses individuos
e o impacto da densidade populacional na taxa de infec¢do. Os resultados destacaram
que espacos fechados com alta concentracao de pessoas é um fator significante para a
transmissao da doenca.

Em contrapartida, Podolski e Nguyen (2021) propuseram uma arquitetura baseada
em grafos estruturados que conectam multiplos automatos celulares com diferentes regras
de transicao. KEssa abordagem permitiu representar geograficamente as conexoes entre
regides e ajustar os parametros de entrada segundo a localizacdo escolhida. Os resulta-
dos demonstraram a eficacia do modelo, que se mostrou capaz de aprender dinamicas
pandémicas na maioria dos cendrios avaliados.

Por sua vez, Jithesh (2021) apresentou um modelo de Autéomato Celular probabi-
listico como alternativa para os estudos de propagacao de doengas infecciosas. Apods a
validacao bem-sucedida do modelo, o autor concluiu que a implementacao de estratégias
de isolamento social em conjunto com testes de deteccao em massa podem desacelerar a

propagacao do coronavirus.
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Complementarmente, Schimit (2021) investigou o impacto do isolamento social na
disseminacao da COVID-19 no Brasil, utilizando modelos previamente aplicados em epi-
demias anteriores. Os resultados indicaram que essa medida ptblica mantida por periodos
prolongados reduz a velocidade de contagio e o colapso do sistema de satude seria mais

tardio.
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CAPITULO

Meétodo de Pesquisa

Este capitulo detalha a fundamentacao e implementacao do modelo de Autématos
Celulares para simulacao da propagacao da COVID-19 em ambientes fechados, baseado
na abordagem de Cavalcante et al. (2021). Em seguida, detalham-se as decisoes de projeto

e adaptagoes implementadas durante o desenvolvimento da versao proposta.

3.1 Modelo Original

O Autoémato Celular elaborado por Cavalcante et al. (2021) consiste em um modelo
discreto desenvolvido para simular a movimentagao pseudoaleatoria de pessoas em um
supermercado. Essa modelagem busca analisar a dinamica de contaminacao da doenca
sob uma perspectiva micro.

O AC modelado possui um reticulado bidimensional composto por células quadra-
das. No grupo de pessoas (Pegstado), cada individuo é representado por uma célula que
pode assumir apenas dois estados: Suscetivel (0) e Infectado (1). Para este estudo,
o modelo epidemiolégico SIR foi adaptado para a dinamica de um ambiente fechado,
desconsiderando-se o grupo Recuperados, ja que o foco principal é analisar a propagacao
do virus nesse tipo de espaco e as pessoas nao permanecem tempo suficiente no ambiente
para a transicdo ao estado recuperado.

As regras de transicao sao definidas de acordo com a probabilidade (Sac) de um
individuo infectado (P;) transmitir o virus para um individuo suscetivel (Fy) quando
forem vizinhos. A cada interacao, gera-se um numero aleatério (Pc), no intervalo [0,1],
que representa a chance do individuo ser infectado. Dessa forma, o modelo pode ser

representado matematicamente como:

(1)

Pestado = [M]

Pc

Em que:

0 (Pestado): representa o estado do individuo (0 para suscetivel e 1 para infectado);
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 N;: representa a quantidade de vizinhos infectados;
0 (Bac): representa a taxa de transmissao;

0 (Pc): representa a probabilidade limiar individual de infec¢ao (valor aleatério entre

Oel).

Note que essa formulagao implica que a infeccdo de um individuo ocorre quando o
produto entre o nimero de vizinhos infectados e a taxa de transmissao seja maior que a
probabilidade limiar de infeccdo. Ademais, a Equacao 1 é valida somente para individuos

suscetiveis e o grupo de infectados nao altera o estado durante o periodo simulado.

3.2 Adaptacoes e Decisoes do Projeto

A partir do modelo descrito na Secao 3.1, uma versao propria do Automato Celular
foi desenvolvida e implementada na linguagem C!. A biblioteca raylib (SANTAMARIA,
2013) também foi utilizada para visualizacao do reticulado e dos individuos em tempo de
execugao. O ambiente fechado é representado por um reticulado bidimensional de 60 x 34
células, no qual cada célula corresponde a uma area quadrada de 0,6 m de lado, conforme
adotado por Cavalcante et al. (2021).

