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(l. Apresentacao

Como concepcao deste evento, espera-se que um trabalho ou palestra tenha um fend-
meno biolégico como motivagdo para a modelagem matematica. O Encontro de Bio-
matematica tem por objetivos:
1. Difundir a Biomatemética como campo de estudo, pesquisa e colaboracdo com areas
correlatas;

2. Integracdo de pesquisadores, professores, graduandos e pds-graduandos no estudo
de problemas em aberto que exijam ac¢des académicas;

3. Fomentar, através de desafios trazidos ao evento por pesquisadores de areas corre-
latas, a pesquisa com aplicagdes efetivas;

4. Divulgar os trabalhos feitos nos grupos de Biomatemadtica a que pertencem os
participantes, fomentando demandas reais;

5. Formacgao e atualizac¢do dos participantes por meio de diversas atividades.

Além disso, além de estimulos coletivos, busca-se, também, a motivacao pessoal de
pesquisadores, professores, profissionais, pds-graduandos e graduandos e usudrios do
instrumental biomatemaético no estudo, na busca de solucdes, na avaliacdo de politicas
publicas e fomentar uma estreita coopera¢ao com a Matemadtica, Matemética Aplicada e a
Biologia. Finalmente, um objetivo significativo: o de manter a realizagdo do EncBioMat
no cendrio de pesquisa, trabalho, colaboragao e realizacdes em Biomatematica.

Este ano o evento contard com 10 secOes de palestras plendrias; um minicurso sobre
“Modelos Epidemiolégicos Compartimentais em Redes Complexas”, 14 comunicacdes
orais e 8 apresentacdes na categoria de posteres.

A Comissao Organizadora da as Boas Vindas a todos os participantes que irdo pres-
tigiar o evento, que estd em sua quarta edicdo, e esperamos que nosso “Encontro de
Biomatematica” contribua ainda mais para o fortalecimento desta drea de pesquisa.

Realizacao

[ Oraoens

CEFET/RJ IMECC Sociedade Brasileira de M: dtica & Pesquisa do Estado do o de Jaelra

Aplicada e Computacional
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(4. Minicurso

Modelos Epidemioldgicos Compartimentais em Redes
Complexas

Silvio da Costa Ferreira Junior!

! Departamento de Fisica, Universidade Federal de Vicosa, Vigosa, Brasil

Resumo

Os processos de disseminacao sdo relevantes em diversos contextos, desde as doengas
contagiosas até a disseminacao de informacgdes nas redes sociais. A disseminagdo quase
universalmente se d4 por meio de contatos entre elementos que podem ser devidamente rep-
resentados com o arcabougo tedrico de redes complexas. Um aspecto chave das estruturas
em redes € seu alto nivel de heterogeneidade que leva a comportamentos dindmicos muito
mais complexos do que os modelos em espagos euclidianos convencionais ou abordagens
de mistura homogéneas. Neste minicurso, uma breve introdugdo aos processos de propa-
gacdo em redes complexas serd abordada usando modelos fundamentais tais como o SIS e
o SIR. Serao apresentadas as principais abordagens tedricas € numéricas € uma revisao
da teoria de redes com as propriedades importantes para a compreensao dos processos de
propagacdo. Finalmente, alguns topicos avangados, tais como fendmenos de localizagdao
de processos epidémicos, identificacdo de super-disseminadores e aplicagdes a pandemia
de COVID19, serdo apresentados como ilustragdes do poder das ferramentas tedricas
apresentadas no minicurso.

1silviojr@ufv.br
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Mathematical modelling of mobility and COVID dynamics

Pedro da Silva Peixoto !
1Departamento de Matemadtica Aplicada, IME-USP, Sao Paulo, SP

Resumo

Nesta palestra, vamos conversar sobre o uso de dados de mobilidade, obtidos via
georreferenciamento de celulares, na modelagem matemadtica de epidemias. Em particular,
vamos discutir modelos utilizados na pandemia da COVID-19 e resultados mais relevantes
do ponto de vista de gestdo de saude publica, bem como resultados cientificos publicados.
Mais informacdes e referéncias em: https://www.ime.usp.br/ pedrosp/covid19/

1ppeixoto@usp .br
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Modelagem matematica do cincer: abordagens e desafios

Regina Célia Cerqueira de Almeida !
! Laboratério Nacional de Computagio Cientifica LNCC/MCTI, Petrépolis, Brasil

Resumo

O desenvolvimento do cancer resulta de interacdes complexas entre diferentes mecan-
ismos que atuam em uma ampla gama de escalas de tempo e espaco. A modelagem
matemadtica e computacional pode ajudar a entender o papel destes multiplos mecanismos
que interagem no microambiente tumoral. Compreender essas interagdes multiescalas
complexas € um passo crucial para o desenvolvimento de terapias eficazes. Nesta palestra,
discutimos diferentes abordagens de modelagem para representar o crescimento multiescala
de tumores vasculares e avasculares e suas respostas a terapias.

1rcca1501©gmail .com
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Ecologia Matematica: uma area de trabalho com desafios
necessarios e urgentes!

Jodo Frederico Meyer !
lDepartamento de Matemadtica Aplicada, IMECC-UNICAMP, Campinas, Brasil

Resumo

Nesta participacdo no EncBioMat, o objetivo € o de descrever as principais areas
de trabalho em Ecologia Matemdtica, descrevendo problemas que exigem o trabalho de
matemadticas e matemadticos e ilustrando, com exemplos 0 modo como, em geral, tais dreas
estdo interligadas a ponto de tornar a transdisciplinaridade em antidisciplinaridade. Na
parte final, serdo apresentadas situacdes-problema com a urgente necessidade de esforcos
biomatemaéticos de modo amplo e inovador.

1_'joni@ime .unicamp.br
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Dinamica e espalhamento de populacoes de mosquitos
naturais e transgénicos

Ana Paula Pintado Wyse !
I Departamento de Computagio Cientifica, Universidade Federal da Paraiba, Jodo Pessoa,
Brasil

Resumo

A manipulacio genética de populacdes naturais de mosquitos resulta em uma variedade
com reduzida capacidade de atuacdo como vetor de doengas. Diversas técnicas tém sido
desenvolvidas ao longo dos tultimos anos, gerando mosquitos com capacidade reduzida de
transmissdo de doencas, com expectativa de vida encurtada ou mesmo com dificuldades de
realizacdo do repasto sanguineo. Tais variedades manipuladas em laboratério devem ser
capazes de coexistir ou mesmo substituir, ainda que parcialmente, as populagcdes naturais.

1anawyse@ci .ufpb.br
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Diferencas nos padroes geométricos e de distribuicao
espacial das células sanguineas e plaquetas analisadas por
microscopia optica na infeccao pelo virus da Dengue: uma

possivel modelagem matematica preditiva de “turn over”
para forma hemorragica

Leonardo de Medeiros Maier!
I'UFRJ, Rio de Janeiro

2Secretaria de Satide do Municipio do Rio de Janeiro

Resumo

A dengue ¢ uma doenca infecciosa febril aguda causada por um virus pertencente a
familia Flaviviridae, do género Flavivirus. O virus da dengue apresenta quatro sorotipos,
em geral, denominados DENV-1, DENV-2, DENV-3 e DENV-4. Esses também sao
classificados como arbovirus, ou seja, sio normalmente transmitidos por mosquitos. No
Brasil, os virus da dengue sdo transmitidos pela fémea do mosquito Aedes aegypti (quando
também infectada pelos virus) e podem causar tanto a manifestacao cldssica da doenca
quanto a forma considerada hemorragica(1).

Na avaliacdo do tecido sanguineo por hematoscopia, podemos em diversos casos
observar agregados plaquetarios € mudangas nos padroes de distribuicao das células e
plaquetas devido a diversos fatores, dentre eles: altera¢cdes no potencial Zeta da membrana
dos eritrdcitos e resposta imunoldgica exacerbada durante a produgdo dos anticorpos pelos
Linfécitos B, indicando em teoria uma maior probabilidade em inciar o “turn over” para a
Dengue em sua forma hemorragica(2) (3).

Esse trabalho busca uma forma de Modelagem Matemética, onde se possa buscar
dentro desses padroes criados pelas células hiper-reativas predizer a probabilidade de
desenvolvimento de uma Dengue hemorragica e caso esse modelo reflita o processo de
“turn over” a abordagem de tratamento podera ser modificada evitando assim sua forma
mais agressiva.

Referéncias

[1] WOLFE LC, The membrane and the lesions of storage in preserved red cells Transfu-
sion, 25:185-203 (1985).

[2] WOLFE LC, The membrane and the lesions of storage in preserved red cells Transfu-
sion, 25:185-203 (1985).

[3] DOBBE JG, HARDEMAN MR, STREEKSTRA GJ, STRACKEE J, INCE C, GRIM-
BERGEN CA, Analyzing red blood cell-deformability distributions, Blood Cells
Mol. Dis.,28(3): 373-384 (2002).

'1eonardo .maier@gmail.com
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Sobre a aplicacao e a aproximacao numérica de modelos
matematicos

Maicon Ribeiro Correa!
lDepartamento de Matematica Aplicada, IMECC-UNICAMP, Campinas, Brasil

Resumo

Muitos modelos matematicos descrevem leis de acordo com as quais determinados
sistemas evoluem no tempo. Tais modelos expressam o estado do sistema em um instante
futuro como uma funcdo do estado no presente e de condi¢des de contorno. Nesta apresen-
tacdo apresentaremos alguns modelos matemaéticos descritos por Equac¢des Diferenciais
Parciais, e comentaremos brevemente sobre aspectos de possiveis aproximacoes de suas
solugdes, a partir do emprego do Método dos Elementos Finitos e do Métodos de Vo-
lumes Finitos. Como ilustracdo, serdo apresentados resultados inerentes ao crescimento de
biomassa em meios porosos € 2 modelagem do ventriculo esquerdo do coracdao humano.

'maicon@ime .unicamp.br
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Biocontroles para reducao de arboviroses e analise da
influéncia da pluviosidade e temperatura no crescimento
populacional do mosquito Aedes aegypti

Helenice de Oliveira Florentino Silva !
1Departamento de Bioestatistica, Instituto de Biociéncias, UNESP - Botucatu

Resumo

O Aedes aegypti é um dos mais perigosos artropodes do planeta devido a sua capaci-
dade de transmitir doengas, sua resisténcia, adaptabilidade e proximidade a populacdes
humanas, principalmente em paises tropicais e subtropicais. Este mosquito é transmissor
de diferentes virus, dentre eles o da febre amarela, dengue, chikungunya e zika sdo os mais
preocupantes. Por este motivo, tém sido dispensados altos investimentos em pesquisas
visando o desenvolvimento de vacinas, tratamentos de doencas e técnicas de controle para
reducao das populacdes do vetor e contencdo da dispersdo de arboviroses. Quanto mais
conhecimento da dindmica populacional do mosquito e do processo de transmissdao do
virus, mais assertivas podem ser as estratégias de controle para as populacdes de mosquitos
e consequentemente para a reducdo das doengas. Neste sentido, a modelagem matematica
tem sido uma excelente ferramenta para descri¢do e entendimento das dindmicas envolvi-
das no processo de transmissao de arboviroses e para criacdo de estratégias de controle
6timo. Serdo discutidos nesta apresentacdo alguns resultados de pesquisas desenvolvidas
neste tema, envolvendo também estudos da influéncia da pluviosidade e temperatura como
fatores ambientais de interesse para analisar o crescimento populacional do mosquito e,
consequentemente, a dispersdo de doengas.

'helenice. silva@unesp.br
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2022 o ano do bicentenario do primeiro biomatematico do
Brasil

Divane Marcon !

'Universidade Federal da Fronteira Sul, Campus Chapecé

Resumo

Johann Friedrich Theodor Miiller (Fritz Miiller) nasceu no dia 31 de marco de 1822, na
regido central da Alemanha. Na Alemanha estudou ciéncias naturais e Matematica. Em 22
de agosto de 1852, acompanhado pela esposa e uma filha, chegou a Blumenau/SC. A partir
desta data viveu no Brasil, naturalizando-se brasileiro, até sua morte em 1897. Neste tempo
em que viveu no Brasil, Fritz desenvolveu muitos estudos com crusticeos e ajudou Darwin
na sua teoria da Evolucdo das Espécies. Em 1879, com base em suas observac¢des na Mata
Atlantica, Miiller publicou o artigo “Remarkable cases of acquired resemblance among
Butterflies” na revista Kosmos, descrevendo o fendmeno em que uma espécie toxica de
borboleta imita o padrio das asas de outra espécie toxica de borboleta, conhecido hoje como
Mimetismo Miilleriano. O que o torna o primeiro biomatemaético do Brasil € o fato que,
neste artigo, apresentou, como complemento a sua argumentacao sobre o compartilhamento
de protecao, uma formulagdo matematica usando razdo e proporcionalidade sobre ganho e
perda de individuos das duas populacdes de borboletas envolvidas no fendmeno. Assim,
neste ano de 2022 comemora-se o bicentendrio desse pesquisador que mesmo vivendo
como um colono no interior do Brasil deu uma grande contribuicdo a ciéncia.

ldivane .marcon@gmail.com
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Modelos Matematicos em Intervencoes nas Epidemias

Daniel Antunes Maciel Villela !
'Fundacdo Oswaldo Cruz (Fiocruz), Rio de Janeiro

Resumo

A transmissdo de doencas infecciosas se caracteriza por uma dindmica nao-linear
que pode ser modelada matematicamente, como por exemplo na avaliagdo do nimero
de infectados em transmissdo de doengas respiratorias por meio de contato entre pessoas
(infectantes e suscetiveis). No entanto, as doengas infecciosas frequentemente possuem
dindmicas particulares pois podem apresentar eventuais recorréncias, ou mesmo duragao
limitada de imunidade ou ainda outros aspectos. No caso de intervencoes, isto é, estratégias
utilizadas para mitigar ou controlar a transmissao, € preciso entender estes aspectos a serem
modelados. Serdo apresentados como estes diferentes modelos sdo aplicados na avaliagao
de controle de maldria por meio de medicamentos (maldria), controle de vetores no caso
de arboviroses e ainda a vacinagdo COVID-19.

