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Resumo

Este trabalho destaca a importancia de acompanhar a dinamica de crescimento de casos
de doencas infecciosas, fundamental para orientar politicas de prevencao e controle de pan-
demias. Modelos de simulacao sao ferramentas essenciais nesse processo, pois permitem

analisar cenarios e antecipar comportamentos epidemiolégicos.

Nesse contexto, foi desenvolvido um modelo baseado em autdématos celulares (AC) para
simular a propagacao da COVID-19 em municipios brasileiros. O modelo é estruturado
em um grafo, no qual os vértices representam cidades e as arestas indicam mobilidade
entre elas. Cada cidade ¢é descrita por um autémato celular bidimensional, cujas célu-
las representam individuos da populacao e podem assumir estados do modelo SEIRD:
suscetivel, exposto, infectado, recuperado ou morto. A evolucao ocorre segundo regras

probabilisticas que refletem a dinamica da doenca.

A comparacao com dados reais utilizou métricas como RMSE, R? e correlacao. Os resulta-
dos indicam bom ajuste em cidades maiores, enquanto municipios menores apresentaram
maior variabilidade. O estudo evidencia o potencial dos automatos celulares como fer-
ramenta para simulagdo de epidemias em nivel municipal e fornece contribuicoes para

aprimoramentos futuros.

Palavras-chave: Automatos Celulares; Dindmica regional baseada em grafo; Modelo
Epidemiolégico SEIRD; Simulacao da Propagacao de Doencas; COVID-19.
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1 Introducao

Em 2019, o mundo foi atingido por uma pandemia causada pelo virus da COVID-
19, o que gerou diversos problemas no Brasil e no mundo. A alta lotacao dos hospitais
comprometeu a qualidade dos servigos de satude, contribuindo para o aumento do ntimero
de mortes. Embora o setor da satude tenha sido o mais afetado, outros setores também
sofreram. A economia, por exemplo, enfrentou crises devido as medidas de distanciamento
social, que visavam conter o surto, mas acabaram causando o fechamento de empresas,
seja pela queda nas vendas ou pela incapacidade de continuar operando. Uma questao fun-
damental para mitigar os danos ¢ a preparagao das entidades governamentais para esse
tipo de situagdo. Contudo, doengas como a COVID-19, que sdo altamente contagiosas e
muito mutaveis, apresentam uma complexidade maior para a realizacao de previsoes e,
assim, para o estudo de maneiras de prevenir problemas futuros. Nesse sentido, a constru-
¢ao de modelos de simulacao que reproduzem o comportamento dessas doencas permite
um estudo mais aprofundado(SILVA; OLIVEIRA, 2025), auxiliando no entendimento das
respectivas dinamicas de proliferacdo. Quando modelados corretamente, esse tipo de sis-
tema pode representar com fidelidade a dindmica da contaminagao , bem como simular a

presenca ou auséncia de determinadas caracteristicas para a andlise de cenarios especificos.

Nesse contexto, surgem os autdématos celulares (AC), modelos simples compostos
por células que mudam de estado com o tempo, criando padroes complexos a partir de
regras simples (SCIENCE, 2025). Apesar da simplicidade de seus agentes, esses sistemas
dindmicos discretos conseguem capturar dinamicas complexas, como a disseminac¢ao de
uma epidemia. Assim, os AC se apresentam como uma excelente ferramenta de simula-
¢ao, pois podem levar em consideracao fatores espaciais, como densidade populacional
e barreiras geograficas. Cada célula pode representar um individuo ou um segmento da
populagao, e seu estado (saudéavel, infectado, curado, etc.) é determinado por interagoes
locais. A partir das interacoes locais entre as células, também é possivel modelar diversas
estratégias de controle de doengas, como distanciamento social ou isolamento. Outra van-
tagem é a capacidade de ajustar o ambiente para refletir com precisao as redes de contato
humano e os padroes de transmissao. A flexibilidade dos autdématos celulares possibilita
a personalizacao e a adaptacao dos modelos a diferentes contextos. Logo, a construcao de
modelos epidemioldgicos baseados em ACs se apresenta com uma alternativa viavel para a
simulagao de epidemias, podendo ser usados de forma eficaz para o estudo e planejamento
de politicas e agoes de prevengao e controle dessas doencas(JITHESH, 2021; PODOLSKI;
NGUYEN, 2021).

Neste trabalho foi desenvolvido um modelo epidemiolégico baseado em grafo e

automatos celulares (AC) para simular a dissemina¢ao da COVID-19, considerando dina-
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micas locais de interacao e efeitos espaciais, de modo a reproduzir padroes de propagacao
observados nos dados sobre a doenca. A eficiéncia do modelo implementado foi avaliada a
partir da analise comparativa entre os resultados simulados e os dados piiblicos do ntimero
de casos da doenca nas cidades estudadas. Resultados experimentais demonstraram que
a abordagem desenvolvida é capaz de auxiliar na compreensao da evolugao de epidemias

e na analise de cenarios epidemiolégicos.

1.1 Motivacao

A motivagao deste trabalho vem da necessidade de entender e prever como doengas
contagiosas, como a COVID-19, se espalham. Essas doengas tém alto poder de transmissao
e podem causar grandes impactos na satde das pessoas e na sociedade. Quando acontece
uma pandemia, os hospitais ficam lotados, servicos importantes sao afetados e ha con-
sequéncias econdmicas e sociais sérias. Por isso, ¢ muito importante usar ferramentas que

ajudem a simular diferentes formas de espalhamento da doenca.

Os modelos de simulagao ajudam a estudar como a epidemia se comporta em varias
situagoes, mostrando padroes de contagio, prevendo os momentos de maior niimero de
casos e avaliando o efeito de agoes de controle, como o distanciamento social, o isolamento
de pessoas infectadas ou campanhas de vacinacao. Além disso, os modelos computacionais
permitem testar cendrios imaginarios sem colocar ninguém em risco, sendo uma forma

segura e eficiente de ajudar gestores e autoridades de satide a tomarem decisoes.