Computacionalmente, o estado do sistema ¢ mantido em duas matrizes distintas de
mesma dimensdo. A primeira representa a estrutura fisica do mercado (paredes e pra-
teleiras), cujas células sdo fixas e limitam a movimentagdo dos individuos. A segunda
representa o estado de cada célula da populacdo, que pode assumir os valores: vazio,
suscetivel ou infectado. Essa separacao permite tratar a estrutura do ambiente de forma
independente da dinamica dos individuos.

A vizinhanca escolhida é a de Moore com um raio r = 1, composta pelas oito células
adjacentes a uma célula central, tanto para movimentacdo quanto para a contagem de
vizinhos infectados.

A movimentacao dos individuos ocorre de maneira pseudoaleatéria. Em que a cada
passo de tempo cada individuo tenta se deslocar a uma célula vazia, respeitando os limites
da estrutura fixa e o movimento dos demais. Caso nao haja célula disponivel, o individuo
permanece em sua posicao atual. Além disso, a ordem de processamento dos individuos
¢é aleatorizada a cada interacao, afim de evitar que os movimentos se tornem enviesados.

A regra de transmissdao segue a formulacao apresentada na Equacdo 1, em outras
palavras, um individuo suscetivel torna-se infectado quando o produto entre o niimero de
vizinhos infectados N; e a taxa de transmissao Sc4 € maior que a probabilidade limiar
individual Pg, sorteada aleatoriamente no intervalo [0, 1] a cada passo de tempo e para

cada individuo. Assim, um individuo muda seu estado quando:

L Repositério: <https://github.com/marcyhds/cellular-automata>
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N]-ﬁCA>PC (2)

Para evitar a propagacao em cascata em um mesmo passo de tempo, a atualizagao
do reticulado é baseada em uma cépia sincrona do estado no inicio do passo. Assim,
as mudancas de estados registradas em uma mesma iteragdo nao afetam outros vizinhos
no mesmo ciclo. Além disso, de acordo com o modelo Suscetivel e Infectado (SI), um

individuo infectado ndo muda seu estado até o final da simulacao.

3.3 Ambiente de Simulacao

Para permitir o acompanhamento visual da simulagao, foi desenvolvido um ambiente
de simulagdo que contempla uma interface grafica implementada com o auxilio da bibli-
oteca raylib, que renderiza o reticulado e os individuos em tempo de execucdo. Cada
célula é representada como um quadrado, seguindo um esquema de cores que identifica

os elementos do modelo:

(d Quadrados Cinzas: células que representam a estrutura fisica do supermercado

(paredes e prateleiras);

(1 Quadrados Brancos: células vazias que podem ser ocupadas no proximo passo de

tempo;
1 Quadrados Verdes: células que representam individuos suscetiveis;

1 Quadrados Amarelos: células que representam individuos infectados.

O ambiente contém ainda um painel de estado que exibe o tempo decorrido de simula-
¢ao, o valor de o4 e a contagem de individuos suscetiveis e infectados, além de permitir
a interacao em tempo de execugao: iniciar e pausar a simulacao, reiniciar a populacao,
ajustar a velocidade, avancar passo a passo e selecionar os cenarios da simulagao. Esses
recursos foram implementados para facilitar a andlise qualitativa da dindamica de contagio
e a geracao das figuras ilustrativas das simulagoes.

A Figura 8 apresenta a comparagdo entre a interface do modelo proposto (Figura
8b), denominada Layout I, e a planta apresentada no trabalho de referéncia (Figura
8a). Além disso, o Layout II ilustrado na Figura 8c apresenta uma planta alternativa de
supermercado, a qual é empregada neste estudo para validar a influéncia do layout do

ambiente na dindmica de contégio do virus.
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(a) Planta original usada em (CAVALCANTE et al., 2021)
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(b) Layout I (modelo proposto)
|87 SUPERMERCADO - PROPAGACAC COVID-19 (1) - [m] x

SLUFERMERCADO - PROPAGACAO COWI0-19 [MODELO SI1
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(¢) Layout 11 (modelo proposto)

Figura 8 — Plantas de supermercado utilizados nas simulacoes.
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CAPITULO

Experimentos e Analise dos Resultados

Este capitulo apresenta os experimentos realizados com o modelo de autémato celular
desenvolvido para simular a propagacao da COVID-19 em ambientes fechados, bem como
a analise e a discussao dos resultados obtidos.