1dvillela@gmail .com
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Pesquisa e Desenvolvimento no Setor Elétrico

Raquel Medeiros Andrade Figueira !

"Hubz, Rio de Janeiro

Resumo

A pesquisa no setor elétrico estd diretamente ligada ao programa de P&D da ANEEL.
De acordo com a Lei no 9.991/2000, todas as empresas do setor devem investir 0,5% de
sua Receita Operacional Bruta em projetos de P&D e 0,5% em projetos de Efici€ncia
Energética. Desde o estabelecimento dessa legislac@o, foram formadas diversas empresas,
como a HUBZ, especializadas no desenvolvimento de projetos adequados as normas da
ANEEL que respondem aos desafios do setor, muitas vezes com apoio de pesquisadores
universitarios. No segmento de transmissao, o monitoramento da faixa de servidao em torno
de linhas elétricas € um foco de interesse, tanto no sentido do crescimento de arvores quanto
na colonizacdo de estruturas elétricas por aves. No segmento de geragdo, um problema
recorrente ¢ a mortalidade de peixes nas turbinas das usinas hidrelétricas exigindo medidas
para repelir os animais desses locais no momento de ativacdo do maquindrio. Ainda
nesse segmento, o projeto Mexilhdo dourado se destaca pelos avangos ja alcancados, no
entanto outras espécies invasoras que vem causando impacto ambiental em reservatorios
de hidrelétricas ainda sd@o pouco estudadas, assim como a interagdo entre essas espécies.
Um dos organismos de maior impacto atual sdo as macrofitas que geram grandes ilhas
flutuantes. As macrofitas vém sendo estudadas para utilizacido na produgdo de biogdas pelo
processo de biodigestao, uma metodologia com enorme potencial para reaproveitamento
de residuos urbanos e reducao do impacto ambiental de atividades humanas de forma
geral. Os projetos do programa da ANEEL podem também ter um viés social ou educativo.
Nessa drea podemos citar o projeto NatuProtein no qual restos da produgdo agropecudria
sdo usados para criagdo de insetos em viveiros, os quais sdo entdo usados na producdo
de racdo de alta qualidade, reduzindo custos e gerando uma fonte de renda alternativa
para pequenos produtores rurais. Outro projeto é o Solar Pilar, que aproveita a Lei da
Geracao Distribuida em comunidades de baixa renda com a instalagdo de painéis solares e
estabelecimento de uma microeconomia local utilizando os créditos elétricos. Esse projeto
inclui vdrias linhas de incentivo a educacio de mulheres em areas STEM.

1raquel .figueira@hubz.com.br
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Decomposiciao em modos dinamicos e a dinamica da
dengue no Brasil
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Resumo

O método de Decomposi¢cao em Modos Dindmicos (DMD) foi recentemente desen-
volvido por Schmid, [3], para modelar fendmenos dindmicos temporais complexos, com
distribuicao baseada em grande quantidade de dados. Esse método é caracterizado por ser
uma descoberta de conhecimento analitico que visa extrair informacdes sobre algum prob-
lema dinamico a partir de uma massa de dados de alta dimensao, seguindo uma projecao
em espacos de baixa dimensdo que mantém apenas informacdes significativas. O método é
linear, mas pode ser aplicado a fendmenos ndo-lineares e funciona concentrando-se nos
dados de captura instantanea.

'danieldgbm68@gmail . com
211:iemi©gmail .com
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Neste trabalho aplicamos o0 DMD num conjunto de dados empiricos, de nimero de
casos de dengue em cada municipio e distrito brasileiro, no periodo de 2014 a 2019,
disponiveis no Departamento de Informética do Sistema Unico de Sadde (DATASUS) [1].
Descrevemos o DMD num cendrio epidemioldgico considerando x € R" e k € N, tais que

X = (x,i,x%,...,x’,:), (6.1)

representam os dados reais, ou observados, espaco-temporais de uma dinamica, sendo
que os valores x}lc representam o nimero detectado de individuos infectados na i-ésima
localizacdo, i =1,...,n, no tempo k, k = 1,...,m (m semanas epidemioldgicas). Dizemos
que x; € o dado espacial instantaneo no tempo k. Pelo método supde-se que os dados
observados podem ser reproduzidos aproximadamente pela relacdo de recorréncia

Xk+1 =A Xies (6-2)

sendo A € M,,,(R) o melhor ajuste (no sentido dos quadrados minimos) obtido levando
em consideracao todos os pares de dados instantaneos. Uma relacdo funcional entre os m
sucessivos dados xi e x; 1 € descrita aproximadamente pela expressao linear

X' ~AX, (6.3)

sendo

X=|x1 20 - xpq1| e X' =|xo x3 -+ 2

A DMD para o par de conjuntos de dados X e X’ é a decomposi¢io espectral reduzida
da matriz A, «, da equacdo (6.3), isto €, fazemos uma escolha de autovalores e autovetores
mais significativos, tal escolha € feita a partir da Decomposi¢do em Valores Singulares
(SVD) de X.

Os modos dinamicos, ¢, que sdo os autovetores escolhidos da matriz reduzida, de-
screvem como as localizagOes espaciais estdo relacionadas, pois cada componente de ¢
contém duas importantes informagdes: o seu valor absoluto que € a medida da sua partici-
pacdo na dinamica; e o valor de fase que d4 o atraso do comportamento oscilatério com
respeito as outras componentes, além disso cada autovalor A carrega consigo a informacéo
da frequéncia do comportamento oscilatorio.

O episodio epidémico da dengue foi discretamente descrito pela populagdo infectada
durante 313 unidades de tempo (semana epidemioldgica) nos 5.568 municipios e nos 2
distritos brasileiros. Logo a matriz X da equacdo (6.3) possui dimensdes 5.570 x 312.
Foi feita uma andlise de erro méximo obtido ao utilizarmos 157 valores singulares, na
reconstrucio dos dados, que ficou na ordem de e~ !, o que foi considerado adequado.

Introduzimos uma medida de relevancia, Y, aos modos obtidos, de forma a sermos
capazes de identificar os modos mais relevantes na dinamica obtida. Ao analisarmos os
periodos, ou seja, o inverso das frequéncias, em anos e compararmos os valores de y
obtemos picos mais relevantes em 1 e 3 anos, o que indica a sazonalidade da dengue.

Sobrepomos em um mapa os municipios e distritos com mais de 50 mil habitantes, vide
Figura 1, onde se destaca a distribui¢do de fase espacial do modo mais relevante, ou seja,
os municipios e distritos que se encontram na mesma fase, ou seja, que apresentam casos
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de dengue no mesmo periodo do ano. E assim podemos determinar como foi a evolugao
espacial e temporal da dengue nesse periodo pelo Brasil.

(a) Distribuigiio espacial de [ase, em anos,  (b) Distribuigiio espacial de [ase, em anos,

de 0a 0,25 ano (ago/set/oul), dos mu- de 0,25 a 0,5 ano (nov/dez/jan), dos
nicipios brasileiros com mais de 50 mil municipios brasileiros com mais de 50
habitantes. mil habitantes.
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de 0,5 a 0,75 ano (lev/mar/abr), dos de (0,75 a 1 ano (mai/jun/jul), dos mu-

municipios brasileiros com mais de 50 nicipios brasileiros com mais de 50 mil
mil habitantes. habitantes.
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Figure 6.1: Distribuicdo espacial das fases, em anos, dos municipios e distritos brasileiros,
com mais de 50 mil habitantes, separados em 4 faixas de fase, iniciando em agosto e
terminando em julho. Em cada subfigura (a), (b), (c) e (d) temos na fase correspondente os
municipios e distritos com mais de 50 mil habitantes, que notificaram casos de dengue, a
cor representa a densidade de casos.
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Resumo

O método Sparse ldentification of Nonlinear Dynamics (SINDy) € uma abordagem
baseada em dados que possibilita identificar sistemas dinamicos nao lineares. Utilizando
dados de evolugdo temporal e definindo uma combinacdo de um conjunto de funcdes
possiveis, o método SINDy determina quais delas sdo necessdrias para melhor representar
a dinamica indicada pelos dados, a partir de um limiar pré-definido para os coeficientes.
Neste trabalho, propomos o método SINDy-SA que integra o SINDy com uma técnica
de andlise de sensibilidade (SA) global, a qual identifica as fun¢des mais importantes
sem a necessidade de especificar o limiar. Aplicamos o SINDy-SA em dois cendrios
de crescimento tumoral, utilizando dados experimentais gerados a partir de um modelo
logistico e um modelo hibrido multiescala.

Introducdo

O método Sparse Ildentification of Nonlinear Dynamics (SINDy) [1] foi proposto
recentemente com o objetivo de descobrir a estrutura de sistemas dindmicos ndo lineares
que governam a dindmica descrita por dados de medig¢do ruidosos. A principal vantagem
dessa metodologia reside no fato de que ndo € necessdrio possuir conhecimento a priori
sobre a estrutura do modelo matematico. Por meio de m dados de evolugdo temporal € um
conjunto de ¢ funcdes candidatas especificadas pelo modelador, o método SINDy busca
determinar a fungdo f(x(¢)) que satisfaz o sistema dindmico ndo linear (¢) = f(x()), em
que x(t) representa um vetor de n varidveis de estado. Especificamente, o método resolve o
problema de regressao esparsa X = O(X)E, em que X e R"™ " é uma matriz de derivadas
dos dados de medi¢do X, coletadas ou aproximadas numericamente; O (X ) € R"™*‘ ¢
a biblioteca de funcdes candidatas das colunas de X ; e 2 € R/*” é a matriz esparsa de
coeficientes a ser determinada. A abordagem SINDy resolve iterativamente o problema de

regressao esparsa utilizando o método Sequential Thresholded Least-Squares (STLSQ)
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que elimina os coeficientes menores que um limiar pré-definido. Apesar de decisiva para a
correta identificagdo do sistema dinamico, a escolha adequada desse limiar pode ser uma
tarefa dificil e requerer excessivo custo computacional.

Desenvolvimento

Neste trabalho, propomos uma abordagem combinada que integra ao método SINDy
uma técnica de andlise de sensibilidade (SA) global. Através da SA, classificamos os termos
de acordo com suas influéncias em relagdo as varia¢des no tempo de cada varidvel de estado
e eliminamos os menos importantes. Estabelecemos um critério de convergéncia para
controlar o processo iterativo e propomos uma abordagem mais abrangente que envolve
a avaliacdo de multiplas possiveis combinacdes de fun¢des candidatas e parametros de
regularizacao do método de regressao Ridge, utilizado para estimar a matriz esparsa de
coeficientes =. Dentre os diversos modelos identificados, o que melhor representa os dados
¢ escolhido via trés critérios de selecdo de modelos.

Como prova de conceito, avaliamos dois cendrios de crescimento tumoral. O primeiro
consiste na evolu¢do do volume tumoral de um cancer de mama em camundongos atimicos,
cuja modelagem foi estudada em [2]. O segundo cendrio € representado por um modelo
hibrido que descreve a fase avascular do crescimento tumoral em trés escalas [3]: (1)
na escala tecidual, ocorre a dispersdo de oxigénio, drogas quimioterdpicas e fatores de
crescimento; (ii) na escala celular, células tumorais fenotipicamente diferentes interagem
entre si € com o microambiente; e (iii) no nivel molecular, vias de sinalizacdo regulam
metabolismo, ciclo e proliferag¢do celular. Dados simulados dessas duas classes de modelos
foram coletados, e, em ambas aplica¢des, investigamos as influéncias de diferentes config-
uragOes experimentais do método SINDy-SA na identificagdo dos modelos matematicos.
Ao final da aplica¢do da metodologia proposta, todos os critérios de informacao utilizados
selecionaram corretamente os modelos que originaram os dados. Na Figura 6.2 apresenta-
mos as etapas do processo de identificagdo e o melhor modelo para o cenério do modelo
hibrido multiescala.

Modelo hibrido multiescala Dados de crescimento tumoral SINDy-SA Melhor modelo identificado
00
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Figure 6.2: Etapas da identificacdo do sistema dindmico associado ao crescimento de
células cancerosas: necroticas (N), quiescentes (Q) e proliferativas (P = P, + P_). A partir
de simula¢des do modelo hibrido multiescala, dados do crescimento celular sao coletados e
usados como entrada do SINDy-SA. O melhor modelo selecionado estd indicado a direita.

Consideracoes Finais

Os resultados demonstram que nossa estrutura geral de modelagem para identificacao
de sistemas dinamicos nao lineares utilizando a abordagem SINDy-SA proposta foi capaz
de descobrir os modelos de crescimento tumoral mais parcimoniosos que melhor se ajustam
aos dados de treinamento.
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Resumo

A leishmaniose € uma doenca negligenciada, que € causada por mais de 20 espécies do
protozodrio leishmania [2]. Ela € transmitida pela picada de diferentes espécies de insetos
vetores flebotomineos [2], popularmente conhecidos como mosquito palha. O contdgio
pela doenga por mamiferos se dd ao serem picados por um mosquito fémea que, por sua
vez, previamente contraiu o protozodrio picando um animal portador da doenca. Na zona
urbana, a maior forma de contagio pela doenca € através de animais domésticos e, por este
motivo, daremos maior énfase aos cachorros neste trabalho.