Assim, criar modelos que sejam precisos e adaptaveis ajuda a preparar melhor a so-
ciedade para enfrentar epidemias, oferecendo informagoes titeis para diminuir os impactos

negativos e melhorar as agoes de prevencgao e resposta.

1.2 Objetivos

Este trabalho tem como objetivo desenvolver um modelo epidemiolégico baseado
em grafo e autdmatos celulares (ACs) para simular a propagagao da COVID-19 em mu-
nicipios brasileiros. O modelo busca representar tanto as dindmicas locais de interagao
quanto os efeitos espaciais, permitindo reproduzir padroes observados em dados reais da
doenca. Além disso, pretende-se implementar o modelo de forma flexivel em Python, pos-
sibilitando a andlise de diferentes cenérios e fornecendo uma ferramenta que auxilie na

compreensao da evolucao da epidemia.
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1.3 Estrutura do Documento

Este trabalho esta organizado em cinco capitulos principais, cada um abordando
aspectos especificos do desenvolvimento e avaliagdo do modelo de simulagao da COVID-19

utilizando automatos celulares:

Capitulo 1 — Introducgao: Apresenta a motivacao do estudo, os objetivos gerais

e especificos, e contextualiza a relevancia do tema.

o Capitulo 2 — Fundamentacao Tedrica: Descreve conceitos essenciais sobre mo-
delagem de doencas infecciosas, modelos epidemioldgicos classicos, automatos celu-

lares, sua estrutura basica, evolugao e trabalhos relacionados.

o Capitulo 3 — Modelo Proposto: Detalha a abordagem adotada, incluindo a
visdo geral do desenvolvimento, a definicdo do espago celular, pardmetros e dados

utilizados, a conexao entre municipios e a evolu¢ao do modelo.

o Capitulo 4 — Experimentos e Resultados: Apresenta o ambiente experimental,
a analise regional da evolucao dos casos e a avaliagao detalhada dos resultados por

municipio.

o Capitulo 5 — Conclusao: Resume os principais resultados obtidos, discute limi-

tagoes do estudo e apresenta possiveis dire¢oes para trabalhos futuros.
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2 Fundamentacao Tedrica

Este capitulo aborda os conceitos fundamentais para o entendimento do modelo
implementado, apresentando uma contextualizacao e as principais defini¢des sobre mo-
delos epidemioldgicos e automatos celulares. Por fim, também é apresentada uma breve

descricao dos trabalhos correlacionados ao tema desta pesquisa.

2.1 Modelagem de Doencas Infecciosas

Modelos epidemioldgicos sao representagoes simplificadas que visam compreender
a progressao de doencas infecciosas em uma populagao. Eles combinam diferentes fatores
sobre o modo de propagagao da doencga com as caracteristicas especificas da populagao
afetada. A modelagem epidemioldgica tem desempenhado um papel crucial no planeja-
mento de saude piblica, ajudando a informar respostas a pandemias e doencas infecciosas
emergentes (EMERGING; DISEASES, 2024).

2.1.1 Contexto Histdrico

A modelagem matematica de doencas infecciosas teve inicio com Daniel Bernoulli,
que em 1760 propos um modelo para demonstrar os beneficios da inoculagao contra a
variola (HETHCOTE, 2000). Entretanto, O campo da modelagem epidemioldgica se con-
solidou no inicio do século XX com o modelo SIR, desenvolvido por Kermack e McKen-
drick (ALVES; OLIVEIRA, 2021). Esse modelo, que divide a populagido em Suscetiveis,
Infectados e Recuperados, representou um avanco importante, possibilitando que epide-

miologistas quantificassem a dinamica das infecgdes e previssem o curso de surtos.

Desde a década de 1970, avancos em modelos baseados em redes permitiram re-
presentar melhor a estrutura de contatos entre individuos, oferecendo uma descri¢ao mais
precisa da dindmica de doencas (KEELING; EAMES, 2005). Mais recentemente, o avango
da computacao de alto desempenho permitiu o desenvolvimento de modelos mais avan-
cados, como os baseados em agentes e automatos celulares, possibilitando simula¢oes em
grande escala com niveis variados de detalhe e interatividade(SIRAKOULIS; KARAFYL-
LIDIS; THANAILAKIS, 2000)(EPSTEIN, 2009).

Simulagdes modernas de doencas infecciosas tém integrado dados em tempo real,
como localizagdo e mobilidade, para oferecer previsdes mais precisas (EPSTEIN, 2009;
CHINAZZI et al., 2020). Esses avangos sao fundamentais para entender e prever o impacto
das intervencgoes de satde publica, como lockdowns e politicas de vacinac¢ao, que foram

amplamente aplicadas em resposta a pandemia de COVID-19.



Capitulo 2. Fundamentacio Teorica 12

2.1.2 Modelos Epidemiolégicos Classicos

Na modelagem epidemiolégica, é comum utilizar conjuntos de compartimentos
representados por siglas que indicam o estagio da doenga em que um individuo se encontra.

Alguns dos principais modelos compartimentais incluem:

e S (Suscetivel): individuos que ainda nao foram infectados, mas estao vulneraveis a

infeccao;
« E (Exposto): individuos que foram infectados, mas ainda néo sdo infecciosos (fase
de incubagao);

o I (Infectado): individuos que estao ativamente transmitindo a doenga;

e R (Recuperado): individuos que se recuperaram da doenga ou desenvolveram imu-

nidade;
« D (()bito ou Dead): individuos que faleceram em decorréncia da infecgao;

o A (Assintomaético): individuos infectados que nao apresentam sintomas, mas podem

transmitir a doenca;

e Q (Quarentenado): individuos isolados, nao interagindo com o restante da popula-

Gao;
« H (Hospitalizado): individuos internados para tratamento;

« V (Vacinado): individuos que receberam vacina e possuem algum grau de imunidade.

