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Propagacao de epidemias

O estudo da propagacao de epidemias é uma &area de investigagdo importante e actual,
nomeadamente em medicina, no que diz respeito aos fenémenos de contagio associados a
doencas infecciosas, mas também, por exemplo, na andlise de processos de disseminacao
de informagao em redes sociais.

Existem diversas abordagens a modelacao de epidemias, algumas delas estocasticas,
mas na sua maioria recorrendo a modelos deterministicos [1, 2, 3]. Os modelos mais
usados sao usualmente denominados SIS, SIR e SEIR, consoante a forma de compar-
timentacao dos individuos. Nestes modelos epidémicos os individuos da populacao sao
compartimentados de acordo com o seu estado em relacao a doenga: susceptivel, exposto,
infectado e recuperado. No modelo SIS um individuo susceptivel pode ser contagiado
por um individuo infectado passando ele proprio a infectado, mas nao desenvolve imuni-
dade & doenga. Assim, apds recuperar, regressando ao estado susceptivel, pode voltar a
ser infectado. No modelo SIR os individuos, depois de infectados, desenvolvem sempre
imunidade a doenca passando para o estado recuperado, nao voltando ao estado sus-
ceptivel. No modelo SEIR, que é baseado no modelo SIR, um individuo susceptivel que
entre em contacto com um individuo infectado passa primeiro ao estado exposto que ird
mais tarde evoluir para o estado infectado mas durante esta fase nao pode contagiar.
A Figura 1 ilustra as possiveis transi¢oes de estado de um individuo de acordo com o
modelo SEIR. Um individuo pode morrer em qualquer um dos estados, situacao que se
encontra representada a tracejado.



—( 9 - E ‘W
S

’
~_-

Figura 1: Diagrama de transicao de um individuo.

Neste projecto, pretende-se desenvolver em Python um simulador de propagacgao de
epidemias baseado num modelo SEIR, enriquecido com mecanismos de vida artificial,
de acordo com os principios de simulagao discreta estocéastica.

Neste modelo, considera-se uma populagao inicial de individuos susceptiveis, excep-
tuando uma percentagem pequena de infectados. Os individuos encontram-se dispostos
numa grelha de dimensao N, como se descreve adiante. Cada individuo pode evoluir
de acordo com varios eventos que podem afectar o seu estado.

Descricao do modelo

Uma grelha de dimensdao N é uma grelha quadriculada com (2N + 1) x (2N + 1)
quadriculas, como se ilustra na figura seguinte.
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Figura 2: Grelha e vizinhancas.



Cada quadricula é identificada pelas suas duas coordenadas inteiras (z,y) com z,y €
{—=N,...,0,...,N}. As 8 quadriculas contiguas a uma quadricula (a, b) sdo a vizinhanga
1 de (a,b). As quadriculas a cinzento claro na Figura 2 sdo a vizinhanga 1 de (0, 0).
De forma semelhante, as 16 quadriculas que envolvem a vizinhanca 1 de (a,b) sdo a
vizinhanga 2 de (a,b). As quadriculas a cinzento escuro nesta figura sao a vizinhanga 2
de (0,0). Considera-se que a primeira e a tltima linhas sdo contiguas. Da mesma forma
considera-se que a primeira e a ultima colunas também sao contiguas. Esta situacao
também estd ilustrada na Figura 2 para a quadricula (N, N) em que as quadriculas
sombreadas sao a vizinhanca 1 de (N, N).

Na grelha podem existir obstaculos, ou seja, quadriculas que nao podem ser ocupa-
das por individuos. Na Figura 3 ilustra-se uma grelha com um obstaculo, constituido
pelas trés quadriculas a preto. Mais tarde serd relevante saber se dois individuos estao
em contacto para efeitos de contagio. Na auséncia de obstaculos dois individuos estao
em contacto se estiverem ou na vizinhanca 1 ou na vizinhanga 2 um do outro. Se existi-
rem obstaculos, para dois individuos na vizinhanca 2 um do outro estarem em contacto
tera de existir uma quadricula livre de obstaculos comum as vizinhancas 1 de cada um
deles. Na figura 3 ilustram-se dois cenarios possiveis. Nesta figura, os individuos 1 e 2
nao estao em contacto mas os individuos 1 e 3 estao.
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Figura 3: Grelha e obstaculos.