A infeccdo causada pela doenca pode durar alguns meses ou até mesmo anos [1], e
para realizar o seu diagndstico sdo utilizados exames clinicos e epidemioldgicos [2]. Além
disto, o tratamento da doenga nos humanos € feito através de medicamentos, visto que
ainda ndo existe uma vacina enquanto que, mesmo existindo vacina para os caes, a taxa de
vacinacgdo € baixa devido ao custo [1].

O Brasil estd entre os 10 paises mais afetados junto com Etiépia, Eritréia, India, Quénia,
Nepal, Somdlia, Sudao do Sul e Sudao que representam mais de 90% dos novos casos da
doenca [2], fato o qual nos motivou a desenvolver estas pesquisas.

Ap6s realizar revisdes bibliograficas acerca do tema, consideramos algumas hipéteses
as quais possuem maior relevancia para descrever a dindmica da doenca de leishmaniose
através de um modelo matematico. Neste modelo, consideramos humanos suscetiveis e
infectados, cachorros suscetiveis, infectados e medicados e, por fim, mosquitos suscetiveis
e infectados com o protozodrio da doenca.

A partir do modelo, fizemos algumas simulacdes numéricas com dados hipotéticos para
ilustrar usos possiveis do modelo proposto para esta situagao-problema. Estes parametros
foram escolhidos de modo a ilustrar o comportamento qualitativo do modelo e também as
aproximagdes das solu¢des numéricas do sistema ndo-linear utilizando o software Octave
[3].

Nos graficos da Figura 6 observamos os primeiros 90 dias da dinamica da leishmaniose
segundo o modelo usado. Interpretando os resultados, notamos que conforme a populacao
de mosquitos suscetiveis diminui, a populacdo de mosquitos infectados aumenta, fazendo
com que a infeccao de humanos e animais também aumente e, com o aumento da populacio
de cachorros infectados, observamos também um aumento na populag¢do de cachorros
medicados, grupo que engloba os cachorros infectados em processo de tratamento e 0s
cachorros suscetiveis que foram vacinados como forma de prevencao a doenca. Notamos
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Figure 6.3: Simula¢do da dindmica da leishmaniose em 90 dias.

que esta andlise matematica do problema possui coeréncia com a situagdo original, o que
configura o modelo matemdtico para servir como instrumento auxiliar na andlise da doenca.
Visando melhorar os resultados encontrados, estamos realizando pesquisas literdrias a
fim de encontrarmos dados realistas, varios dos quais ja foram localizados no trabalho de
Seva (2014, p. 31-74) [4] e serdo utilizados para as simulagdes que serdo explicitadas na
apresentacdo do trabalho no evento.
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Resumo

Neste trabalho investigamos modelos de interacdes violentas entre formigueiros rivais,
interacdes também conhecidas como Guerra de Formigas (Ant Wars). Tais modelos sdo
formados por sistemas de Equagdes Diferenciais compostos por equagdes de convecgao-
reacdo-difusdo acoplados com um componente de quimiotaxia. Sobre certas condicdes
obtemos que as solu¢des sdo bem postas e regulares para dados iniciais em L! (Q). Os
sistemas estudados sdo da seguinte forma:

du=ulu—V - (uXy,) — lup; + 1t — Asuv — Aquv,
du=ulu—V-(uX,) — Mupy + L1 — Azuv — Aquv,

aIlN, v . (vx) = Asvl A

ot = AL =V - (uBuVp1) +Aupr — Cuuv — Aot + Azuv + Aquv, (6.4)
v =VAv—V-(vB,Vpy)+ Asvpr — Eyuv — Agv + Ayuv + Agv,

—p1Ap1 = —np1+ 61 fi(1),

—p2Apy = —ppr+ &fa(V),

em que (u, ) sdo as densidades de formigas pacificas (u) e agressivas (i) da primeira
colonia, e analogamente (v,v) da segunda colonia. E importante citar que modelos
matemadticos de quimiotaxia similares ao sistema (6.4) foram propostos pela primeira vez
por Patlak [5], Keller e Segel [4].

O principal objetivo deste trabalho € a andlise matemética do modelo. Provamos que
se a massa inicial de formigas é menor que certo valor ( que depende da sensitividade
das formigas ao feromonio e das taxas de deposicao do mesmo), entdo as solugdes, que
modelam densidades de formigas, permanecem limitadas em todo o tempo. Provamos
também que com uma modificagdo do mecanismo de quimiotaxia, a restricdo sobre a
massa inicial acima mencionada ndo € necessdria. Para o sistema proposto obtemos que as
solugdes estdo em L para p € (1,+oo] usando estimativas a priori e 0 método de energia
de De Giorgi. Tomados dados iniciais suaves € um espago métrico apropriado obtemos
a existéncia global de solugdes cldssicas e solugdes fracas bem postas se dados iniciais
estdo em L' NLY com y > 2. Para obter os resultados citados aplicamos técnicas padroes
no tratamento de EDP’s encontradas em livros como Brezis [2], adaptamos resultados de
Evans [3] e do artigo [1] que especialmente influenciou o presente trabalho.
Palavras-chave: Quimiotaxia, equacdes de reacdo-difusdo, Guerra entre formigas.
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Abstract

Wolbachia-based biological control has recently emerged as a ecologically friendly
and potentially cost-effective method for prevention and control of dengue and other
arboviral infections. When deliberately infected with Wolbachia, major vector species,
such as Aedes aegypti females, lose their vectorial competence and become less capable of
transmitting the virus to human hosts. In this presentation, we propose and qualitatively
and quantitatively analyze a dengue transmission model of the SEIR(S)-SEI type that
accounts for the following simplified model of Wolbachia invasion studied in [3], that
describes the time evolution of females only, F;, () and F,, (), wild and Wolbachia-carrying,
respectly; namely:

dFy Pn F,

NGt "L/ | —20(Fy+Fy) _ S.F
ENNST \ o (6.5)
= = ”2—WFW e~200E+F) _§.F,.

In the above formulation, the exponential term models the direct and/or indirect com-
petition effect at different stages (larvae, pupae, adults) through the parameter ¢ > 0,
the positive parameter ¥ < 1 denotes the mating competitiveness of Wolbachia-carrying
mosquitoes, p, expresses the mean number of eggs produced by a single wild female on
average per day, and 0, represent the natural mortality rates of wild female insects. The
parameters bearing the subscript ‘w’ refer to the Wolbachia-carrying population and their
meanings are similar to the parameters bearing the subscript ‘n’.

Wolbachia-based biocontrol aims to reach the population replacement by moving
the system (6.5) from its natural fully non-infected equilibrium into the fully infected
equilibrium by performing a single inundative release of Wolbachia-carrying insects in
the target locality. The latter should also entail a significant reduction in the number of
expected dengue infections among human hosts. Knowing that all Wolbachia-carriers to be
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released are virus-free, a one-time inundative release can be modeled by assigning an ap-
propriate release size as an initial condition to the dynamical system. To reach the desired
outcome and thus guarantee an eventual population replacement, the release size should
be chosen above the so-called “minimum viable population size” of Wolbachia-carriers
depending on the actual size of the wild population [3].

Using the guidelines from [3], we define different scenarios corresponding to re-
lease sizes. We focus on the advantages and drawbacks of two Wolbachia strains (wMelPop
and wMel) recommended for dengue prevention and control. On the one hand, the wMel
strain guarantees a faster population replacement, ensures durable Wolbachia persistence
in the wild mosquito population, and requires smaller release sizes. On the other hand,
the wMelPop strain displays better results for averting dengue infections in the human
population.

In this presentation, we formulate an SEIR(S)-SEI compartmental model of dengue
transmission that accounts for two populations of female mosquitoes F;(¢) and F,,(¢) whose
evolution obeys the dynamical system (6.5). Both mosquito populations are subdivided
into Suscptible-Exposed-Infectious classes, while the human population consists of four
compartments: Susceptible-Exposed-Infectious-Recovered.

Using this SEIR(S)-SEI model, we perform an epidemiological assessment of Wol-
bachia-based biocontrol and quantify the outcomes by different epidemiological metrics,
such as:

- the effective basic reproductive number that measures an average number of sec-
ondary human infections produced by one infectious human host per unit time;

- the time needed to reach the population replacement;

- the time to achieve local extinction of the disease;

- an average number of human infections to be avoided during the process of the
population replacement and after.

Further, we also estimate the cost-benefit relations corresponding to different release
sizes and two Wolbachia strains. The total number of Wolbachia-carrying insects to be
mass-reared and released estimates the costs of Wolbachia-based biocontrol, while the
number of averted human infections helps us to assess the corresponding benefits.

To make our numerical simulations more meaningful and realistic, we employ the pa-
rameter values estimated for the 2013 dengue epidemics in the city of Cali, Colombia [1,2],
while using the Wolfram Mathematica 12 software package. Our findings are expected to
be serviceable for the public health authorities when they evaluate the pros and cons of
implementing Wolbachia-based biocontrol to prevent vector-borne infections.

Keywords. Wolbachia symbiont, population replacement, dengue transmission model,
simulations, strains wMel and wMelPop.
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Abstract

With the objective of reducing the resistance to the treatment of Tuberculosis, we propose
an optimal control problem centered on reinfection/reactivation, multidrug-resistant tu-
berculosis (MDR-TB) and extensively drug-resistant Tuberculosis (XDR-TB). Various
control strategies are proposed with the combinations of controls. We show existence of
optimal control using Pontryagin’s maximum principle. The numerical results show that
the implementation of the strategy that activates all controls and of type I (starting with the
highest controls) is the most cost-effective of the strategies presented.

Keywords. Diabetes, HIV/AIDS, ODE, optimal control, Pontryagin’s maximum principle,
Tuberculosis.

Problem Formulation

In article [1], we present a new mathematical model for the effectiveness of Tuber-
culosis treatment taking into account the effects of HIV/AIDS and Diabetes. The model
differentiates between MDR-TB and XDR-TB. We studied the basic reproduction number
and the influence of resistance parameters on it. The computational experiments showed
the influence that diabetes has on the resistance of TB treatment, in particular to XDR-TB.
These results show the need to apply control strategies and this is the objective of the work
that we are going to present.

The control strategy is based on four controls ug, uiy, ujp and uj3. The uy(2) is
the control in the entrance to compartment I7,, I, (MDR-TB and XDR-TB in TB-Only
sub-population), u>(¢) is the control in the entrance to compartment Iy, , Iy, (MDR-TB
and XDR-TB in TB-HIV/AIDS sub-population) and u3(¢) is the control in the entrance
to compartment Ip,, Ip, (MDR-TB and XDR-TB in TB-Diabetes sub-population). The
uo(t) controls entry into the E7, Ep and Ep latent compartments by reinfection or reacti-
vation. The other compartments of the model are S7, Sy, Sp (susceptibles), Ir,, Iy,, Ip,
(drug-sensitive TB) and R7, Ry, Rp (recovered). The sub-indices T, H and D represent
sub-populations without HIV/AIDS and Diabetes, HIV/AIDS and diabetics respectively.

The coefficients Bj, j = 0,1,...,6 represent the constant weight associated with the
relative costs of implementing the respective control strategies on a finite time horizon
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[0, 10] and consist in the cost induced by the efforts of the three different types of control.
Given the characteristics of resistance to Tuberculosis and its treatment, we assume that
B < B4, B, < Bs and B3 < Bg. We seek to find the respective optimal controls u, u];, ug,
uj, and uj, that satisfy

J(ug, uyy, Uiy, uj3) = TBinJ(uo,un,Mlz,MB), (6.6)
ad

where U,y = {(u(), ull,ulz,ulg)\ up,ui1,u12,u13, Lebesgue Integrable, 0<uy<1,0<
u; <1, i=1,2,3, Vte [t(),l‘f]}.
We prove the following theorem, using Potryagin’s maximum principle [2].

Teorema 6.0.1 Given optimal controls ug, uj;, uj,, u]; and associated solutions 7, S,

k * * * * * * * * * * * * * k k Bei S
Sp. E7, Eg, Ep, ITl’ ITz’ IH] , IHz’ IDl’ IDz’ IT3’ IH3, ID3’ 7. Ry and R}, that minimizes
J(ug,u11,u12,u13) over the domain Uy, there exist adjoint function, A;(¢), i =1,..,18
that satisfy:

dA; oH

dr — ox;
where x; = St, Sy, Sp, Er, En, Ep, Iy, Iy, Iu,, In,, Ip,, Ip,.I1;, I, Ip;, R, Ry,
Rp. We have the transversality conditions 4;(¢y) = 0 for / = 1,2, ..., 18. Moreover, the
following characterization holds

. { BiAr (Mg — Aig)Rr + 0 (As — A7) Ru + @p(As — Ais)Rp)
ug = min{ max g 0, B , 1},
0

. Irl, (A8 — A7) 4+ Nialr, (A3 — Ag)
u”_mln{maX{O7 B, 1 By 71},
",  min { max {07 luly, (Mo — A9) + Mislu, (Ma — Aio) }’ - }7
B>+ Bs
iy = min{max{& IpIp, (M2 — A1) + Nislp, (Ais — Ar2) }7 1}, (6.7)
B3+ Bg

Our control strategies are defined as combination of efforts and are defined as:

Strategy 1. We activate all controls (ug(z),u11(2),u12(t) > 0,u13(¢) > 0).

Strategy II. Combination of uo(t), u11(t), u12(¢) while setting u13(¢) = 0 (uo(2),u11(¢) >

0, ulz(t) > 0 and u13(t) =0).

Strategy III. Combination of ug(z), u12(t), u13(¢) while setting uy (¢) =0 (uo (1), u12(t), u13(t) >
0 and un(l‘) =0).

We are going to study how we start the control process, with high efficient control (type I)
and with minimum value (type II) .