Esses modelos epidemioldgicos dividem os individuos em grupos de acordo com
seu estado em relacao a doenga e descrevem como ocorre a transicdo entre esses estados

ao longo do tempo. Entre os modelos mais utilizados destacam-se:

« SIR: divide a populagao em trés compartimentos principais: Suscetivel (S), Infec-
tado (I) e Recuperado (R). E o modelo mais bésico, adequado para doencas que

conferem imunidade permanente apds a recuperacao.

« SEIR: adiciona o compartimento Ezposto (E)ao modelo SIR. Esse grupo representa
individuos que foram infectados, mas ainda estdao no periodo de incubagdao e nao

transmitem a doenca imediatamente.

« SEIRD: estende o modelo SEIR ao incluir o estado Morto (D), possibilitando a
modelagem da mortalidade causada pela doenca. Esse modelo é especialmente ttil

em epidemias com taxas de letalidade significativas.
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Esses modelos fornecem uma base conceitual importante para analises mais com-
plexas e servem de inspiragao para o desenvolvimento de novas abordagens. Estudos na
area de redes complexas também oferecem ferramentas complementares para compreender

a disseminagao de epidemias em populagoes interconectadas (BARABASI, 2016).

2.2  Automato Celular

Os automatos celulares (CA) sdo modelos computacionais que simulam sistemas
complexos por meio de uma grade discreta de células, onde cada célula evolui segundo
regras locais (GIBRIM; ALBUQUERQUE; MEHDIPOUR, 2023).

2.2.1 Contexto Histérico

O conceito de automatos celulares foi introduzido por John von Neumann na dé-
cada de 1950, como parte de seu esforco para modelar teoricamente a auto-replicacao
(NEUMANN;, 1966). No entanto, foi o trabalho de Stephen Wolfram, na década de 1980
que trouxe popularidade a esses sistemas. Wolfram estudou as regras de transicao de auto-
matos unidimensionais elementares e propés uma classificagdo de acordo com o compor-
tamento observado, bem como a equivaléncia entre os ACs e a maquina de Turing (com-
putabilidade universal)(WOLFRAM, 2002). Sua pesquisa despertou interesse em diversas
areas, resultando na aplicacdo desses sistemas na realizacdo de tarefas computacionais,
como escalonamento (CARVALHO, 2014), criptografia (JUSTO, 2013) e processamento
de imagens (LIRA, 2023), e em simulagoes de fendmenos complexos, como a propagagao
de doencas (RIZZI; SILVA; SILVA, 2018) e a dindmica de fluidos (AZEVEDO; FILHO,
2007).

Nos ultimos anos, a adocao de autématos celulares tem crescido devido ao aumento
do poder computacional e ao acesso a grandes conjuntos de dados, permitindo simulacoes
mais complexas e anélises de padrdes em sistemas dinamicos (KLEYKO; FRADY; SOM-
MER, 2022). Pesquisadores tém explorado suas aplicagoes em diversas disciplinas, como
biologia computacional, ecologia, urbanismo e epidemiologia (ARAGJO; Sa; LIMA, 2021).
A integracao de automatos celulares com técnicas de inteligéncia artificial e aprendizado
de maquina tem levado a criagdo de novos modelos que simulam fendmenos complexos de

forma mais precisa e realista.

Em epidemiologia, automatos celulares tém sido aplicados para modelar a pro-
pagacao do COVID-19, onde as células representam individuos em uma grade espacial
e as regras de transicao sao baseadas em fatores como proximidade e estado de saude,

permitindo simulagoes realistas de como o virus se espalha em uma populagao (GOMES;
AL., 2016).
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2.2.2 Estrutura Basica dos Automatos Celulares

Os automatos celulares (AC) sao definidos por dois componentes centrais que
moldam seu comportamento e sua capacidade de representar sistemas complexos: o espago
celular e as regras de transicao que determinam sua dinamica temporal discreta. A seguir,

detalha-se cada um desses elementos fundamentais.

Espaco Celular

O reticulado de um autémato celular consiste em um arranjo de células dispostas

em uma estrutura n dimensional. A Figura 1 ilustra as trés configuragoes mais usuais:

(a) AC unidimensional: as células sdo organizadas em estruturas lineares, sendo comum
em modelos conceituais, estudos tedricos e algumas tarefas computacionais, como

classificacao da densidade e criptografia.

(b) AC bidimensional: as células sdo organizadas em grid ou matrizes, frequentemente

empregadas na modelar fendmenos em superficies planas e ambientes geograficos;

(c) AC tridimensional: estende a modelagem para o espago volumétrico, permitindo

representar sistemas fisicos, bioldgicos ou ecoldgicos em maior profundidade.

(@) (b) (©)

Figura 1 — Reticulados de um AC: (a) unidimensional, (b) bidimensional e (¢) tridimen-
sional.

A escolha da dimensionalidade da rede impacta diretamente a dindmica do modelo,
influenciando a propagacao de estados e a complexidade dos padroes gerados (VIEGAS;
CRUZ; SOUZA, 2021).

Cada célula do autémato pode assumir um tnico estado, pertencente a um con-
junto finito de possibilidades bem definidas. Esses estados representam categorias distin-
tas do fendmeno modelado, como condig¢oes de satude, niveis de atividade ou presenca de

elementos fisicos.
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Regras de Transicao

Nos automatos celulares, a evolucao do estado de uma célula é governada por
regras locais, isto ¢, a transicao de estado depende apenas do seu préprio valor atual e dos
estados das suas células vizinhas. A definicao de vizinhanga varia conforme a topologia
do reticulado e o raio de alcance considerado. As vizinhancas mais comuns em reticulados

bidimensionais sdo:

e Vizinhanca de von Neumann: considera apenas as células ortogonalmente adja-

centes (acima, abaixo, esquerda e direita);

e Vizinhanca de Moore: inclui todas as células ao redor da célula central, compre-

endendo também as diagonais.

Além da forma, a vizinhanca pode ser estendida por um raio r, que define a
distancia maxima, em nimero de células, considerada em torno da célula central. O raio
r = 1 compreende as células adjacentes imediatas, enquanto » = 2 duas células vizinhas

em cada direcao prevista.