A hipdtese desta pesquisa consiste em reproduzir fielmente a movimentacao pseudoale-
atéria dos individuos e a regra de transmissao baseada na vizinhanca de Moore, descritas
por Cavalcante et al. (2021), e avaliar se o modelo é capaz de replicar o comportamento de
propagagcao relatado pelos autores no contexto de um supermercado. Para isso, os quatro
cenarios definidos pelos autores sao simulados e seus resultados sao comparados com os
resultados apresentados por eles. A Secao 4.1 descreve o método de avaliagdo, enquanto
as secoes seguintes apresentam os experimentos realizados, analisam os resultados obtidos

e discutem os acertos e as limitacoes da proposta.

4.1 Meétodo para a Avaliacao

O objetivo dos experimentos é avaliar se a dindmica de contagio produzida pela modelo
desenvolvido neste estudo é coerente com o modelo de referéncia. A validagao é feita
por comparagao com os resultados descritos no trabalho original (CAVALCANTE et al.,
2021), tendo em vista que o autdémato celular representa uma simulagdo em microescala
para a qual nao existem dados reais de contagio em supermercados.

A comparacao com o modelo referéncia apoia-se em trés métricas: o nimero médio
de infectados ao longo de 180 passos de tempo, o nimero médio de suscetiveis no mesmo
intervalo e o nimero médio de novos infectados ao final da simulagdo, por cenéario. As
duas primeiras sustentam a analise qualitativa, enquanto a terceira fundamenta a analise
quantitativa, confrontada no efeito relativo da variagdo da populagao e de Sc4. Como nao
ha dados empiricos de contagio em supermercados, a comparacao restringe-se a tendéncias
e ordens de grandeza, e nao a uma correspondéncia numeérica exata.

Os quatro cenarios exibidos na Tabela 1 foram extraidos do artigo referéncia e com-

binam dois valores da taxa de transmissdo Sc4 com duas populagoes diferentes. Cada
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simulagao tem duragao de 180 passos de tempo em um reticulado de 60 x 36 células,

utilizando um modelo SI adequado para essa janela curta de tempo.

Tabela 1 — Parametros e condi¢Oes iniciais dos cenarios simulados no Layout 1.

Cenario f[ca  Populacdo Infectados Suscetiveis

1 0,025 20 4 16
2 0,025 100 20 80
3 0,005 100 20 80
4 0,005 20 4 16

Devido a natureza estocastica do modelo, presente tanto na movimentacdo dos in-
dividuos quanto no calculo probabilistico da infeccao, uma tnica execugao nao é esta-
tisticamente representativa. Assim, cada cenario foi executado 30 vezes e os resultados
consideram a média dessas repeticoes. Para automatizar esse processo, implementou-se
um modo de execugao em lote (sem a interface grafica) que percorre os quatro cenérios,
executa as 30 repeticoes de cada um e contabiliza, a cada passo de tempo, o nimero de
individuos suscetiveis e infectados. Ao final, sdo exportados dois conjuntos de dados: a
evolugao temporal média de suscetiveis e infectados, com seus respectivos desvios-padrao,
e um resumo com o numero total de novos infectados apds 180 passos de tempo por

cenario. O Algoritmo 1 sumariza esse ciclo de simulagao.

Algoritmo 1 Lago de simulagao do autémato celular (modo lote)

1: Para cada cenario ¢

2 Para cada simulagao s < 1 até 30

3 inicializa a planta do supermercado

4 distribui a populagao inicial (suscetiveis e infectados)

5: Para t <+ 1 até 180

6 move os individuos (vizinhanga de Moore, sem conflito)
7 aplica a regra de transmissao (Equacao 2)

8 contabiliza suscetiveis e infectados

9

: Fim Para
10: Fim Para
11: calcula as médias e o desvio-padrao sobre as 30 simulacoes

12: Fim Para

4.2 Validacao do Modelo Implementado

Nesta etapa foram reproduzidos os quatro cenarios descritos na Tabela 1 e o compor-
tamento médio do modelo (quantidade de infectados) foi comparado aquele apresentado
por Cavalcante et al. (2021). A Tabela 2 apresenta o nimero médio de infectados ao final
dos 180 passos de tempo de simulagdo de ambos os modelos (original e desenvolvido) por

cenario.



Capitulo 4. FEzperimentos e Andlise dos Resultados 32

Tabela 2 — Andlise comparativa entre os modelos de referéncia e desenvolvido (Layout I).