Results and Conclusions

To validate the problem, we perform computer simulations in a hypothetical scenario
where the parameters, initial conditions and costs are from the literature and discussed
with specialists. We conclude that, all variants of strategies with the different types of
controls met the objective of reducing the number of resistant cases. The strategy that
obtained the best results was strategy I (activating all controls) with type I controls (starting
with the highest controls). We recommend keeping all sub-populations under control and
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starting with a maximum control. However, if we have to active only three control, we
recommended to use the strategy III, because all the resistance compartments and mainly
the diabetic XDR-TB are reduced compared with strategy II. We do not recommend the
use of strategy I, since one of the main factors of resistance to TB treatment is diabetes
and this strategy did not manage to reduce significantly the number of resistant cases to
TB treatment in diabetics. The results of this work help health system managers to make
decisions on the effectiveness of tuberculosis treatment, taking into account the influence
of HIV/AIDS and diabetes.
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Resumo

Neste trabalho simulamos o impacto do lancamento do esgoto doméstico do municipio
de Itatiba/SP em dois mananciais distintos: Rio Atibaia e Ribeirdo Jacarezinho. Para
isso usamos a equacdo de Streeter Phelps que avalia o processo de autodepuracdo nos
corpos hidricos. Por fim, apresentamos algumas consideragdes dessa andlise em ambos 0s
cendrios.

Palavras-chave: Autodepuracio, Lancamento de Esgoto, Recursos Hidricos, Equagdo de
Streeter-Phelps.

Introducdo

O processo de autodepuracio consiste na capacidade dos corpos d’agua, apds o evento
de lancamento de poluentes, de recuperar suas caracteristicas bioquimicas originais. Em
1925 o modelo de Streeter-Phelps foi proposto para estabelecer a curva de concentraciao do
oxigénio dissolvido (OD) ao longo do curso de corpos hidricos, considerando o processo
de autodepuragio [2]. Apesar do processo de autodepuracdo estar relacionado a interacdes
bioquimicas ocorridas em ambientes aerébios e anaerobios, o modelo proposto considera
apenas aquelas que ocorrem em ambientes aerobios, podendo indicar mas ndo modelar
a ocorréncia de ambientes anaerébios. Alguns exemplos de interagdes aerdbias (com a
presenca de oxigénio) sdo apresentadas na Tabela 6.1.

Consumo de Oxigénio Producao de Oxigénio
Oxidacdo da matéria organica (respiracdo) Reaeragdo atmosférica
Demanda bentonica (lodo de fundo) Fotossintese

Nitrifica¢do (oxidacdo da amodnia)

Table 6.1: Principais fendmenos considerados no balango de OD [1].

A variagdo do déficit de oxigénio dissolvido num corpo d’dgua pode ser descrito pela
seguinte equacao:
dD(t)
dt

= KlL(t) — KQD(Z‘), D(O) =Dy (6.8)
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onde K| € a constante de reaeracdo, K, é a constante de desoxigenacdo, L = L(z) é a
Demanda Bioquimica de Oxigénio (DBO) e D = D(t) é o déficit de Oxigénio Dissolvido
(OD) no instante t > 0. A DBO € a quantidade necessaria de (OD) para possibilitar os
fendmenos que consomem oxigénio, descritos na Tabela 6.1. A Equacéo (6.8) tem solucdo
dada por

KiLy

D(t) =

(e M —e ™) 4+ Doe *". (6.9)

A concentracdo de saturagdao de O, maxima no corpo hidrico (Cs) é dada por 8mg/L.
Ao mesmo tempo, vale a relagdo D(¢) + C(t) = Cs para todo ¢t > 0. Logo, a Equacao (6.9)
produz uma concentragdo de oxigénio dissolvido dada por

KiLo

C(t)=Cs— |D(t)— %K

(e X" —e5") + Do *' | (6.10)

Desenvolvimento

A equacdo de Streeter-Phelps € a base de todos os modelos de autodepuragdo que o
sucederam e é um modelo consagrado e bastante utilizado na avaliagdo de lancamento
de esgoto [1]. Neste estudo analisamos o caso do langamento de esgoto no municipio
de Itatiba/ SP. O rio Atibaia e o Ribeirdo Jacarezinho sao dois de varios rios presentes
no municipio e sdo usados para a coleta e tratamento de dgua para consumo € para o
langamento de esgoto doméstico, respectivamente. Ambos sdo considerados, pelos seus
usos, como rios de classe II pelo CONAMA 357/2005. Os dados sobre os lancamentos de
esgoto pelo municipio podem ser encontrados no Atlas de Esgotos [3], onde sdo descritos
em funcdo da DBO.

Usando o modelo de Streeter-Phelps, pode-se observar que o impacto do langamento
de esgoto tratado no Ribeirdo Jacarezinho € significativo e provoca a queda de OD a taxas
inferiores a taxa determinada na resolugdo CONAMA 357/2005 (5mg/L). A concentracao
de O, do Ribeirdao Jacarezinho em consequéncia do lancamento do efluente tratado a 81%
de remogao pode chegar a 3,74 mg/L [4]

Consideracoes Finais

O Rio Atibaia possui vazio dezessete vezes maior em comparacdo ao Ribeirdo Jacarez-
inho. Quando € feita a simulacdo do lancamento do efluente nas mesmas condi¢des que €
feito no Ribeirdo Jacarezinho, porém no Rio Atibaia, o valor minimo de OD € de 6,93 mg/L
- como se observa na Figura 7.6. Ao mesmo tempo, se o esgoto fosse lancado sem nenhum
tratamento, o valor minimo de O seria de 5,68 mg/L. Isso significa que o municipio, caso
tivesse optado por fazer o langamento no Rio Atibaia, poderia fazer um tratamento muito
mais simplificado do que faz atualmente e o impacto a jusante seria muito menor.
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Figure 6.4: Da esquerda para a direita: variagdo das quantidades de DO, DBO e Concentragéo de
0, dissolvido no Ribeirdo Jacaré e Rio Atibaia, respectivamente, apds langamento de esgoto.
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Abstract

In recent years, sex-structured models have been of great interest to describe and
subsequently study populations dynamics. In this presentation, we propose and analyze a
four-dimensional sex-structured model that describes the population dynamics of wild and
Wolbachia-carrying mosquitoes.

In 2019, Bliman et al. [1] had proposed a simple sex-structured model that describes
the population dynamics of wild adult mosquitoes. This model relies on the following
basic assumptions:

(i) All females are equally able to mate.
(i1) After only one mating, a female remains fertile all her life.

Suppose that M,,(¢) and F;(¢) denote the densities of wild male and female mosquitoes
at each day ¢ > 0. In that case, the mathematical formulation of the bidimensional model
proposed in [1] is:

dM,

dr = rnpnFneio(M”JrF") — UM,
dF, (6.11)
pralie (1- rn)pnFne*G(M"J“F") — O Fy.

where r, € (0,1) denotes the primary sex ratio, p, > 0 expresses the mean number of
eggs produced by a single female insect on average per day, and U, 5, > O represent the
natural mortality rates of wild male and female insects, respectively. The exponential term
in (6.11) models the direct and/or indirect competition effect at different stages (larvae,
pupae, adults), through the parameter ¢ > 0. In this context, the smaller values of ¢ imply
that a larger fraction of eggs may survive to adulthood, and its larger values express the
stronger competition and/or the presence of fewer breeding sites.

The model that we propose in this presentation is an extension of model (6.11)
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where, in addition to the wild population PB,(t) := M, (t) + F,(t), another population
P,(t) := M,,(t) + F,,(t) of mosquitoes transinfected with Wolbachia symbiotic bacterium
is present in the same locality. Notably, M,,(¢) and F,,(¢) define the numbers (or densities)
at each day ¢ > 0 of Wolbachia-carrying male and female insects, respectively.

To model the reproduction and interaction of both mosquito populations, we recall that

under favorable climatic conditions:

» Wolbachia symbiotic bacterium is maternally inherited, i.e., it is transmitted from
the Wolbachia-carrying female to all her offsprings;

* the presence of Wolbachia in the mosquito cells induces a particular reproductive
phenotype of cytoplasmic incompatibility that ensures the absence of viable offspring
originated from matings between uninfected females and Wolbachia-carrying males.

It is worthwhile to point out that the dynamical system we propose in this presentation

bears some resemblance with the sex-structured model introduced by Campo-Duarte et al.
[2]. However, there is a principal difference in the definition of the recruitment terms or
“birth functions”. Namely, the recruitment terms in our model resemble the Ricker-type
model studied in [1]. In contrast, the recruitment terms employed in [2] stem from the
harmonic-type “birth functions” that have been originally introduced by some authors for
discrete-time models.

Our model reveals the bistable nature; it possesses two boundary locally stable equilib-
ria that correspond to the survival of only one mosquito population (either with or without
Wolbachia). The latter stays in line with the principle of competitive exclusion and is di-
rectly related to the so-called Allee effect, which basically establishes that the reproductive
fitness of two competing species decreases as their relative densities or frequencies decline.

In this presentation, a complete theoretical analysis of the stability properties of our
system is carried out, thus filling the gap left by the authors of [2], where a similar model
has been studied only by the numerical approach.

Keywords. Sex-structured model, Wolbachia, maternal transmission, cytoplasmic in-
compatibility, bistability.
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Abstract

Pulmonary tuberculosis (TB) is a public health problem in many countries worldwide
and constitutes one of the leading causes of morbidity and mortality. Tuberculosis is caused
by a species of pathogenic bacteria called Mycobacterium tuberculosis or Koch’s bacilli.
The bacteria can attack any part of the body but usually attack the lungs. This disease is
transmitted from person to person through microscopic airborne droplets from the cough
or sneeze of a person with an active form of the disease. Thus, a susceptible person can
become infected by inhaling airborne bacilli.

A noticeable epidemiological feature of TB is its long period of latency, during which
a person carries the bacilli but cannot spread the disease to others. Latent people whose
immune systems are weakened due to malnutrition or comorbidities (influenza, pneumonia,
COVID19, kidney disease, diabetes, etc.) or those receiving immunosuppressive treatments
for HIV, cancer, or transplants may develop an active form of tuberculosis anytime, and
then they should require treatment.

In many low- and middle-income countries, tuberculosis control is mostly centered
on preventing latent TB infections from developing into active disease and on diagnosing
and treating patients with the active form of the disease [4,5]. However, several studies
(see, e.g., [2,3] and references therein) pointed out that patients with an active form of
TB do not always complete the treatment, and treatment abandonment mostly occurs
due to different factors. Among them, there are the patient-related factors (such as low
income, unemployment, illiteracy), the factors related to the health services (reduced
availability, intermittent access, and bureaucratic structure), and the factors related to
the characteristics of the treatment itself (long duration and possible adverse effects).
Therefore, it is important to account for such factors in the mathematical modeling of TB
transmission.

In this presentation, we propose and justify a simplified version of the TB transmission
model that explicitly accounts for the treatment abandonment. In contrast to other models
featuring the treatment abandonment, our model has only four state variables or classes
(susceptible, latently infected, actively infected, and treated), while people abandoning
treatment are not gathered into an additional class. In the model’s formulation, we suppose
that susceptible and latently infected people are not infectious; actively infected people are
fully infectious, and those undergoing treatments are partially infectious. It is worthwhile
to emphasize that here we assume, on the grounds of arguments presented in [1], the
non-sterilizing treatment, which is typical for low- and middle-income countries [4,5].
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The proposed model retains the core properties that are highly desirable in epidemio-
logical modeling. Namely, the proposed model is biologically meaningful and well-posed
from a mathematical standpoint. The disease transmission dynamics is characterized by
the basic reproduction number %, a threshold value that expresses an expected number of
secondary infections produced by one actively infected individual during his/her period
of infectiousness. This threshold value % also determines the number of possible steady
states and their stability properties. In particular, it is shown that the disease-free equilib-
rium always exists and is globally asymptotically stable (GAS) only if %y < 1. On the
other hand, when % > 1, the model also possesses a strictly positive endemic equilibrium.
To prove the global stability of the endemic equilibrium, an explicit Lyapunov function is
constructed for the case %y > 1.

Furthermore, the proposed model lets us visualize that the treatment abandonment
enhances the incidence of the disease and disease-induced mortality. This is an important
feature that may motivate the patients with active TB not to abandon their ongoing treatment
and thus to avoid new infections and fatalities. On the other hand, the model also revealed
that a reduction of the treatment abandonment rate positively affects the disease incidence
and results in avoiding disease-related fatalities.
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Resumo

A auto-organizagdo, a capacidade de um sistema de entidades que interagem micro-
scopicamente para moldar estruturas macroscopicamente ordenadas, € onipresente na
Natureza. Padrdes espago-temporais s@ao observados em uma infinidade de aplicagdes,
abrangendo diferentes campos e escalas. Exemplos de padrdes emergentes sdo a dis-
tribuicdo espacial da vegetacdo em dareas dridas, a arquitetura de grandes ecossistemas
complexos e as manchas e listras na pelagem ou pele dos animais. Zebras e tigres t€ém
listras, guepardos e leopardos t€m manchas, e o lagarto ocelado (Timon lepidus) possui
um padrdo labirintico de cadeias de escamas pretas e verdes. Tais padroes labirinticos,
que fornecem aos lagartos ocelados uma camuflagem ideal, foram selecionados no curso
da evolucdo. Esses padroes sao gerados por um sistema complexo, que ainda pode ser
simplificado em uma tnica equacdo, onde o que importa ndo € a localizagdo precisa das
escalas verde e preta, mas a aparéncia geral dos padrodes finais (comportamento coletivo).

Uma hipétese popular comum (embora muito debatida) para a formacgdo desses tipos
de padrdes animais foi proposta por Alan Turing em 1952, razdo pela qual eles sdo as
vezes chamados de “padrdes de Turing”. O artigo seminal de Turing [4] se concentrou em
produtos quimicos conhecidos como morfogénios. Seu mecanismo proposto envolveu a
interacdo entre um quimico ativador que expressa uma caracteristica tnica (como a listra
de um tigre) e um quimico inibidor que periodicamente entra em agdo para encerrar a
expressao do ativador. A chave € que o inibidor se difunde a uma taxa mais rapida que o
ativador, criando padrdes periddicos.