A Figura 2 ilustra essas vizinhancas com diferentes raios. Na parte superior da
figura, apresentadas as vizinhancas de von Neumann com r = 1 e » = 2; enquanto na

parte inferior, as vizinhancas de Moore com os mesmos raios.

Figura 2 — Vizinhangas em um AC 2D com diferentes raios: von Neumann com raio 1 e 2
(acima), e Moore com raio 1 e 2 (abaixo).

Essa estrutura de interagoes locais permite simular fendmenos que se propagam

no espago de forma restrita, como contagio, difusao ou deslocamento.

A evolugao dos autématos celulares ocorre em etapas temporais discretas. A cada

passo de tempo, todas as células atualizam seus estados simultaneamente(instante t+1),
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de acordo com a regra de transicao adotada e considerando o seu estado e de suas vizinhas

atualmente (instante t).

2.2.3 Evolucao de um AC

Nesta se¢ao sao mostrados dois exemplos de como os autdématos celulares (ACs)
mudam com o tempo: um em uma linha (uma dimensao) e outro em uma grade (duas
dimensoes). Isso ajuda a entender como regras simples podem gerar comportamentos

complexos.

AC Unidimensional

Em sua versao elementar, o reticulado de um autémato celular corresponde a um
arranjo unidimensional de células (vetor), onde cada célula pode assumir um dos seus
estados binarios (0 ou 1). A cada passo, o estado de cada célula muda com base nela
mesma e nas células adjacentes a esquerda e a direita, considerando uma vizinhanca de

raio 1.

A Figura 3 ilustra o padrao de evolugdo de um AC elementar a partir de um
reticulado inicial com uma tunica célula ativa central e a aplicacao da regra de transicao
conhecida como Regra 30 (WOLFRAM, 2019). Como pode ser observado, mesmo com
a adogao de uma regra simples e deterministica, é possivel obter um comportamento
complexo e imprevisivel, o qual foi categorizado por Wolfram como cadtico. Esse padrao
irregular e aparentemente aleatério, torna o uso da regra 30 uma alternativa eficiente para

a geracao de nimeros aleatorios, inclusive em aplicagoes de criptografia.

Reticulado inicial

N

’IHIjIH l[l_ll[lﬁlegrl?ail‘l H I‘_ Iil‘i O :’

0 0 0 1 1 1 1 0

Evolucdo do AC

Figura 3 — Evolucao de um AC unidimensional usando a Regra 30.
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AC Bidimensional

Nos ACs bidimensionais, as células sdo organizadas em um reticulado planar (ex:
matriz). O exemplo mais conhecido é o Jogo da Vida(Game of Life), criado por John
Conway e estudado por Stephen Wolfram (WOLFRAM, 2002). Nesse caso, cada célula
pode estar viva ou morta. A evolugao desse automato é baseada na vizinhanca de Moore
de raio 1 e utiliza uma regra de transicao totalistica, onde o estado da célula muda

dependendo de quantos vizinhos vivos, como segue:

1. Uma célula viva com menos de dois vizinhos morre de solidao.
2. Uma célula viva com dois ou trés vizinhos sobrevive.
3. Uma célula viva com mais de trés vizinhos vivos morre de superpovoamento.

4. Uma célula morta com trés vizinhos nasce.
A Figura 4 mostra a aplicacdo dessa regra de transicao por 5 passos de tempo,
a partir de um reticulado inicial (passo 0) que caracteriza um elemento conhecido como

glider. Como é possivel observar, que a evoluc¢ao do AC simula a movimentacao do glider

pelo reticulado, repetindo seu formato original apés 4 iteragoes (passo 4)

passo0 passo 1 passo 2 passo3  passod

Figura 4 — Evolugao de um glider no AC "Jogo da Vida'. Fonte: retirado de Xavier (2003).

2.3 Trabalhos Relacionados

Diversos estudos exploraram o uso de autématos celulares (AC) na modelagem da
propagacao da COVID-19.

Jithesh (JITHESH, 2021) propds um modelo baseado em autématos celulares pro-
babilisticos que incorpora diversos estados (S, E, L, I, T, R, V), representando fases da
doenca e medidas de controle como vacinagao. O modelo simula cenarios com diferentes
niveis de isolamento social e mobilidade, demonstrando a importancia de intervencgoes
nao farmacolégicas e da vacinagao precoce. Os resultados se mostraram coerentes com os

dados reais observados na India.
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O trabalho de Podolski e Nguyen (PODOLSKI; NGUYEN, 2021) apresenta um
modelo inspirado no classico SIR, mas que utiliza um grafo de autématos celulares para
representar distritos da Polonia. Cada automato representa uma regiao e os agentes pos-
suem atributos como idade, sexo e uso de mascara. Foram simulados 380 distritos com
dados reais, obtendo bons resultados principalmente nas regioes mais afetadas pela pan-

demia. Esse modelo serviu de base para o modelo desenvolvido neste trabalho.

Lima (LIMA, 2022) propds um modelo baseado em AC estocastico, com vizinhanga
de Moore e raio 1, para analisar a imunidade coletiva. O estudo testou 13 parametrizacoes
com diferentes taxas iniciais de imunidade e concluiu que seria necessario imunizar cerca
de 57,71% da necessério para frear a epidemia, sendo adaptavel a novas variantes como a

Omicron.

Chowdhury et al. (CHOWDHURY; ROYCHOWDHURY; CHAUDHURI, 2022)
utilizaram um modelo SEIR com uma nova proposta de vizinhanca probabilistica baseada
na distancia entre as células. Com isso, o modelo incorpora aspectos de confinamento
social. Os autores analisaram como diferentes expoentes de grau afetam a formagao de
clusters e observaram boa correspondéncia com as duas primeiras ondas da COVID-19

na India.