Cenédrio  fca  Populacdo Infectados iniciais Infectados finais (modelo referéncia) Infectados finais (modelo desenvolvido) Diferenca

1 0,025 20 4 ~4,5 5,0 +0,5
2 0,025 100 20 ~ 38 48,6 +10,6
3 0,005 100 20 ~ 22 25,3 +3,3
4 0,005 20 4 ~ 4 41 +0,1

Como pode ser observado, com excecao do Cenario 2, onde houve uma diferenca
maior entre os modelos, a versao desenvolvida neste trabalho foi capaz de reproduzir as
tendéncias relatadas pelos autores no artigo original. O Cenéario 2, com um ntimero maior
de individuos, apresenta o maior contdgio, enquanto o Cenario 4, com poucos individuos

e baixa taxa de transmissao, evidencia que o contigio é quase inexistente.

4.3 Analise do Impacto dos Parametros do Modelo

Nesta etapa, o layout foi mantido fixo (Layout 1) e os pardmetros do modelo foram
variados isoladamente, com objetivo de avaliar a influéncia destes sobre o contagio. A
ideia é isolar uma variavel de cada vez mantendo tudo constante alterando apenas um
pardmetro, de modo que as diferencas de comportamento possam ser atribuidas aquele
parametro.

Na primeira variacao, a taxa de transmissao Sca é alterada mantendo-se fixa a popu-
lagao em 100 individuos, sendo 20 infectados e 80 suscetiveis, correspondente a proporg¢ao
inicial de 20%. As taxas escolhidas fundamentam-se nos valores adotados no trabalho
referéncia, em que 0,005 e 0,025 correspondem aos parametros originais, enquanto os va-
lores 0,010 e 0,050 foram adicionados para preencher lacunas no intervalos e estender a
faixa de andlise. Os resultados podem ser observados na Tabela 3. Nessa tabela, a co-
luna Nowos infectados representa os individuos que contrairam a doenca ao longo dos 180
passos de tempo, sendo obtida pela diferenca entre os infectados finais e iniciais. Essa
métrica permite avaliar diretamente o efeito de Sc4, observando-se um aumento de 6,0

para 49,6 novos casos a medida que a taxa de transmissao varia de 0,005 para 0, 050.

Tabela 3 — Mudanca na quantidade de infectados de acordo com a taxa de transmissao
para uma populacao inicial de 100 individuos.

Bea  Infectados finais  Novos infectados

0,005 26,0 6,0
0,010 32,3 12,3
0,025 47,3 27,3
0,050 69,6 49,6

Na segunda variagao, o tamanho da populagao é alterada, mantendo a taxa de trans-

missao fixa em foa = 0,025, com objetivo de medir o efeito da densidade de individuos.
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Seguindo a mesma logica anterior, os valores 20 e 100 individuos correspondem as popula-
¢oes do artigo de referéncia, enquanto 60 e 140 foram incluidos para preencher e estender o
intervalo de andlise. Além disso, a proporcao inicial de individuos infectados foi mantida,
para garantir que os as médias alcancadas reflitam o impacto do tamanho da populacao
e ndo da quantidade inicial de infectados. Os resultados dessa etapa estao dispostos na
Tabela 4.

Tabela 4 — Variacao da populac¢do (Bca = 0,025 e média de 30 simulagoes).

Populacao Infectados iniciais Infectados finais Novos infectados

20 4 5,0 1,0
60 12 22,2 10,2
100 20 49,5 29,5
140 28 85,7 57,7

A partir dos resultados, é possivel observar um crescimento monétono no nimero de
infectados tanto com o aumento de Sc4 quanto com o aumento da populagao, confirmando

que ambos os pardmetros intensificam a propagacao da doenca.

4.4 Analise da Influéncia da Planta do Ambiente

Este experimento visa verificar como o layout do ambiente interfere na propagacgao
da doenca nos ambientes fechados. Para isolar esse efeito, manteve-se uma mesma con-
figuragdo durante todas as simulagées (populagao de 100 individuos, sendo 20 infectados
inicialmente, e Sc4 = 0,025), considerando as duas plantas de supermercado apresentadas

na Figura 8 apresentados na Tabela 5.

Tabela 5 — Influéncia do layout (100 pessoas, Sca = 0,025 e média de 30 simulagoes).