Figure 6.5: Ontogenia do padrdo de cor em lagartos ocelados modelados usando autdmatos
celulares.
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O caso do lagarto ocelado € particularmente complicado, pois as escamas individuais
mudam de uma cor para outra a medida que o animal envelhece (verde para preto, preto
para verde), produzindo o padrao labirintico final dos adultos. Um modelo simples, com
apenas dois parametros, pode ser explorado em paralelo com interagdes entre particulas
vizinhas e a for¢a de um campo magnético externo. Essa € a esséncia do chamado modelo
de Ising.

Imagine uma rede bidimensional, ou grade. Cada ponto na rede tem uma particula
naquele ponto com uma propriedade chamada “spin”, e s6 pode estar em um dos dois
estados: “spin up” ou “spin down”. Idealmente, todas as particulas preferem estar alinhadas
umas com as outras. Elas ndo se importam se estdo apontando para cima ou para baixo,
desde que todas estejam apontando na mesma dire¢cdo. Assim, com o tempo, € sob
as condicdes certas, os spins se organizardo nesse arranjo perfeitamente ordenado. A
aplicacdo de um campo magnético pode acelerar o processo, fazendo com que todos os
spins girem para cima ou para baixo, dependendo da orientacao do campo.

Entao, como isso se aplica ao lagarto ocelado? Zakany et al. [5] descobriram que o
modelo antiferromagnético de Ising recriou com precisao a evolugdo temporal das cores
das escamas desses lagartos, a natureza labirintica de seus padrdes finais e o equilibrio
predominante de escamas verdes e pretas. Em seu modelo, a tendéncia das escalas de
evitar serem da mesma cor que muitos de seus vizinhos era andloga a interacao entre spins
antiferromagnéticos, enquanto uma for¢a externa andloga a um campo magnético gerava
uma ligeira preferéncia por escalas pretas sobre verdes.

E, no entanto, interessante notar que Othmer e Scriven ja haviam intuido em seu
trabalho pioneiro [2] que a difusdo assimétrica pode eventualmente produzir uma dinamica
de formacao de padrdes mais rica. A teoria de Turing para sistemas que evoluem em redes
direcionadas é um caso que pode ser abordado pelo formalismo de Stewart et al. [3] que
foi revisado por Melo [1] para o caso de sistemas dindmicos gradientes e hamiltonianos,
classe dos quais o modelo de Ising faz parte.

A partir desses desenvolvimentos, damos aqui um passo a frente com o objetivo de
entender o impulso inato para a auto-organizagdo como exibido pelos sistemas naturais em
esquemas de reacao simples e em uma regido estendida de valores de parametros. Para
antecipar alguns dos aspectos técnicos a serem abordados, vamos relacionar a difusividade
do sistema e o espectro da sua linearizacdo. Os autovalores consequentemente se movem
ao longo de linhas retas, sendo a inclinacio definida pelo niimero de células que definem a
o arranjo matricial. Modulando estas tltimas quantidades, pode-se sempre fazer com que
os autovalores se projetem na regido de instabilidade.
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Resumo

Em um modelo matemadtico que descreve a dindmica de doencas infecciosas, temos um
limiar muito importante, matematica e biologicamente. Este limiar € o Ry, o niimero bésico
de reprodutibilidade de uma doenga. Neste trabalho apresentamos trés maneiras distintas,
de se obter tal limiar. Apesar de ser uma infima revisao de literatura, o entendimento destas
trés técnicas pode fazer com que o tempo despendido em célculos algébricos possa ser
muito menor. O Rp é um nimero real positivo que indica a média de infeccdes secundarias
provocadas por um individuo infectado. Dessa forma, caso Ry > 1 diremos que, em média,
um individuo infectado infecta mais de uma pessoa suscetivel. Isso indicaria o crescimento
na populagdo de infectados e a doencga se tornaria endémica. Caso Ry < 1, diremos que a
média das infec¢Oes secunddrias € inferior a uma pessoa infectada, e isso indicaria que a
doenca tende a erradicacgao.

Para discutir as referidas maneiras de calcular R, consideremos uma variacao do
modelo S/R muito conhecida na literatura, a que considera a demografia na populagdo, no
modelo a seguir

(dS

2 — uUN-—BIS—uS

dl

7 = BIS — (v+u)l, (6.12)
R _ vI—uR

K dt - ILL’

onde S € a subpopulacdo de individuos Suscetiveis, I de Infectados, R de Recuperados, de
modo que a populacao total de individuos, N, é dada por N = S+ + R. J4 nos parametros
temos f a taxa de infeccdo, v a taxa de recuperagdo de individuos infectados, ¢ 1 a taxa
de mortalidade natural de individuos. Seja a regido de interesse para solugdes positivas,
Q={(S,I,R)cR?*/S>0,1>0,R>0}.

Para a primeira maneira de calcular o Ry precisamos ter algumas premissas. Para
a doenca avangar, € preciso pensar que a variagao na subpopulagdo de infectados seja
positiva, ou seja, dI/dt > 0. Biologicamente isso implica que Ry > 1. Consideremos que
no inicio da doenga I = 1, R = 0, e assim pelo fato de S ~ N, vamos assumir que S = N.
Dessa forma,

BN BN

>1=Ry=-———. (6.13)

di
—>0=BIS—(V+u)I>0=BIXN—(V+u)x1>0=

dt
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Vejamos que esse método, apesar de usar premissas que intuitivamente fazem sentido,
dependendo do modelo, pode necessitar de outras premissas, o que pode tornar tal obtencao
questiondvel. Em modelos onde houver esse tipo de situagdo, € recomendado o uso dos
dois métodos a seguir. Os métodos a seguir sdo aplicados durante a andlise de estabilidade
do ponto de equilibrio trivial, Py = (N, 0, 0), e sdo o Método da Matriz Jacobiana e o
Método da Matriz da Préxima Geracdo. Ja o primeiro método pode ser chamado de

“Método Intuitivo”.

O Método da Matriz Jacobiana é conhecido dessa forma justamente por utilizar a
matriz jacobiana do sistema (6.12). Isso acontece durante o estudo da estabilidade local
de Py, ao aplicar as condi¢des de Routh-Hurwitz [1] no polindmio caracteristico desta
matriz. Geralmente a mais simples de se analisar, € a positividade do termo independente
deste polindbmio, ag. De posse de ag, € ao exigir a condi¢do para que ap > 0, deveremos
obter algo como C(1 — Rp) > 0, onde C e R estdo em fungdo dos pardmetros do modelo
e/ou de Py. Para o modelo (6.12), ao aplicar Py na matriz jacobiana do sistema, € obtemos

ay = u?[(v+ u) — BN]. Logo para ay > 0, temos,

BN
(v+u)

ap>0= w?[(v4+pu)—BN]>0= pu*(v+u) [1— } >0=u>(v+u)[l —Ro] >0. (6.14)

A terceira maneira de se obter Ry € o Método da Matriz da Préxima Geracao [2]. Tal
método usa um subsistema do sistema de equagdes dado, no nosso caso (6.12), para provar
que P é localmente e assintoticamente estdvel. A escolha das equagdes que compdem
este subsistema leva em conta o fato de o compartimento ser transmissor, ou servir de
passagem para um compartimento transmissor. Para o modelo (6.12), tal subsistema seria
composto apenas pelo compartimento /. A esséncia do método passa por organizar o
sistema dado como uma diferenga de vetores, X = .%;(x) — #;(x), i =1,...,n. O passo
seguinte é calcular o jacobiano dos vetores com relacao as varidveis do subsistema, para
em seguida obter a matriz K = F(Py)(V(By))~'. Segundo o proposto em [2], Ry serd o
raio espectral desta matriz. J4 para o proposto em [3], temos:

Ry =ay1+-+a1+ao, (6.15)

onde A(A) = A" —a, (A" ' —--- —a;A —ag, é o polindmio caracteristico de K.

Para alguns modelos, ambas as metodologias de determinar Ry, seja como raio espectral,
seja como a soma dos coeficientes do polindmio caracteristico, organizado como em (6.15),
podem resultar no mesmo limar, assim como o modelo (6.12). Podemos observar que
matematicamente estes dois ultimos métodos tem um formalismo matematico, ao contrario
do primeiro, que pode ser questionado. Além do mais, o primeiro método proposto nos
pareceu eficiente para modelos com apenas um compartimento transmissor. J& entre o
segundo e o terceiro método, podemos observar que devido ao fato de que o Método da
Matriz da Proxima Geragdo trabalha com um subsistema, isso representa diminuir a ordem
do polindmio caracteristico a ser estudado, o que pode facilitar e muito o trabalho. Além
do mais, para um Ry obtido como em (6.15), ndo é necessdrio obter o raio espectral. A
equivaléncia provada entre o Ry obtido desta forma e o raio espectral da matriz K, garante
a equivaléncia destes dois limiares no que se refere ao estudo da estabilidade [3]. Na
apresentacdo faremos uma discussdo também com estes métodos aplicados ao modelo
SEIR, na inten¢do de um melhor entendimento.
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Abstract

Aedes aegypti is the vector that presents the greatest risk of transmitting arboviruses
causing diseases such as dengue, Zika, yellow fever, and chikungunya. It is a domes-
tic mosquito that reproduces in artificial or natural containers that store water, and this
mosquito species is widely distributed in the American continent. Wolbachia-based biocon-
trol has recently emerged as a potential method for preventing and controlling of dengue
and other vector-borne diseases. When deliberately infected with Wolbachia, major vector
species, such as Aedes aegypti females, become less capable of getting viral infections and
transmitting the virus to human hosts.

Wolbachia-infected males and females released in a locality populated by wild mosquitoes
may invade it thanks to the maternal transmission and reproductive phenotype of cyto-
plasmic incompatibility induced by Wolbachia in insect populations. To establish optimal
strategies for releasing Wolbachia-infected eggs or adult insects (separately or simultane-
ously), we propose a stage-structured population dynamic model that describes the time
evolution of two mosquito populations (with and without Wolbachia) that inhabit the same
locality.

With the purpose of establishing optimal strategies for the release of eggs and/or
mosquitoes adults inoculated with the Wolbachia bacterium, in this work we study the
effect of the Imperfect maternal transmission and cytoplasmic incompatibility, in the
dynamics of Interaction of the two populations of the vector: with and without Wolbachia.
to visualize and anticipate the pros and cons of biological control based on Wolbachia
estimating its potential to reduce dengue transmission. The model is centered on the
mosquito population only.

Key words: population dynamics, Aedes aegypti, Wolbachia.
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Resumo

Cancer é o nome genérico dado ao conjunto de doengas ocasionadas pelo crescimento
desordenado de células anormais, que invadem tecidos e 6rgaos de forma agressiva, levando
a formacdo de tumores que podem espalhar-se por todo o corpo e levar a morte. Atualmente
a doenca € considerada um dos mais importantes problemas de saide publica mundial,
sendo a segunda principal causa de morte em todo o mundo. Embora o cancer nio tenha
uma Unica causa, mais de 80% dos casos da doencga estdo associados a fatores externos
[3], isto €, a presenca de produtos carcindgenos na dgua, na terra, no ar € nos ambiente de
convivio social.

Desde a década de 70, vérios estudos vém sendo desenvolvidos com o objetivo de
mostrar que alguns dos subprodutos derivados do tratamento da 4gua com substancias
quimicas sdo carcindgenos. Tais estudos nao revelam nenhuma conclusdo aparente, no
entanto, indicam uma alta probabilidade da relac@o entre cancer de bexiga, c6lon e reto
com a exposi¢do aos compostos presentes na dgua.

Dentre os agentes quimicos utilizados no tratamento da dgua o cloro € o mais difundido
em todo o mundo. Quando em contato com a dgua a substincia passa por uma reacao
quimica que ocasiona a liberacdo de trialometanos, sendo um desses o cloroférmio [5],
o qual esta supostamente relacionado ao cancer de bexiga, cdlon e reto [4]. A exposi¢cao
do ser humano ao cloroférmio se d4 ndo apenas pela ingestdao de dgua clorada mas em
todas as atividades do dia a dia. Estudos realizados por Bloemen e Burn [1] indicam que
a exposicao ao cloroférmio, por inalacio, durante um banho de 8 minutos pode ser até 6
vezes maior do que pela ingestdo de 4gua ao longo de um dia.

Neste sentido, propomos um modelo matemadtico para representar o efeito nocivo da
exposi¢ao do ser humano ao cloroférmio a longo prazo e em alta frequéncia. O modelo
apresentado € uma varia¢do do modelo de competi¢c@o entre células normais e cancerigenas
proposto por Gatenby [2] levando em consideracdo a exposi¢ao didria de um individuo
ao cloroférmio. Sendo N; a populacdo de células normais do tecido de um 6rgédo, N, a
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populagdo tumoral e N3 a quantidade de cloroférmio ingerido a cada instante t, tal modelo
¢ dado por:

( le N1+ o N,
— = riNy|1———= ) —BN|N
ar r 1( K ) ﬁ 14V3
dN> No+ 0Ny
7 = 1N, <1_T) _AN2N3_’}/N2 s (6-16)
dN-
dl3 = e
\

onde r; € a taxa intrinseca de crescimento de cada populacdo, K; a capacidade suporte, o
€ o coeficiente competitivo de N, sobre Ny, o, o coeficiente de competi¢do de N; sobre
N3, B representa o efeito nocivo do cloroférmio as células normais, ¥ € o coeficiente que
mede os efeitos do cloroférmio sobre as células tumorais, A é a taxa de células normais
que apos serem afetadas pelo cloroférmio sofrem algum tipo de mutagdo, ¢ € quantidade
de cloroférmio absorvido a cada instante ¢ e g € a taxa de decaimento do cloroférmio.