Ruhomally et al. (RUHOMALLY et al., 2022) desenvolveram um modelo de auto-
matos celulares com suporte a quarentenas, rastreamento de contatos e zonas vermelhas.
A dindmica resultante foi descrita por equagoes diferenciais com atraso, permitindo a
avaliagdo quantitativa de estratégias de controle. O estudo usou dados reais da pandemia

em Mauricio e demonstrou que tais medidas sdo eficazes na conten¢ao da doenga.
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3 Modelo Proposto

Nosso modelo é inspirado no trabalho de Podolski e Nguyen (PODOLSKI; NGUYEN,
2021), preservando os conceitos centrais de interagoes locais entre agentes, mas adaptado

para o contexto brasileiro, considerando municipios especificos e dados reais de populacao

e casos de COVID-19.

3.1 Visao Geral do Desenvolvimento

Nosso modelo se inspira na abordagem de Autématos Celulares proposta por Po-
dolski e Nguyen (PODOLSKI; NGUYEN, 2021) para simular a disseminagao da COVID-
19. Assim como no modelo original, adota-se uma estrutura em que cada unidade admi-
nistrativa é representada por um automato celular bidimensional, cujas células contém

agentes representando individuos da populagao.

Enquanto Podolski e Nguyen consideraram a Poldnia, com voivodatos e distritos,
nosso modelo foi adaptado para o Brasil, utilizando municipios como unidades administra-
tivas. Cada agente continua sendo caracterizado por idade, sexo e estado epidemiolégico
({S, E, I, R, D}), mas os parametros populacionais e demograficos foram ajustados para

refletir a realidade brasileira.

As principais diferencas em relacao ao modelo original incluem:

« Adaptacao da estrutura administrativa para o contexto brasileiro (estados e muni-

cipios);

o Ajuste da populacao por célula e densidade populacional com base em dados na-
cionais fornecidos pelo Ministério da Saude (Ministério da Satde do Brasil, 2025);
os parametros epidemioldgicos foram inicialmente baseados no artigo de Podolski e
Nguyen (PODOLSKI; NGUYEN, 2021) e posteriormente ajustados experimental-

mente para o contexto brasileiro.
« Modificacao das regras de mobilidade para refletir padroes locais.

« Remocao da caracteristica de fracao clinica e individuo assintomdtico de maneira a

simplificar o algoritmo.

Dessa forma, nosso modelo preserva os conceitos centrais de mobilidade e inte-
ragoes locais do trabalho de Podolski e Nguyen (PODOLSKI; NGUYEN, 2021), mas é

adaptado e parametrizado para simular a COVID-19 no Brasil.
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3.2 Espaco Celular

Cada municipio é representado por um reticulado bidimensional de formato qua-
drado, no qual cada célula corresponde a um individuo da populacao local. Para definir o
tamanho desse reticulado, utiliza-se a raiz quadrada da popula¢do do municipio. Assim,
o nimero de linhas e colunas ¢ dado por [v/populacao|, o que garante que o total de
células seja suficiente para representar todos os habitantes. Essa abordagem evita que o
reticulado apresente uma forma desproporcional, mantendo uma estrutura equilibrada em

duas dimensoes.

Como exemplo, considere o municipio de Uberlandia (MG), que possui aproxima-

damente 700.000 habitantes. Nesse caso, temos:

v/700.000 ~ 836, 66

Portanto, o tamanho do reticulado é definido como:

[836,66] x [836,66] = 837 x 837,

resultando em 700.569 células. Esse valor é ligeiramente superior ao nimero real
de habitantes, mas garante que cada individuo seja representado de forma adequada no

reticulado bidimensional.

Os agentes sao gerados aleatoriamente, com atributos individuais definidos estocas-
ticamente, incluindo idade, sexo, uso de mascara e probabilidade de serem assintomaticos.
A posicao inicial dos agentes no reticulado também é distribuida de forma aleatoéria. A
principio, todos os agentes sdo considerados suscetiveis, exceto aqueles definidos como
infectados, a fim de representar os casos reais acumulados na semana anterior ao inicio
da simulagao (Ministério da Satde do Brasil, 2025).

As interagoes locais ocorrem entre células vizinhas, considerando a vizinhanca de
Moore de raio 1, e a probabilidade de contagio depende de caracteristicas individuais,

como faixa etaria e uso de mascara.

3.2.1 Parametros e Dados Utilizados

A populacdo e os casos reais de cada municipio foram obtidos a partir de dados
fornecidos pelo Ministério da Satde (Ministério da Saude do Brasil, 2025).

Os parametros epidemiolégicos foram inicialmente baseados no modelo de Podolski
e Nguyen (PODOLSKI; NGUYEN, 2021) e posteriormente ajustados experimentalmente
para refletir a dindmica da COVID-19 nas cidades monitoradas. Entre os principais pa-

rametros considerados estao:
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e Periodo de incubacgao: tempo médio em que um individuo exposto permanece

latente antes de se tornar infectante.

e Duracgao da infecgao: tempo durante o qual um individuo infectado pode trans-

mitir a doenca.

o« Taxa de transmissao: probabilidade de que a doenga seja transmitida em cada

contato préoximo.

« Probabilidade de evolucao para ébito: chance de um individuo infectado evoluir

para morte.

o Uso de mascara: reduz a chance de contdgio, atuando como um fator multiplica-

tivo que diminui a taxa de transmissao em interacoes entre agentes.

o Suscetibilidade por faixa etaria: ajusta a chance de infec¢do de acordo com a
idade do agente, também modelada como um fator multiplicativo aplicado a taxa

de transmissao.

A Tabela 1 apresenta os valores adotados para os principais parametros do modelo

durante as simulagoes.

Tabela 1 — Valores dos parametros utilizados na simulagao

Parametro Valor
Periodo de incubacao 5 dias
Duragao da infecgao 3 dias
Taxa de transmissao 0,1
Probabilidade de evolucao para 6bito 0,02
Uso de mascara 0,4
taxa de mobilidade 0,002

A influéncia dos parametros uso de méscara e suscetibilidade etaria é formalizada

por meio da taxa de transmissao efetiva:

Befetiva = ﬁ . fméscara : fidadey (31)

onde § é a taxa de transmissao basica; fmsscara € (0, 1] representa a redugdo de risco
associada ao uso de mascara pelo individuo (ou pelo par em intera¢do); e fiqade ¢ 0 fator

de suscetibilidade relativo a faixa etaria do agente suscetivel.