Um individuo é caracterizado por uma identificagdo (um niimero natural uinico para
cada individuo) e um estado (“S”, “E”, “I”, e “R”). No inicio da simulacao distribuem-se
P individuos susceptiveis e P; individuos infectados aleatoriamente pelas quadriculas li-
vres de obstaculos da grelha, garantindo que cada quadricula é ocupada por, no maximo,
um individuo.



Cada individuo evolui de acordo com os seguintes mecanismos aleatorios, até ser
atingido um tempo limite de simulacao Tj:

e Deslocamento, com tempo médio entre deslocamentos dado por uma variavel
aleatéria exponencial com valor médio T;. O individuo desloca-se para uma
posicao livre* na sua vizinhanca 1, se existir alguma, com probabilidade py. No
entanto, se na vizinhanga 1 existirem pelo menos 3 individuos infectados e posicoes
livres o individuo desloca-se sempre. A nova posicao é escolhida uniformemente
de entre as posicgoes livres na vizinhanca 1.

e Reprodugao, com tempo médio entre reproducoes dado por uma variavel aleatéria
exponencial com valor médio 7). A reproducao efectiva-se, com probabilidade p,.,
desde que na vizinhanca 1 do individuo existam pelo menos duas posicoes livres
e pelo menos uma ocupada por outro individuo. O novo individuo é criado no
estado susceptivel (independentemente do estado do progenitor) e colocado uni-
formemente numa das posigoes livres na vizinhanca 1 do progenitor.

e Morte, com tempo de morte dado por uma varidvel aleatéria exponencial com
valor médio T),. O individuo morre (é eliminado da simula¢ao) com probabilidade
Pm. Se estiver infectado a probabilidade de morte aumenta 10% (até um méximo
de 1).

e Avaliacao de estado, com tempo médio entre avaliacdes dado por uma variavel
aleatdria exponencial com valor médio T, (s) que depende do estado s do individuo.
Este evento gere a evolugao do estado do individuo, podendo alteré-lo.

— Se o estado do individuo for susceptivel e existirem individuos infectados na
sua vizinhanca 1 ou na sua vizinhanca 2, o estado muda para exposto com
probabilidade p., em que p. depende do valor de x = 2n; + ny onde ny é
o numero de infectados na vizinhanga 1 e ny o nimero ns de infectados em
contacto na vizinhanca 2, de acordo com a expressao
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Havendo mudancga do estado para exposto, a proxima avaliagao dar-se-4 em
tempo médio T, (“E”). Se nado existir mudanca de estado, a préxima avaliagao
dar-se-4 em tempo médio T,(“S”).

— Se o estado do individuo for exposto este muda para o estado infectado e a
nova avaliacao realiza-se com tempo médio T,(“1").

*Nao ocupada por individuos ou obstdculos.



— Se o estado do individuo for infectado este muda para o estado recuperado do
qual nado saird (excepto por morte), ndo sendo necessarias novas avaliagoes.

Simulador

O simulador deve ser desenvolvido seguindo o método da programagdo modular por
camadas centrado nos dados.

1. Comece por identificar os tipos de dados relevantes e suas operagoes. Nomeada-
mente, os tipos de dados relevantes sao evento, cap, individuo e grelha.

Note que estes tipos de dados devem incluir, entre outras, operagoes para construir
valores, consultar a informacao associada, e manipular os valores de forma a
implementar o simulador.

No caso do tipo grelha, devem ser consideradas operagdes que permitam colocar
e retirar individuos da grelha; determinar a posi¢ao de um individuo; determinar
se uma posicao estd livre ou ocupada; calcular as posicoes ocupadas adjacentes
a uma posi¢ao dada (vizinhanga 1); determinar o nimero de infectados nas vizi-
nhangas 1 e 2 (em contacto); determinar o nimero total de infectados na grelha;
determinar as listas das coordenadas dos individuos susceptiveis, expostos, infec-
tados e recuperados na grelha, entre outras que considere relevantes.