Resultados de alguns experimentos numéricos realizados para o modelo sdo apresenta-
dos abaixo.

Variagho das Populagdes Variagio das Populagdes

—
/

Populagdes N1 & N2 (Trihdes de Céiulas)
Populagdes N1 e N2 (Trihdes de Células)

o 1000 2000 3000 4000 5000 Q 2000 4000 5000 8000 10000
Tempo (Dias) Tempo (Dias)
Variacio das Populagdes

Populacges N1 e N2 (Trihdes de Células)

o 2000 4000 6000 8000 10000
Tempo (Dias)

Figure 6.6: Simulacdes

A simulacdo 1 indica que na auséncia do cloroférmio as células N; crescem logistica-
mente até atingirem a capacidade de suporte. A simulacao 2 sugere que uma exposi¢ao
prolongada a baixas quantidades de cloroférmio pode induzir ao aparecimento de células
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cancerigenas. Por fim, a simulagdo 3 representa a acdo do cloroférmio a um individuo que
possui células normais e cancerigenas mostrando que a exposi¢do de um ser humano com
cancer ao cloroférmio pode agravar ainda mais o seu quadro clinico, podendo levd-lo a um
estdgio critico da doenga em um periodo bem mais curto.
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Resumo

O mexilhdao-dourado (Limnoperna fortunei) € uma espécie de molusco bivalve intro-
duzida no Brasil via dgua de lastro na década de 1990. Tendo em vista as caracteristicas
bioldgicas e ecoldgicas da espécie, bem como o ambiente favordvel no pais para a sua pro-
liferacdo, o mexilhdo-dourado se tornou uma espécie exdtica invasora. A invasao bioldgica
desta espécie tem causado impactos ambientais e econdmicos, provocando alteracdes
estruturais e funcionais nos ecossistemas e prejuizos as atividades humanas nas Regides
Sul, Sudeste, Centro-Oeste e, por tltimo, na regido Nordeste devido a deteccao na Bacia
do Rio Sao Francisco [1]. Em especial, esse mexilhdo € comum em reservatdrios de usinas
hidrelétricas (UHEs). O objetivo do trabalho € analisar a infestacdo do mexilhao no canal
de Pereira Barreto, localizado no municipio de mesmo nome no estado de Sao Paulo. O
canal é o segundo maior canal artificial de 4gua doce do mundo, com 9.600 m de extensao,
largura de fundo varidvel entre 50 e 70 m, 12 m de profundidade na cota maxima a montante
e 8 m na cota minima e vazio méxima de 1.600 m?/s. Ele faz a interligacio hidrdulica
dos reservatérios das Usinas Hidrelétricas Trés Irmaos e Ilha Solteira, e possibilitando a
otimizacdo da geracdo de energia elétrica nessas usinas e a navegacao entre 0s tramos norte
e sul da Hidrovia Parand e a ligacdo do tramo norte da Hidrovia Parand com a Hidrovia
Tieté. Dessa forma, o canal se tornou um meio de propaga¢ao do mexilhdo dourado entre
os rios Tieté e Sdo José dos Dourados [3].
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A modelagem matematica € uma ferramenta muito util no estudo da relacdo entre
espécies bioldgicas e seu ambiente, tendo a capacidade de integrar e avaliar de forma
eficiente vérios processos complexos simultaneamente, ajudando na compreensao dos
fendmenos bioldgicos. O objetivo deste trabalho consiste na aplicagdo de um modelo de
crescimento populacional que fornece as distribui¢des espacial e temporal das populagdes
de larvas, mexilhdes e algas, em uma regiao de interesse, neste caso, um trecho do canal
Pereira Barreto. O modelo matemdtico € descrito por um sistema de equacdes diferenciais
parciais transientes e ndo lineares, dado por (ver [4] para maiores detalhes)

(OL L 5
— =M 1—K— —biL+D;V L—V'VL—A«L, emQX[O,T],
L

oM A? M
_:1(2—)L(1—K—)—b2M+DMV2M, em Q x [0,7], (6.17)
M

0A A A2
Al - ) b3 -—— | M+ D, V’PA-V . VA Qx[0.T
\ . ( K) S(C%—I—A2> + A , €m X[7 ]7

onde Q C R? representa o dominio espacial, trecho do canal Pereira Barreto, [0,7] é
o intervalo temporal, com 7 > 0 o tempo final, L representa a densidade de larvas do
mexilhdo, M € a densidade de mexilhdes adultos, enquanto que A € a densidade de algas.
Na primeira equagdo, r € a taxa intrinseca de crescimento de larvas; Ky € a capacidade
suporte das larvas; by é a taxa de perda populacional devido a predagdo das larvas;
Dy é o coeficiente de difusdo de larvas; A € a taxa de maturagdo das larvas. Ainda, a
primeira parcela evidencia o crescimento logistico; a parcela D; V2L evidencia a difusio
larval; e, finalmente, o termo V' - VL compreende a advec¢do. Na segunda equacgdo, Ky,
€ a capacidade de suporte populacional para o mexilhdo adulto; b, € a taxa de perda
populacional devido a predagdo; Dy, € o coeficiente de difusdo do mexilhdo adulto, que
estd relacionado a fase recruta (inicio da fase adulta) enquanto busca por substrato para
aderéncia; ¢ corresponde a constante de saturacdo média. Ademais, como as algas (A)
sao o principal alimento do mexilhdao dourado adulto, foi escolhido um termo quadratico
para modelar com realismo essa interagdo, com respeito a constante de meia saturagao
c1. Finalmente, na terceira equacdo, r, representa a taxa intrinseca de crescimento das
algas; K4 a capacidade de suporte das algas; b3 a taxa de perda por conta da predacio pelo
mexilhdo adulto; ¢, corresponde a constante de meia saturacdo das algas; D4 o coeficiente
de difusdo das algas. O campo de velocidade, V', foi obtido através das equacdes de
Navier-Stokes incompressiveis [2]. As solucdes numéricas das equacdes de Navier-Stokes
e do modelo (6.17) foram obtidas via método de elementos finitos no espago e diferencgas
finitas no tempo.

O resultado das simulagdes computacionais fornece um mapa tridimensional da dis-
tribuicao dessas trés populacdes ao longo no canal. Em particular, a andlise da distribuicao
dos mexilhdes dourados adultos sugere que o canal Pereira Barreto vem servindo de
berg¢drio para a espécie, e ainda que a infestagdo do reservatério da UHE Ilha Solteira se
deve a chegada principalmente de larvas vindas da UHE Trés Irmaos (jd bastante infestada),
que através do canal, alcancam o rio Sdo José dos Dourados e entdo a UHE Ilha Solteira,
formando assim uma rota para a infestacdo do mexilhao na regido.
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Neste trabalho, € feita uma modelagem para a dindmica de transmissao do novo coronavirus
SARS-CoV-2, causador da pandemia de COVID-19 [1]. Propde-se um modelo baseado
no modelo tipo Suscetivel-Infeccioso-Recuperado com heterogeneidade na populagdo de
suscetiveis e na populacdo de infecciosos [2, 3, 4, 5]. A populagdo de suscetiveis € dividida
em duas subpopulacdes: profissionais da satide e os que nao sdo profissionais da satde. A
populagado de infecciosos também € dividida em duas subpopulacdes: hospitalizados e ndo
hospitalizados.

O modelo contempla uma dinamica diferenciada dos modelos epidemioldgicos classi-
cos no tocante ao processo de contaminacao pela COVID-19, uma vez que pondera maior
suscetibilidade aos profissionais da saide, por estarem em contato direto com pacientes
que estdo internados e contaminados com o virus. Desta forma, essa modelagem abarca
uma dindmica de contdgio da COVID-19 cujas simulagdes do modelo matematico se
aproximam da realidade.

Pela andlise qualitativa verificou-se que o espaco bioldgico do modelo € positivamente
invariante pelo fluxo, condi¢@o necessdria para a validacdo de um modelo epidemiolégico.
Além disso, foi também determinado o nimero efetivo de reprodugdo, Z(t), que indica o
numero total de novos individuos que sdo infectados ao longo do tempo e que depende
continuamente dos individuos suscetiveis S1 e S7. E, consequentemente, determinamos o
nimero de reprodutibilidade basal, Z.

Nas curvas solucdes dos infectados e 6bitos do modelo, vide Figura 7.6 esquerda
e Figura 7.6 direita, respectivamente, obtemos perfis semelhantes as curvas dos casos
confirmados e ébitos pela COVID-19 da cidade de Manaus, evidenciando a validade do
modelo no periodo da primeira onda nesta cidade. Tendo nessa primeira onda %, estimado
em 1,83 e com uma estimativa de 4.903 profissionais da satide infectados até o centésimo
dia a partir de 31 de marco de 2020, o que estd de acordo com os dados oficiais [6, 7, 8].

A evolugaio do ntimero acumulado de individuos infectados " A evolugio do nimero acumulado de 6bitos devido 3 COVID-19

45

0 20 40 60 80 100 120 140 160 0 20 40 60 80 100 120 140 160
Tempo em dias Tempo em dias

Figure 7.1: Esquerda: A curva lisa representa o nimero acumulado de infectados pela COVID-19,
obtida pela simulacdo do modelo e a curva irregular representa o nimero acumulado dos casos
confirmados de COVID-19 em Manaus, de acordo com [7]. Direita: A curva lisa representa o
nimero acumulado de ébitos devido a COVID-19 simulada de acordo com o modelo e a curva
irregular representa o nimero acumulado de 6bitos devido a COVID-19 em Manaus, de acordo
com [7]. Nessas simulacdes cada unidade de populagao corresponde a 10.000 individuos.

Por fim, cabe ressaltar que o surgimento de outras ondas pode ser justificada pela
exposicao dos suscetiveis que estavam em isolamento e, ou, pelo surgimento de novas
variantes do virus, o que altera a forca de infec¢do da doenca. Todavia, caso a quarentena
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iniciada em Marco tivesse se mantido os resultados estariam de acordo com o que foi
apresentado.
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Resumo

O cancer € uma das principais causas de morte no mundo e € uma das barreiras na
expectativa de vida da humanidade. Alguns tipos de canceres levam determinado tempo
até se transformarem na doenca. Entre os canceres que mais afetam o homem, o cancer de
prostata € o segundo mais frequente e € 0 quinto que mais mata no mundo [2].

O objetivo deste trabalho é relacionar a modelagem matematica do comportamento
geral do crescimento vascular de tumores sOlidos através de suas etapas de evolugdo, (ver
figura 7.2), revisar bibliograficamente modelos mateméticos deterministicos e estadiar o
cancer de prostata por meio do diagndstico, progndstico e tratamento da neoplasia maligna
através dos niveis séricos do Antigeno Prostatico Especifico (PSA).

Curva de Gompertz ¢ evalugdo de tumores sélidos

// ’
/

Figure 7.2: Solugdes da equagdo de Gompertz para diferentes condig¢des iniciais. As condi¢des
iniciais sdo: ng = 2°.10° e ny = 22°.10° (1pg), capacidade suporte k = 5.10'3, taxa de crescimento
r = 0,006 e tempo t = 5 anos [4].

Revisou-se a partir de modelos matematicos que as células nao se replicam indefinida-
mente [7]. As células tumorais e os vasos sanguineos compdem um sistema altamente
integrado, onde células endoteliais mudam de um estado a outro através de um rapido
crescimento provido de um sinal difusivel de células tumorais. O processo angiogénico
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€ um facilitador de metéstases e complicacdes, com isso, foi proposto um sistema de
equacdes diferenciais parciais para descrever o comportamento de células normais, tu-
morais e endoteliais [3].

O prognéstico atrelado a andlises clinicas € um aliado na busca do aperfeicoamento
médico na oncologia. O julgamento clinico tem formado base para estimativas de riscos,
aconselhamento de pacientes e tomadas de decisdes. Escolheu-se analisar e comparar
situacoes de incertezas através da logica fuzzy em conjunturas relacionadas a subjetividade
do prognéstico na oncologia [1]. Tendo por base tabelas de probabilidades baseadas
no Estado Clinico, Nivel de PSA e Escore de Gleason [5,6], estuda-se inserir uma nova
varidvel de entrada, denominada Grupo de Risco de pacientes com Cancer de Prostata,
classificada em: baixo, médio, alto ou muito alto, (figura 7.6), de maneira que o Estdgio
da doenga seja definido como varidvel de saida.

a 0.z 0.4 08 0.8
Grupo de Risco

Figure 7.3: Gréfico que relaciona grau de pertinéncia e Grupo de Risco do Cancer de Prostata.

De forma preliminar, observou-se através de dados in vivo, que o crescimento de
tumores malignos de prdstata com parametros adimensionalizados segue uma lei de
crescimento universal e se aproxima da curva de Gompertz. Também foi notada uma
relacdo entre o tamanho do tumor e o inicio de sua necrose, onde os dados de pacientes
foram ajustados por uma reta. De modo paralelo, pretende-se analisar regras geradas pela
logica fuzzy e relaciond-las a evolugdo do carcinoma de prostata por meio de modelos
matemadticos de reacdo-difusdo. O intuito € comparar a disposi¢do, quantidade e densidade
das células normais e tumorais e estadiar o carcinoma de prostata de maneira a auxiliar no
progndstico e tratamento quimioterdpico.
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Resumo

Motivation

Teletherapy is a cancer treatment that uses ionizing radiation to extinguish tumor cells.
These ionizing particles are delivered via a linear accelerator, an instrument that rotates
around the patient distributing radiation at every feasible angle [1]. The treatment’s goal
is to use the smallest dose required to eliminate the tumour while sparing healthy organs.
To accomplish this, the linear accelerator incorporates a tool called Multileaf Collimator
(MLC), a set of moving blades that assumes the format of the radiation field to match the
borders of the target tumor. In 2003, Allen Holder presented a linear programming model
for the dosage delivery problem [3], which calculates the MLC’s optimal arrangement
for each treatment angle. However, the implemented data to test the model was a single
handmade image for each plan, expected to be interpreted as an X-Ray. This project aims
to validate Holder’s model with CT scans of real patients using the dataset TROTS [2] and
introduce solution analysis tools used by medical physicists.