Nesse contexto, fiiscara atua como atenuador (quanto menor, maior a prote¢ao);
e fidade € definido por grupo etario (ver Tabela 2) e pode ser menor, igual ou maior
que 1, representando, respectivamente, menor, igual ou maior suscetibilidade relativa em

comparagao ao adulto jovem.
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Tabela 2 — Faixas etarias e suscetibilidade relativa a infecc¢ao.

Faixa etaria (anos) | Suscetibilidade relativa
0-9 0,4
10 - 19 0,45
20 - 59 0,8
60 — 69 1,0
70 ou mais 1,2

3.2.2 Conexdo entre Municipios

A estrutura de interagdo entre municipios é representada por um grafo, em que
cada né corresponde a um municipio e as arestas conectam municipios geograficamente

proximos (definidos via KDTree).

Durante a simulacao, uma fracdo da populagdo de um municipio realiza visitas
ocasionais a municipios vizinhos, de acordo com uma taxa de mobilidade pré-definida
em suas arestas. Nesses deslocamentos, agentes infectados podem interagir diretamente
com individuos suscetiveis do municipio de destino, gerando novos focos de infeccao local.
Esse mecanismo permite que a propagagao regional(entre cidades) nao seja apenas um
acréscimo aleatério de casos, mas sim o resultado da taxa de interacoes entre agentes de

diferentes municipios, tornando a dindmica mais realista.

Patos de Minas

Araguari

Araxd

/

Uberaba

Figura 5 — Grafo representando as cidades e suas conexoes geograficas utilizadas na si-
mulacao.

Na Figura 5, observa-se que municipios mais préximos possuem conexoes diretas,
possibilitando o fluxo de individuos entre eles e refletindo um padrao mais realista de

mobilidade regional.
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3.2.3 Evolucao do Modelo

A simulagao é executada em passos diarios, representando a evolugao da epidemia
ao longo do tempo. A populacao inicial de agentes infectados em cada municipio é definida
com base nos dados reais de COVID-19, considerando o numero de casos acumulados
na semana anterior ao inicio da simulacao (Ministério da Saide do Brasil, 2025). Essa
abordagem permite que a simulagdo comece a partir de uma condicao realista, refletindo

a situacao epidémica observada na regiao monitorada, antes do periodo simulado.

Em cada passo do modelo, é aplicada a seguinte regra de transicao:

1. Para cada municipio, os agentes interagem localmente dentro do reticulado do auto-
mato celular (AC), com base em um modelo SEIRD. A figura 6 descreve a evolugao
da doenga por meio de cinco estados epidemioldgicos do modelo: Suscetivel (S), Ex-
posto (E), Infectado (I), Recuperado (R) e Obito (D). Cada transicio é determinada
por parametros especificos do modelo, como a taxa de transmissao, o periodo de in-
cubagao, a probabilidade de recuperacao e a probabilidade de morte, representando

o curso tipico de uma epidemia.

Cada individuo d suscetivel (S) pode se tornar exposto (E) caso possua vizinhos
infectados (/). A probabilidade de contaminagao do individuo d por um vizinho

infectado é dada por:

Pinfecgéo (d> = 6 : fidade(d) : fméscara(d)a
onde:

e 3 é a probabilidade base de transmissao do virus;
o fidade(d) é o fator de ajuste pela suscetibilidade etaria do individuo d;

o fmascara(d) € 0 fator de protegao pelo uso de mascara.

Por exemplo, suponha que um individuo d esteja préximo a um vizinho infectado,
com 3 = 0,2, fiqade(d) = 1 € fnascara(d) = 0,4. A probabilidade de contaminagao

desse individuo pelo vizinho infectado é:
-Pinfecgéo(d) = 07 2-1- 074 = 0, 08.

ou seja, 8% de chance de se tornar exposto nesta interacdo. Para atualizar o estado,
gera-se um numero aleatério r € [0,1]; se r < Piyfeccao(d), 0 individuo muda de

estado S — F, caso contrario, permanece suscetivel.

o Transicdo E — I: Os agentes no estado exposto (E) tornam-se infectados
(I) apds o periodo de incubacao da doenga. Esse periodo é definido como um
numero fixo de iteragoes ou dias no modelo, simulando o tempo necessario para

que o virus se torne detectéavel e o individuo passe a ser contagioso.
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« Transicdo I — D/R: Agentes no estado infectado (I) podem evoluir para
6bito (D) apés a duracao média da infecgao. Essa transi¢do ocorre de acordo
com a probabilidade de morte predefinida P, que pode variar de acordo
com caracteristicas individuais, como idade ou comorbidades, refletindo a mor-
talidade real da doenca.

Agentes infectados que ndo evoluem para 6bito se tornam recuperados (R)
ap6s o mesmo periodo médio de infeccdo. A probabilidade de recuperacao é
complementar a probabilidade de morte, ou seja, Precuperagio = 1 — Prortes
garantindo que todos os individuos infectados evoluam para um estado final

(recuperado ou ébito) apds a duracao da doenca.

Figura 6 — Diagrama do modelo epidemiolégico SEIRD.

2. Ao final de cada passo da simulagao, uma fragao da populacao de cada municipio é
selecionada para visitar municipios vizinhos, de acordo com a taxa de mobilidade.
Apenas agentes infectados (I) podem gerar novos focos de contégio. Cada visitante
escolhe aleatoriamente uma célula de destino e seus vizinhos imediatos, e cada célula

suscetivel d tem probabilidade de contaminagao dada por:

Pinfecgéo (d) = 5 : fidade(d) : fméscara(d)a

Se sorteio aleatério 7 € [0,1] < Pfeccao(d), 0 individuo muda de S — E. Essa
etapa permite criar novos focos de contagio em municipios vizinhos, simulando a

disseminacao espacial da doenca.