Planta adotada Infectados finais Novos infectados

Layout I 48,6 28,6
Layout II 47,9 27,9

Os resultados indicam que, para uma populacdo de mesmo tamanho e mesma taxa
de transmissao, o total de infectados é bem semelhante nas duas configuragoes. Essa
diferenga se encontra dentro da variabilidade estocédstica do modelo. Conclui-se que o
somente o layout, ndao altera de forma significativa o resultado final, sendo a densidade
de pessoas e a taxa de transmissdo os fatores dominantes. Apesar disso, observa-se que
a disposicao do ambiente influencia a distribuicao espacial da infeccao, as prateleiras
concentram os individuos nos corredores, alterando a dinamica local dos contatos sem

impactar o resultado final.
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CAPITULO

Conclusao

Este trabalho teve como principal objetivo desenvolver um modelo de automato celular
para simular a propagacao da COVID-19 em ambientes fechados, tomando como base o
estudo de Cavalcante et al. (2021). Para alcancar essa meta, o modelo de referéncia foi
compreendido e implementado na linguagem C, com a incorporacao de um ambiente de
visualizagao em tempo real por meio da biblioteca raylib. Esse ambiente possibilitou a
realizacao de simulacoes iterativas do modelo desenvolvido, o qual também incorporou a
movimentagao pseudoaleatéria dos individuos e a regra de transicao do modelo SI baseadas
na vizinhanga de Moore.

O comportamento do modelo desenvolvido foi avaliado por meio de experimentos
que reproduziram os cenarios do artigo original, explorando a variagao de parametros e
analisando a influéncia do layout espacial sobre a dindmica de contagio.

A hipétese de que o modelo proposto reproduz com fidelidade a dindmica de trans-
missao do trabalho de referéncia foi confirmada no Capitulo 4 por meio de trés achados
principais. Primeiramente, a simulacao dos quatro cenarios confrontados com os resulta-
dos obtidos por Cavalcante et al. (2021) apresentou boa concordancia qualitativa com o
estudo base. Em trés desses cenarios, o total de infectados ao final da simulagdo manteve-
se proximo ao relatado na literatura de referéncia, registrando contagio minimo no cenario
de menor densidade. A principal divergéncia ocorreu no cenéario mais critico (alta den-
sidade e elevada taxa de transmissdo), em que o contdgio foi superestimado. Contudo,
a tendéncia de intensificacdo da propagacao em ambientes mais populosos foi preservada
em todos os casos, o que assegura a fidelidade qualitativa do modelo e refor¢a a premissa
de que a redugdo do adensamento diminui a propagacao da doenca (JITHESH, 2021).

Em segundo lugar, a variagao de parametros demonstrou que tanto o aumento de taxa
de transmissao (8c4) quanto o crescimento populacional expandem o contégio de forma
monotona. Por fim, verificou-se que alteragoes moderadas na disposicdo do ambiente
fechado nao afetaram significativamente a propagacgao da doenga.

Conjuntamente, esses resultados reforcam a compreensao, ja apontada por Cavalcante

et al. (2021), de que ambientes fechados sdo poderosos quando se diz respeito a alta pro-
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pagacao do coronavirus e politicas publicas, como o distanciamento social, sdo estratégias
que diminuem a transmissao dessa doenca.

Além da avaliagdo dos resultados ja apresentados, também observa-se limita¢des do
modelo desenvolvido. Dentre as quais destaca-se a natureza estocéastica da simulacao e
a representacao aproximada do ambiente, que restringem a comparacao com o estudo de
referéncia a uma anélise qualitativa e de tendéncia por nao ser possivel uma representacao
idéntica dos experimentos. A utilizacdo do modelo SI desconsidera a dindmica completa
da COVID-19, o que inviabiliza simulacdes em espagos de tempo mais longos. Por fim,
nao foram contempladas regras de distanciamento de individuos, impossibilitando a ané-
lise do impacto dessa politica comumente adotada durante a pandemia. Apesar dessas
limitagoes, o conjunto de evidéncias apresentadas fortalecem a hipétese de que o modelo
desenvolvido representa adequadamente a dindmica de propagagdo do coronavirus em
ambientes fechados.

A partir das limitacoes identificadas, algumas oportunidades de trabalhos futuros sao
identificadas. A principal delas consiste na inclusao de regras de distanciamento fisico
entre os individuos presentes no ambiente para comprovar a efetividade dessa politica
publica. Também ¢é uma evolugao natural avaliar a dindmica de contagio em outras
estruturas de ambiente fechado, como salas de aula, transportes publicos e hospitais,
explorando o viés genérico dos automatos celulares. Por fim, pode-se incorporar o estado
exposto ao modelo epidemiolégico, a fim de possibilitar simulagdes mais realistica e em

espacos de tempo mais longos.
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