Optimization problem

TROTS works with a discretization in voxels of the tomography’s three-dimensional
reconstruction and conveniently builds the pencil-beam matrix for the model. Let a;; be the
dose attenuation coefficient of the i-th voxel with the j-th beamlet, as shown in figure 7.5 3,
The decision variable x;, called pencil-beam, is a weight that relates with the amount of time
the associated beamlet is opened allowing radiation to pass through, and the total dosage
received by the i-th voxel of the structure is given by the linear relationship d; =}’ ; a;;x;.
Besides, the rows of A can be reordered, generating submatrices that correspond to tumor
tissue (PTV, Planning Target Volume), critical tissue (PRV, Planning Risk Volume), and
healthy (good) tissue , respectively: Ar, Ac, and Ag. Furthermore, the dose prescription
vectors are designated by: TUB € R™ (Tumor Upper Bound), TLB € R™ (Tumor Lower
Bound), CUB € R (Critical tissue Upper Bound) and GUB € R™s (Good tissue Upper
Bound). From the objective function, w is a scalar; ¢, ¢, and g are called elastic variables.
Associated with them, [/, uc, ug, L, Uc, and Ug are different ways of measuring elasticity,
of which Holder proposed two distinct approaches: the absolute analysis and the average
analysis. In the absolute analysis, | = L = ey, u. = Uc = ey, and ug = Ug = €mys
where e is the all-one vectors, and the subscript represents the dimension of the vector or

1vj ameli@gmail.com
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matrix. Likewise, in the average analysis, | = oy €me> Ue = 5yCmes Ug = 3y L=1yxm,,
UC - Ichmc and UG - Imngg.
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Figure 7.4: Comparison between two ideal fluences using a 20x20 MLC.
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Conclusions

Computational tests showed that the current bigger data slows down convergence
significantly when using the average analysis, and that some treatment plans, in both
analyses, are not attainable. Despite being a widely used model for theoretical study, the
tests revealed new limitations that make it impracticable on clinical stations: insufficiency
in the model’s interpretation of the results, treatment angles unaccounted for, and unfeasible
solutions for the MLC. Luckily, these problems were easily addressed by using proper
analysis routines and implementing new linear constraints that smoothen the resultant
MLC’s shape. The effect of these new constraints Agx < SUB, where Ag is the smoothing
linear matrice, when choosing the upper bound SUB correctly, can be seen in the figure
7.4; it spreads the dose through the MLC’s contour, preventing high dose beamlets and
misbehaved shapes. With these major problems fixed, and given the great advantage that
this model takes by using interior points methods showed in [3], the authors’ endeavor to
create a specific path-following interior points algorithm for the modified model.
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Resumo

Este trabalho tem como objetivo identificar as caracteristicas da distribuicao do teor
carbono no solo, os dados utilizados nesse estudo originam-se de amostragens realizadas
em 11 estados brasileiros entre os anos de 2020 e 2021. Foi aplicada a técnica de mineracdo
de dados denominada Clusterizacdo (agrupamento de dados) através do uso do algoritmo
Expectation Maximization (EM) para identificar conjuntos de alta similaridade. Foram
utilizadas 5029 instancias que representam amostras coletadas em propriedades rurais pelo
projeto Carbono Bayer em parceria com a Embrapa. Para a realizac¢do desse trabalho foram
considerados dois cendrios: com preenchimento dos dados faltantes pela média global das
instancias e com o preenchimento dos dados faltantes pela média das camadas de solo.
Os resultados apontam que em ambos os cendrios as camadas mais profundas de solo
possuem, em média, menor teor de carbono carbono (g/kg) do que as camadas superiores
e as variancias dos teores de carbono em camadas mais profundas também sdo menores se
comparado as variancias das camadas proximas a superficie. Além disso, o cendrio onde
houve preenchimento dos dados pela média das camadas diminuiu o nimero de clusters
gerados (de 14 para 10) e obteve menor coeficiente de variacdo médio.

Palavras-chave. carbono no solo, clusterizacao, mineracao de dados

Introducao e Metodologia

Em 2017 o Brasil possuia aproximadamente 30% do seu territorio ocupado por lavouras,
pastagens e florestas plantadas. Com tamanha extensao de produ¢do o setor agropecuario
brasileiro pode se beneficiar economicamente caso meca os estoques de carbono presentes
no solo.

Estes beneficios econdmicos podem ser obtidos principalmente por duas vias: (i)
Quando ha aumento do sequestro de CO, na forma de matéria organica no solo o que
podera permitir, se acuradamente mensurado, a negociacdo de créditos de carbono e/ou
gerar acesso a subsidios; (ii) Maior produtividade do solo, j4 que maior quantidade
de carbono organico no solo aumenta a estabilidade estrutural do solo, influencia as
propriedades de retencdo de dgua, prové energia para processos bioldgicos que por sua vez
acabam aumentando a presenca de nutrientes [1].
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Nesse trabalho utilizamos o algoritmo Expectation Maximization (EM) através do
software Weka [2] para implementar o agrupamento de dados [3] com o objetivo de
identificar se hd uma regra que determina a distribuicao do teor de carbono, seja pela
profundidade, pela granulometria ou propriedades fisicas e quimicas do solo. Analisamos
um conjunto 53 fazendas que juntas possuem 629 pontos de amostragem de solo, cada
qual com 8 subcamadas de profundidade, totalizando mais de 5 mil instancias.

Resultados e Discussao

Comparamos dois cendrios na andlise de distribuicao do teor de carbono no solo. No
primeiro cendrio utilizamos o algoritmo EM sem alterar os valores faltantes presentes no
conjunto de dados e neste cendrio o algoritmo EM identificou 14 clusters. No segundo
cendrio foram preenchidos os valores faltantes pela média de cada camada, este cendrio
produziu 10 clusters.

Em ambos os cendrios todos os clusters gerados possuem camadas consecutivas, a
média de teor de carbono € menor nos clusters que possuem exclusivamente instancias das
camadas mais profundas e a média de teor de carbono é maior nos clusters que possuem
instancias das camadas mais superficiais, como ilustrado pela Figura 7.6.
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Figure 7.6: Distribui¢do de carbono nos 10 clusters gerados no cendrio com preenchimento.

O cenério com preenchimento dos valores faltantes pela média das camadas agrupou
conjuntos de dados com um menor nimero de clusters e coeficiente de variacdo médio.
Além disso, através da clusterizacao identificamos menor variancia dos dados para ca-
madas mais profundas em relacdo a camadas mais superficiais e confirmamos observagdes
empiricas de menor nivel de pH para camadas mais profundas. Portanto, € vidvel o uso
da técnica de agrupamento de dados na identificagdo de caracteristicas de composi¢do do
solo.
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Resumo

O presente trabalho tem como objetivo o uso do cldssico modelo epidemioldgico SIR para avaliar a
dindmica da evolu¢do da Covid - 19 no estado do Rio de Janeiro durante o ano de 2021. Essa avaliacdo
pode vir ajudar a compreender o comportamento dessa doenca diante de fatores inibidores, para o nosso
caso a influencia da utilizagio ou nédo de vacinas. E, além disso, a sua modelagem pode servir como guia na
compreensdo das decisdes tomadas durante o enfrentamento da pandemia.

Em 31 de Dezembro de 2019, a Organizacdo Mundial da Satide (OMS) alertou sobre casos de uma nova
doencga na cidade de Wuhan, China. Depois desse alerta, a populagdo mundial ficou submetida &8 SARS-COV-
2, sendo uma sindrome respiratéria aguda originada da familia dos coronavirus, que ao infectar os humanos
causa a doenga conhecida como COVID-19. Estudos foram feitos para compreender a propagagdo desse
novo virus e um deles é o uso dos modelos epidemiolégicos, principalmente o classico modelo SIR, o qual
iremos focar nesse trabalho.

Resumidamente, segundo Bassanezi [1], um modelo matematico é uma descri¢do de um fenémeno
do mundo real, frequentemente apresentado por meio de fungdes ou equagdes. Dessa forma, os modelos
epidemioldgicos traduzem em linguagem matematica a propagacdo das doengas, como por exemplo, hd
pesquisadores que aplicaram esses modelos nos estudos sobre a maldria e a tuberculose. Visto isso, para o
inicio da pesquisa sobre a evolugdo da COVID-19 foi escolhido o modelo SIR, que foi proposto por Kermack
e McKendrik em 1927 [3].

Esse modelo ¢ dividido em trés subpopulagdes ou também chamado de 3 compartimentos. O primeiro
compartimento é o de suscetiveis (S), que sdo os individuos sadios, podendo contrair a doenga ao entrar em
contato com os infectados. J4 os infectados (1) sdo individuos portadores da doenga, que podem transmiti -
la. Os recuperados (R) séo os individuos que contrairam a doenga e tornaram - se imunizados. Conhecendo
esses principais termos, serd comentado agora sobre a metodologia que serd abordada durante a pesquisa.

Primeiramente, essa pesquisa tem como base o trabalho de Caetano [2], que tratou da utilizacdo do
modelo SIR na modelagem da gripe suina (HIN1) no Brasil. A esquematizacdo desse modelo pode ser vista
na Figura 7.8.
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Figure 7.7: Esquematiza¢do do Modelo SIR.

Sendo a taxa de natalidade igual a 7, a taxa de mortalidade natural igual a u, a taxa de mortalidade
adicional igual a o, a taxa de recuperagdo igual a ¥, a taxa de vacinag@o igual a v e, por fim, a taxa de contato
per capita igual a ’. Com estas notagoes, o sistema de equagdes diferenciais do modelo SIR é mostrado na
equacdo (7.2).
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Além desse trabalho base, serd utilizado o Excel® para a organizagio dos dados coletados em [4] e a
estimativa da populagdo do estado do Rio de janeiro fornecida pelo IBGE. Dando prosseguimento, sera
usado também o Software de simulacio matematica chamado de MATLAB® (Math Works Inc.) através do
emprego do método de Euler, que em sintese, consiste em um dos métodos numérico mais simples para
encontrar solugdes aproximadas das equacdes diferenciais ordindrias (EDOs), tendo como conhecimento
prévio as suas condicdes iniciais. Vale destacar que os dados sdo organizados de acordo com a sua semana
epidemioldgica, e no ano de 2021 temos o inicio das semanas em 3 de Janeiro de 2021 e término em 1 de
Janeiro de 2022, totalizando assim, 52 semanas.

Para concluir, procura - se com a simulacdo entender a atuagc@o da vacina no comportamento do grafico
e mostrar a importincia da modelagem na tomada de decisdes no enfrentamento da epidemia. Além disso,
por curiosidade, para ocorrer a valida¢do de algum modelo existe a medida de acuricia, que consiste na
proximidade de dados de referéncia real para seus dados medidos. Dessa forma, quando mais perto de 100%,
os resultados do modelo sdo mais confidveis.
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Resumo

Este trabalho trata do processo de minera¢do de dados aplicado a previsdo de probabilidade de desen-
volvimento de diabetes, diagnosticada ainda em estagio inicial. Neste processo desempenhamos a tarefa
de classificagdo, por meio da aplicagdo do algoritmo Random Forest. O banco de dados utilizado foi
coletado por meio de questiondrios diretos de pacientes do Sylhet Diabetes Hospital em Sylhet, Bangladesh,
e disponibilizado pela Universidade de Califérnia Irvine (UCI). A identificacdo dos pacientes que apresen-
tam probabilidade de desenvolvimento de diabetes em estdgio inicial mostrou-se vidvel, com acurécia de
98.6538%. Além da acuricia, outros pardmetros foram levados em considerag@o na andlise e apresentaram
valores expressivos.

Palavras-chave. Data Mining, Data Science, Random Forest.

Introducdo

O Diabetes é uma doenca cronica extremamente presente em individuos, destacando-se como uma
importante causa de morbidade e mortalidade. Segundo o International Diabetes Federation [1], o nimero
total de pessoas com diabetes hoje € de 537 milhdes de adultos (20-79 anos), o que corresponde a cerca de 1
em cada 10 adultos, prevendo-se que este niimero aumente para 643 milhdes em 2030 e 783 milhdes em 2045.
Sua classificac@o se dd por meio de alguns tipos, sendo eles: pré-diabete; tipo 1; tipo 2; diabete gestacional;
outros tipos. A correta classificacio prévia do diabetes permite o tratamento mais adequado, adquirindo
maior indice de sucesso na obten¢do de um bom controle glicémico [2]. Portanto, ter este diagnéstico
precoce é de grande valia. Além de que, pessoas que possuem diabetes t€m grande chance de obter um
agravamento no quadro de outras doengas, como por exemplo, da COVID-19.

Objetivo

Este trabalho tem como objetivo investigar a previsdo de probabilidade de desenvolvimento de diabetes
em estdgio inicial, levando em consideracao alguns fatores que podem influenciar neste desenvolvimento.