3. Apés a atualizacdo de todos os municipios, os dados sao agregados, possibilitando

acompanhar a evolucao temporal do niimero de individuos em cada estado epide-
miolégico (S, E, I, R, D).
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4. O processo ¢é repetido ao longo de todo o periodo estipulado para simulacao, per-
mitindo comparagoes entre os resultados simulados e os dados reais, bem como a

avaliacao de diferentes cenarios epidemiologicos.

A Figura 7 apresenta a estratégia de mobilidade utilizada no modelo. No exem-
plo, os distritos sao representados como reticulados de automatos celulares, em que
cada célula corresponde a um individuo: verde indica suscetivel, vermelho infectado,

amarelo exposto e preto obito.

(1
-
@
-
o
- an
@ - @00
| N |e=e= &
Distrito A ' DistritoB

Figura 7 — Processo de mobilidade entre distritos.

No primeiro caso, observa-se um individuo infectado do Distrito A visitando o Dis-
trito B, o que pode gerar novas infec¢oes nos individuos suscetiveis do destino. Ja no
segundo caso, como a visita ¢é realizada por um individuo nao infectado, nao ocorre

nenhuma alteragao nos estados epidemiologicos do Distrito B.

Essa abordagem possibilita capturar de forma integrada a propagacao local e re-
gional da COVID-19, mantendo a granularidade dos municipios e incorporando caracte-

risticas individuais dos agentes.
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4 Experimentos e Resultados

O presente capitulo avalia a capacidade do modelo em reproduzir os padroes ob-
servados da propagacao da COVID-19 para 7 cidades selecionadas: Uberlandia, Uberaba,
Araguari, [tuiutaba, Araxa, Patrocinio e Patos de Minas. O objetivo é comparar os re-
sultados simulados com os dados reais, utilizando métricas como nimero diario de casos
novos, casos acumulados, picos de infeccio, RMSE, coeficiente de determinacio (R?) e

correlagao de Pearson.

A andlise sera realizada tanto no ambito agregado, considerando todas as cida-
des simultaneamente, quanto individualmente, destacando diferencas na simulacao entre

municipios de distintos tamanhos populacionais.

4.1 Ambiente Experimental

Para validar o modelo proposto e avaliar seu desempenho, os experimentos foram

realizados considerando os seguintes critérios:

e Municipios simulados: a simulacao considerou os municipios de Uberlandia, Ube-
raba, Araguari, Ituiutaba, Araxa, Patrocinio e Patos de Minas, cujas populacoes e
dados epidemiolégicos foram obtidos a partir de registros oficiais do Ministério da
Satde (Ministério da Saude do Brasil, 2025).

e Periodo de simulagao: cada execucao simulou a propagacao da COVID-19 por

um periodo de 30 dias, com atualizacao diaria dos estados dos agentes.

« Numero de execugoes: para reduzir o efeito de variabilidade estocéstica, cada
cenario foi executado 10 vezes, e os resultados foram obtidos como média das exe-

cucoes.

o Parametros epidemiolégicos fixos: a taxa de transmissao, probabilidade de evo-
lucao para 6bito, uso de méscara e suscetibilidade por faixa etaria foram definidos

conforme descrito na Secao 3.2.1 .

o Condigoes iniciais: o niimero inicial de infectados em cada municipio foi obtido a

partir dos dados reais registrados antes do inicio do periodo de simulacao.

o Meétricas de avaliagao: foram calculados o niimero diario de casos novos, o nimero
acumulado de casos, além de métricas de desempenho como RMSE, coeficiente de

determinagao (R?) e correlagao de Pearson entre os dados simulados e os dados reais.
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o Identificagcdo de picos de infecgao: os picos de casos diarios foram detectados
para cada municipio, permitindo comparar o dia e a magnitude do pico simulado

com os dados observados.

« Comparacao com dados reais: os resultados simulados foram comparados com
os casos confirmados de COVID-19 obtidos a partir de registros oficiais do Ministério

da Satude, no mesmo periodo temporal considerado para a simulacao.

o Periodo Temporal: A comparacao foi realizada considerando os 30 dias a partir
de 01/09/2020. Essa data foi escolhida por refletir um momento em que o uso de
mascaras ja estava consolidado como medida protetiva, mas ainda nao havia o inicio
da vacinacao, o que garante maior aderéncia entre a simulacao proposta e a realidade

observada.

Esses critérios garantem que a avaliacao do modelo seja rigorosa e que os resultados

possam ser reproduzidos e interpretados de forma consistente.

4.2 Analise Regional da Evolucdo de Casos

Nesta se¢ao sao apresentados os resultados agregados considerando o ntimero de
casos de todas as cidades. O objetivo é avaliar a capacidade do modelo em reproduzir a

dindmica global da epidemia, antes de realizar a anélise individual por cidade.

A Figura 8 mostra a evolugao dos casos acumulados, comparando os dados reais
com os valores simulados pelo modelo. Ja a Figura 9 apresenta a série de novos casos
diarios, permitindo avaliar a aderéncia da simulacdo ao comportamento temporal da

epidemia.

Casos acumulados totais em todas as cidades

—— Acumulado real (total)
14000 Acumulado simulado (total)

12000 A
10000 A
8000 -
6000

4000 -

Numero de casos acumulados

2000 A

Dias

Figura 8 — Casos acumulados: comparacao entre dados reais e simulados.
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O grafico mostra que ambas as curvas de casos acumulados apresentam cresci-
mento continuo, indicando que o modelo captura bem a tendéncia geral da pandemia.
A simulagdo (laranja) se mantém ligeiramente abaixo da realidade (azul), especialmente
nos primeiros dias, refletindo uma introducao inicial mais gradual do virus. Apesar dessa
diferenca, a evolucao ao longo do tempo acompanha de forma consistente a curva real,

sugerindo que o modelo representa adequadamente a dinamica da epidemia.