2. Implemente estas camadas sobre a camada basica do Python.

3. Desenvolva o programa abstracto pretendido sobre a camada que disponibiliza
estes tipos de dados.

4. Integre o programa obtido em 3 com os médulos desenvolvidos em 2.

5. Experimente o programa desenvolvido com diversos conjuntos de dados a sua
escolha, apresentando os respectivos resultados. Em particular, considere o con-
junto:

« N=10,P, =96, P, = 4,T), = 50, Ty = 1,T, = 10, T, = 20,pg = 0.6,p, —
0.3,pm = 0.5,T,(“S”) = 1,To(“E”) = 1,T,(“I”) = 10 e lista de obstéculos
[(2,-10),(2,-9),...,(2,0),(2,1).....,(2,10)].

6. Considere a possibilidade de gerar diferentes configuragoes iniciais :

(a) os individuos encontram-se distribuidos aleatoriamente na grelha;

(b) os individuos encontram-se distribuidos aleatoriamente na grelha, mas em
que p por cento deles se encontram em posigoes adjacentes.



Note que o programa a desenvolver deve:

e receber os seguintes dados

a dimensao N da grelha;

os numeros P; e P; de individuos susceptiveis e infectados inicialmente na
populacgao;

o tempo limite de simulacao T}y;

os tempos médios Ty de deslocamento, 7, de reproducao e 71;, de morte;
as probabilidades p,; de deslocamento, p, de reproducao e p,, de morte;
os tempos médios T, (“S”), To(“E”), To(“I”) necessérios para a fungao Ty;

a lista de quadriculas, identificadas pelas suas coordenadas, que constituem
os obstaculos,

e ¢ devolver a seguinte informagao

um grafico com a evolugao do nimero de infectados ao longo do tempo;

um ficheiro resultados.txt que, na primeira linha, tem a dimensao N da
grelha, na segunda linha tem a lista de obstaculos, e em cada uma das
linhas seguintes tem uma lista com 4 listas com as coordenadas dos in-
dividuos susceptiveis, expostos, infectados e recuperados, respectivamente,
correspondendo a evolucao da grelha ao longo do tempo. Sera disponibi-
lizado na péagina da disciplina um notebook Pyhton que 1é o conteido do
ficheiro resultados. txt e gera uma animacao da evolucao do sistema. Para
que a animacao seja gerada correctamente, é necessario que a estrutura do
ficheiro resultados.txt seja respeitada.
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Entrega do projecto

O projecto é entregue através do sistema Fenix, apds a inscricao do respectivo grupo.
A entrega do projecto estd dividida em duas partes.

Parte 1

Na primeira parte do projecto, cada grupo deve submeter os médulos desenvolvidos no
ponto 2 da secgao anterior. A entrega deve consistir de um tnico arquivo (zip ou rar)
contendo os modulos desenvolvidos, e um pequeno relatério descrevendo as operagoes
dos tipos de dados e explicando as principais op¢oes tomadas para a sua implementacao,
bem como exemplos ilustrando o seu correcto funcionamento.

Data limite de submissao: 23h59m do dia 1 de Dezembro de 2018.

Parte 2

Na segunda parte do projecto, cada grupo deve submeter o simulador. Para esta fase,
serao disponibilizados na pagina da disciplina médulos com implementagoes dos tipos
de dados. Cada grupo pode optar por desenvolver o simulador recorrendo aos médulos
disponibilizados ou recorrendo aos seus préprios modulos, possivelmente alterados apds
a primeira submissao. Tal opgao deve estar claramente identificada no relatério, im-
plicando a ressubmissao dos elementos da Parte 1, caso os tipos de dados tenham sido
alterados e utilizados. A entrega deve consistir de um tnico arquivo (zip ou rar) con-
tendo o simulador e eventuais médulos adicionais que tenham sido desenvolvidos, e um
pequeno relatério explicando as principais opgoes tomadas para a implementacao do
simulador e exemplos que ilustrem e permitam analisar o comportamento do modelo
proposto.

Data limite de submissao: 23h59m do dia 15 de Dezembro de 2018.