Metodologia

Para atingir esse objetivo, utilizou-se uma base de dados composta por 520 instincias e 16 varidveis,
cujas varidveis sdo do tipo bindria. Esta base de dados foi coletada por meio de questiondrios diretos de
pacientes do Sylhet Diabetes Hospital em Sylhet, Bangladesh, os quais foram aprovados por um médico. O
dataset encontra-se disponivel no site da Universidade da Carolina Irvine (UCI). As varidveis que compdem
o banco de dados, excluindo o atributo-meta (Diabetes), sdo: Idade, Género, Polidria, Polidipsia, Perda
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repentina de peso, Fraqueza, Polifagia, Tordo genital, Embagamento Visual, Irritabilidade, Coceira, Cura
retardada, Paresia Parcial, Rigidez Muscular, Alopécia e Obesidade.

O processo de mineragdo de dados no ambiente de software Waikato Environment for Knowledge
Analysis (WEKA), a partir da realizacio da tarefa de classificagao, utilizando-se o algoritmo Random Forest.
Para isso, inicialmente, foi feito um pré-processamento dos dados e realizado o ajuste de hiperparametros.
Os hiperparametros ajustados foram: o nimero de atributos selecionados para determinar o split (divisdo)
em cada n6 das arvores e o nimero de sementes. Feito isso, iniciou-se a tarefa de classificacdo. O
algoritmo definido foi o0 Random Forest, com os ajustes de hiperpardmetros obtidos anteriormente e as
demais configuragdes predefinidas pela plataforma. Por se tratar de uma base de dados pequena, a avaliagao
do modelo ajustado foi realizada por validacéo cruzada. O modelo ajustado foi avaliado por meio de métricas
tradicionais, a saber: acurécia, indice kappa e area abaixo da curva (AUC). Além disso, foi realizado um
rankeamento dos atributos (ainda com o Random Forest), com base na diminui¢do média de impurezas e
numero de splits (atributo raiz) gerados no processo de mineragao de dados.

Resultados e Discussoes

O experimento apresentou resultados promissores como, por exemplo, uma acuricia de 98.6538%,
kappa de 97.15% e 4rea abaixo da curva (AUC) de 99,92%. Além da acuricia, do kappa e da AUC, a
taxa de erro do classificador foi considerada na andlise, portanto, a previsdo incorreta de pacientes com
probabilidade de desenvolvimento de diabetes é considerada erro grave do classificador. No entanto, a
acurdcia do classificador e a taxa de erro sdo fortemente influenciadas pelos vieses da base de dados, isto &,
pacientes que t€ém probabilidade de desenvolvimento de diabetes mesmo nao possuindo diversas doencas e
pacientes que ndo tem probabilidade de desenvolvimento de diabetes e possuem outras doengas analisadas.

Conclusao

A identificacdo dos pacientes que apresentam probabilidade de desenvolvimento de diabetes em estdgio
inicial por meio do uso de técnicas de minera¢do de dados mostrou-se vidvel. O presente estudo ainda esta
em fase inicial, no entanto, ja indica ser possivel realizar a previsdo. A metodologia utilizada se adapta ao
conjunto de dados de treinamento, ou seja, se novos casos forem acrescentados ou novos tipos de diabetes
forem detectadas e passarem pelo treinamento dos algoritmos de aprendizado de maquina, a metodologia
pode ser facilmente adaptada para encontrar novos padrdes nos dados atualizados. Como trabalhos futuros,
consideramos aplicar procedimentos semelhantes para outras doencas relacionadas ao diabetes, verificando
se os padrdes encontrados até agora se repetem para outros subconjuntos de pacientes.
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Resumo

O presente trabalho propde a utiliza¢do do problema do controle biolégico de insetos, mais especifica-
mente do Aedes Aegypti, como ferramenta para trabalhar de modo interdisciplinar Biologia e Matematica
na Educagao Basica. Este problema € um dos produtos pedagdgicos resultantes da pesquisa realizada pela
autora em sua dissertagdo de mestrado do Programa de Mestrado Profissional em Matematica em Rede
Nacional (PROFMAT)[1].

Para a elaborag@o do trabalho proposto, apds a definicdo do tema, fez-se uma busca na internet por
pesquisas e informagdes a respeito do controle bioldgico de insetos. Com os trabalhos encontrados, elaborou-
se uma explicagdo sobre o problema, e formulou-se questdes para trabalhar o controle bioldgico e contetidos
matemadticos com os alunos. Assim, a presente proposta ndo se trata da elaboracdo de um modelo matematico
para controle bioldgico de insetos utilizando equacdes diferenciais, mas sim de uma proposta para trabalhar
interdisciplinaridade na Educacdo Baésica utilizando a pesquisa e os problemas elaborados.

De acordo com os Parametros Curriculares Nacionais (PCN), os contetidos trabalhados com os alunos
devem “dar significado ao conhecimento escolar, mediante a contextualizacio; evitar a compartimentalizagao,
mediante a interdisciplinaridade; e incentivar o raciocinio e a capacidade de aprender” [2]. Também, de
acordo com [4], utilizar os conhecimentos de duas ou mais disciplinas para compreender um fendmeno, ou
resolver um problema sob diferentes pontos de vista, faz parte da interdisciplinaridade.

Ainda segundo os autores [4], o discurso escolar mediante a necessidade de dar conta da complexidade
das situagdes a que os individuos estdo sendo submetidos, incorpora as perspectivas da interdisciplinaridade
e da contextualizacdo, onde a Matemadtica escolar passa a ser vista como um meio de levar o aluno a
participacdo mais critica na sociedade, e ¢ chamada a engajar-se na crescente preocupacio com a formagio
integral do aluno como cidadao critico, capaz de analisar e tomar decisdes complexas.

A utilizacao do problema bioldgico da presente proposta nas aulas de matemadtica visa contribuir para
este processo descrito nos PCN e no discurso de Tomaz e David [4], pois se trata de um problema real, e,
portanto, contextualizado, que aborda conhecimentos de biologia aliados a conhecimentos matematicos que
devidamente explorados, oferecem a oportunidade de reflexdes muito importantes e que tendem a despertar
a curiosidade e o interesse dos estudantes.

O Aedes Aegypti ¢ um mosquito vetor de diversas doengas, como zica, chikungunya, febre amarela, e
a dengue. O controle do Aedes Aegypti tem constituido um importante desafio, especialmente nos paises
em desenvolvimento. Mesmo considerando-se situacdes em que os recursos destinados ao controle do
vetor sejam apropriados para a implementacdo de programas, muitas vezes nao se tem alcangado sucesso.
Aspectos relacionados a problemas de infraestrutura das cidades, e o periodo de quiescéncia dos ovos sdo
fatores que comprometem a efetividade dos métodos tradicionais de controle do Aedes Aegypti [5].

Existem diversos mecanismos de controle do Aedes Aegypti, entre eles o controle bioldgico, que tem
se destacado muito pois ndo oferece perigo a saude publica. O uso da radia¢do na producdo de mosquitos
estéreis também € um método de controle bioldgico e tem se mostrado o método mais vidvel para a producao
em larga escala destes insetos, apresentando como principais vantagens, o fato de ser, ambientalmente segura
e permitir o uso de populagdes locais da espécie-alvo [3].

A Técnica do Inseto Estéril (TIE) proposta em 1950 por Bushland e Knipling, compreende a criacio
massiva de insetos machos de uma determinada espécie, seguida de esteriliza¢@o e liberacdo desse produto em
uma area alvo, assim, machos estéreis copulam com fémeas selvagens, ndo havendo reproducdo proveniente
deste cruzamento [3].

Um estudo realizado por Kadritas Farias Alves Lima [3] a respeito da esterilizagdo de machos Aedes
Aegypti revela uma propor¢do minima de 10:1 (machos esterilizados : machos ndo irradiados) para ter
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uma porcentagem de inviabilidade de ovos satisfatéria, nesta proporcio 80% dos ovos ndo se apresentaram
fecundos. E na proporcao de 15:1 o percentual foi um pouco maior, 85% a 87% de ovos infecundos. Além
disso, os machos nao irradiados apresentaram uma longevidade média de 25 dias, enquanto os estéreis em
média 19 dias.

Outros métodos podem ser aliados do controle biolégico, como por exemplo a destrui¢do de criadouros
e a eliminagdo de locais aonde possam acumular dgua, pois sem dgua parada, 0 mosquito ndo consegue
completar o ciclo de reprodug@o. Deste modo, unindo a falta de locais para reprodu¢do com uma populagdo
cada vez menor de Aedes Aegypti podemos chegar a eliminacdo das populagdes deste mosquito, ou pelo
menos manté-las em um nivel que ndo seja perigoso para o ser humano.

Com essas e outras informagdes a respeito do controle bioldgico de insetos, em destaque do Aedes
Aegypti foram desenvolvidos alguns problemas que necessitam de conhecimentos bioldgicos e matematicos
(a nivel dos Ensinos Fundamental e Médio) para serem desenvolvidos, como as consequéncias do uso da
radiagdo na fertilidade de insetos e na sua competitividade em meio a natureza com os machos nao irradiados,
consequéncias do uso de inseticidas na natureza, razao e propor¢do, porcentagem, progressao geométrica e
respectiva soma. Além desses exercicios sugere-se a realizacao de trabalhos e campanhas com os alunos da
escola, e na comunidade em que a escola se localiza, apresentando dados numéricos e informagdes sobre o
assunto, que resulte na conscientizagdo da importancia do controle e dos cuidados com este mosquito.
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Resumo

O presente trabalho consiste em aplicar um novo modelo matemdtico para a COVID-19 denominado
SECIAR na populagio do Rio de Janeiro, com base nos dados de infectados fornecidos pelo Ministério
de Saude. Esse novo modelo abordado na literatura somente de forma tedrica, € uma extensao do modelo
classico epidemioldgico SIR (Suscetiveis, Infectados e Recuperados), com a inclusio de mais trés populagdes,
0s expostos ao virus, os assintomaticos e os pré-sintomaticos. H4 uma maior dificuldade e complexidade na
modelagem no modelo SECIAR, uma vez que este é dado por um sistema de equagdes diferenciais com seis
varidveis e com oito parametros a determinar. Pretende-se com esta abordagem estudar os pontos criticos
triviais e os ndo-triviais de forma simples.

Palavras-chave: Epidemiologia, Modelo SIR, Modelo SECIAR

Introducédo

Um século depois da denominada gripe espanhola de 1918, o mundo foi novamente sucumbido por uma
nova pandemia, que obrigou um grande distanciamento entre as pessoas, gerando entre muitas infelicidades,
uma brusca mudancga no estilo de suas vidas. O novo coronavirus, assim denominado pela Organizacdo
Mundial da Saude (OMS), ou em inglés SARSCOV-2 (Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus 2),
que pode ser traduzido como Sindrome Respiratéria Aguda Grave do Coronavirus 2, € o virus que causa a
doenca denominada COVID-19, também determinado pela OMS, que ¢ uma sigla em inglés, Coronavirus
Disease. COVID-19 avangou pelo Brasil e pelo mundo, tendo sua origem na China e ja temos muitas vacinas
sendo aplicadas pra combater essa situacdo, inclusive em nosso pais.

Segundo Bassanezi [1], um modelo matematico € uma descri¢do de um fendmeno do mundo real, fre-
quentemente apresentado por meio de fun¢des ou equagdes. Utilizando uma nova modelagem epidemiolégica
do artigo de M. Patrdo e M. Reis [Patrao], onde os autores analisaram a dinimica global da doenga, através
da teoria de controle e de modo tedrico, que € do tipo SIR (Sustivel, Infectado, Recuperado), um modelo
compartimental, porém acrescido com mais trés compartimentos, os expostos ao virus (E), os assintomaticos
(A), os pré-sintomaticos (C, do inglés Carrier), escrito da mesma forma, através de um sistema de equagdes
diferenciais, como um modelo matemadtico deterministico de tempo continuo.

Metodologia

Primeiramente, nessa pesquisa que ainda estd em andamento temos como base o trabalho de [3]. No seu
modelo SECIAR, tratado de forma tedrica, temos os individuos suscetiveis (S) os que ainda nao tiveram
contato com o virus. Os expostos (E), aqueles que se infectaram mas ainda ndo transmitem a doenca. Apds um
tempo médio % uma propor¢do p dos individuos expostos, passam para o compartimento dos assintométicos
(A), sendo a propor¢do complementar 1 - p para o compartimento dos chamados pré-sintomadticos (C). Ap6s
um tempo médio 7% , 08 individuos do compartimento C passam ao compartimento dos sintométicos (I),

esses os infectados e com sintomas. Por outro lado, ap6s um tempo médio %, os individuos sintomaticos (I)

passam para o compartimento dos removidos (R) e apés um tempo médio é, os individuos assintomaticos
(A) também passam para R. A esquematizacdo desse modelo pode ser vista na imagem abaixo:
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Figure 7.8: Esquematiza¢do do Modelo SECIAR.

A formulacdo matematica do modelo SECIAR, a partir do diagrama de fluxo acima, é representada por
um sistema de equagdes diferenciais ordindrias, com seis varidveis (S, E, C, I, A, R), porém, comoR =1 - (S
+E+C+1+ A)eR ndo participa da dindmica de transmissao, entdo a modelagem pode ser feita por cinco
varidveis no sistema:

45 — —BS(C+ bl +aA)

4E — BS(C+ bl +aA) — €E

4@ = (1—p)eE—yC (7.2)
I —yC—u

4@ — peE — oA

Além desse trabalho base, serd utilizado o Excel para a organizacao dos dados coletados em [4] e a
estimativa de assintomadticos de [5]. Dando prosseguimento, serd usado também o Software de simula¢io
matemadtica chamado de MATLAB (Math Works Inc.) através do emprego do método de Euler. Vale destacar
que os dados s@o organizados de forma didria de inicio 25 de Dezembro de 2019 e término em 17 de Janeiro
de 2022, totalizando assim, 751 dias.

A maior parte do estudo estd relacionado a estimar e analisar todos os oito pardmetros envolvidos no
modelo, bem como aplicar os resultados na modelagem e classificar os pontos de equilibrio, como feito no
trabalho [2].
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