Casos novos totais em todas as cidades

—8— Casos reais (total) L]
I— Casos simulados (total)

800 1

600 1

400 1

Numero de casos

200 1

Dias

Figura 9 — Novos casos didrios: comparacao entre dados reais e simulados.

O gréfico mostra o nimero de casos novos didrios em todas as cidades, compa-
rando os dados reais e simulados. Observa-se que a simulagao (laranja) consegue captar
0s picos mais altos da pandemia em alguns dias, mas em outros momentos subestima ou
superestima o nimero de casos em relagao a realidade (azul). Apesar dessas variagoes did-
rias, o modelo consegue reproduzir a tendéncia geral de oscilagdes na evolugao da doenga,

refletindo os periodos de aumento e reducao de casos ao longo do tempo.

Além da andlise visual, foram calculadas métricas quantitativas para avaliar a

precisao do modelo. Os resultados estao sumarizados na Tabela 3.

Tabela 3 — Métricas de desempenho do modelo no agregado (todas as cidades).

Meétrica Casos Acumulados Valor

RMSE 138,46
R? 0,90
Correlacao 0,99
Meétrica Novos Casos Valor
Erro no tempo do pico 3 dias
Erro no valor do pico 8,65%

Os resultados demonstram que, a nivel regional, o modelo apresenta desempe-
nho satisfatorio, com elevada correlacao (0,99) entre a curva simulada e a real, além de

um R? de 0,90, indicando que 90% da variacdo dos casos acumulados foi explicada pela
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simulagao. O erro no pico foi reduzido, tanto em termos de tempo (3 dias) quanto de mag-
nitude (8,65%), o que evidencia a boa capacidade do modelo em reproduzir a evolucao da

epidemia de forma global.

4.3 Avaliacao dos Casos por Municipio

As Tabelas 4 e 4.3 apresentam a comparagao das métricas de avaliagdo do modelo
para diferentes cidades, destacando como o desempenho varia conforme caracteristicas

locais e o tamanho populacional.

Tabela 4 — Métricas de avaliagdo do modelo por cidade

Meétrica Uberlandia Araguari Uberaba Ituiutaba
RMSE acumulado 314,63 169,06 275,23 843,60
R? acumulado 0,98 0,69 0,83 -1,53
Correlacao acumulada 0,99 0,99 0,99 0,97
Erro tempo pico (dias) 3 7 3 5
Erro valor pico (%) 6,33 35,12 35,81 55,49

Métrica Patrocinio Araxa Patos de Minas

RMSE acumulado 215,22 310,92 221,27

R? acumulado -0,23 -1,19 -1,32

Correlacao acumulada 0,99 0,98 0,99

Erro tempo pico (dias) 4 6 3

Erro valor pico (%) 28,27 79,37 37,05

Observa-se que o modelo apresenta bom ajuste para Uberlandia, com baixo erro
médio (RMSE = 314,63), alto coeficiente de determinagao (R? = 0, 98) e correlagao (0,99).
Os erros relacionados ao pico epidémico também sao reduzidos, tanto em tempo (3 dias)
quanto em magnitude (6,83%), indicando que o modelo consegue reproduzir de forma

satisfatéria a evolucao da epidemia em municipios de grande porte.

Em contraste, Ituiutaba apresenta desempenho significativamente inferior: o erro
médio é quase duas vezes maior; o R? é negativo ,indicando inadequacao do ajuste; e
o erro no valor do pico ultrapassa 55%. Essa diferenca deve-se principalmente & menor
populagdo e ao numero reduzido de casos, que tornam a curva epidémica mais irregular
e suscetivel a flutuacgoes aleatérias, dificultando a capacidade do modelo de capturar
padroes consistentes. Esses resultados evidenciam que a abordagem proposta se ajusta
melhor a municipios maiores, enquanto cidades menores apresentam maior variabilidade

nos resultados.
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5 Conclusao

O presente trabalho teve como objetivo desenvolver um modelo baseado em grafo
e automatos celulares para simular a propagacdo da COVID-19 em cidades brasileiras,

avaliando sua capacidade de reproduzir padroes observados de forma quantitativa.

Os resultados indicam que o modelo apresenta bom desempenho quando con-
siderada a evolugao regional consolidada, especialmente em municipios de maior porte
populacional, como Uberlandia, onde as métricas de ajuste, como RMSE, coeficiente de
determinacio (R?) e correlagio, evidenciam uma boa correspondéncia com os dados reais.
Em contrapartida, cidades menores, como Ituiutaba e Patrocinio, mostraram maior vari-
abilidade nos resultados, erros mais elevados e menor confiabilidade nas previsoes do pico
epidémico, devido principalmente a menor quantidade de casos e a influéncia de flutuagoes

aleatérias inerentes ao modelo.

Entre as limitacoes deste trabalho, destacam-se a utilizacao de parametros glo-
bais, a geragdo da populagdo inicial de cada cidade de forma aleatéria e a auséncia de
variabilidade na mobilidade intermunicipal. Esses fatores podem influenciar a dinamica
simulada da epidemia, contribuindo para maiores erros em municipios de menor porte e

limitando a capacidade do modelo de capturar variagoes locais especificas.

Como contribuigoes, o estudo demonstra que automatos celulares podem ser apli-
cados na modelagem de epidemias em nivel municipal, oferecendo uma ferramenta flexivel
para simulacao e analise de diferentes cenarios. Para contornar as limitacoes identificadas,
sugere-se, em trabalhos futuros, o uso de algoritmos bio-inspirados para o ajuste mais re-
finado e personalizado do conjunto de parametros do modelo para a fim de representar
a variabilidade comportamental existente entre os municipios, a incorporagdo de novas
variaveis comportamentais, como dados socio-economicos, disponibilidade de leitos e taxa
de vacinagao, bem como a aplicagao da abordagem a outras doencas ou contextos epide-
mioldgicos. Essas medidas poderiam aumentar a precisdo das simulagoes, especialmente

em cidades de menor porte, e tornar o modelo mais robusto frente a diferentes cenarios.
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