SIMULACAO DO MODELO SIR SOBRE REDES MODULARES
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Resumo

Apresenta-se a simulagdo do modelo epidemioldgico SIR definido sobre redes complexas
cuja modularidade pode ser ajustada. Discute-se a influéncia da modularidade sobre a
dindmica do modelo e a utilizagdo da modularidade como critério de caracterizag¢do da rede.

Introduciao

Os agrupamentos humanos ¢ os relacionamentos por eles gerados formam redes de
interagdo que podem representadas por grafos. Nestes grafos os vértices representam o0s
individuos e suas ligacdes (arestas) os relacionamentos entre eles. No caso dos grafos que
representam redes de contatos sociais verifica-se que as ligagdes sdo distribuidas entre os
vértices de forma heterogénea [BARABASI, 2000]: uma pequena fragdo dos vértices
concentra uma grande fragdo de ligacGes da rede. Além da heterogeneidade observa-se a
formacdo de agrupamentos internos, onde individuos pertencentes a um grupo estdo
fortemente conectados a individuos do mesmo grupo e fracamente conectados aos outros
individuos da rede. De forma geral, estes agrupamentos sdo equivalentes a comunidades
[NEWMANN, 2004].

A partir das descobertas dos agrupamentos uma sériec de investigagdes sobre a
influéncia desta organizacdo interna sobre processos dindmicos sobre as redes complexas
tém sido conduzidos. Entre eles destacam-se as simulagcdes de modelos epidemiologicos
definidos sobre redes estruturadas [HUANG,2006;HUANG, 2007; WU, 2008]. Embora tais
estudos tenham produzido avangos consideraveis na compreensdo da dinamica de tais
modelos, a influéncia da estruturagdo interna ndo pode ser satisfatoriamente avaliada, visto
que a intensidade da organizagdo ndo ¢ conhecida. Neste trabalho ¢ apresentada a simulacao
de um modelo epidemioldgico definido sobre uma rede cuja intensidade da organizagdo
interna € conhecida e pode ser sintonizada, conforme o interesse do investigador [LI,2004].
Foi simulado o modelo epidemiolégico Suscetivel-Infectado-Removido (SIR) [BRAUER,
2008] definido em redes de interagdo com organizagdo interna em comunidades. As redes
foram caracterizadas pelo fator de modularidade e construidas a partir do algoritmo de Li e
Maini [LI,2005].

Materiais e Métodos

O algoritmo de Li e Maini [LL,2005] para a constru¢do de redes complexas
modulares ¢ baseado em dois mecanismos: vinculagdo preferencial intra-comunidade e
vinculagdo preferencial inter-comunidades. O nimero de comunidades ¢ um parametro que
pode ser ajustado, havendo um total de M (M > 2) comunidades na rede. O algoritmo pode
ser dividido em trés etapas:
1. Inicializa¢do: Cada uma das M comunidades comec¢a com um pequeno numero m0 (m0 >
1) de vértices conectados entre si enquanto os vértices de diferentes comunidades sdo
conectados aleatoriamente.
2. Crescimento: Em cada etapa, um novo vértice ¢ inserido a uma comunidade escolhida
aleatoriamente. Este vértice é conectado a m vértices da mesma comunidade e, com
probabilidade a, a n vértices de outras comunidades. A conexdo ¢ feita obedecendo a uma

probabilidade 7 enquanto os valores de m, n e o sdo definidos de antemdo.
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3. Vinculagdo preferencial: Tanto nas conexdes intracomunidades quanto nas
. . - ~ . pk)= =~
intercomunidades, cada vértice recebe uma nova conexdo com probabilidade i ,

onde ki ¢ 0 namero de conexdes do vértice ! e L é o numero de ligagdes na rede. A rede
cresce até atingir um total de N elementos da rede.

O modelo SIR [BRAUER,2008] ¢ um modelo compartimental que mimetiza o
comportamento de uma doenca em uma populagdo levando em consideragio o estado de um
individuo bem como as regras de transi¢do entre os possiveis estados, ¢ pode ser
representado pelo diagrama abaixo:
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Figura 1 — Compartimentos Modelo SIR.

Os possiveis estados possiveis de um individuo sdo: (S) Suscetivel, (I) Infectado e (R)
Removido (por morte, isolamento, ou recuperados que adquiriram imunidade a doenga). As
regras de transicdo sdo dadas pelas taxas A (probabilidade de que um individuo suscetivel
adquira a infecgdo) e y (probabilidade de recuperacdo de individuos infectados).

Resultados

1- Influéncia da modularidade sobre a propagacdo da epidemia: A modularidade ¢ um
critério quantitativo para avaliar particionamento de grafos e pode ser usada para
investigar a existéncia de comunidades em redes representada por um grafo
[NEWMANN, 2004]. Segundo Huang [HUANG,2007], para o modelo de Li e
Maini, a modularidade pode ser calculada em funcdo dos parametros do modelo
obtendo-se:
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Fixando os valores de m e n a probabilidade a pode ser ajustada, a fim de se
obter redes com modularidades diferentes.

m+ an

4000 4000

Comunidade 1
Comunidade 2

(b) Comunidade 1

@

Comunidade 2

—— Populagao Total

Populagao Total

3000 30004

M=2

2000+ 0 =003

2000

Niimero de Infectados
Niimero de Infectados

1000 1 1000+

0 15 30 a5 60 75 90 0 15 30 45 60 75 90
Passos de Monte Carlo (Tempo) Passos de Monte Carlo (Tempo)

Figura 2. Numero de individuos infectados como fung¢éo do tempo para diferentes modularidades.



A Figura 2 mostra a quantidade de infectados na comunidade onde a infec¢do teve inicio
(Comunidade 1), na comunidade adjacente (Comunidade 2), bem como a média em toda a
populacio. Para ¢ baixo existem dois picos justapostos indicando que a infecgdo atinge o
maximo de forma defasado. O aumento de o implica em redes com comunidades menos
definidas, os picos tendem a fundir-se e a curva de infec¢do tende ao do modelo SIR padrio,
uma vez que o maximo da infeccdo ocorre em ambas as comunidades ao mesmo tempo.

2 - Importancia da modularidade para a caracterizacdo a epidemia: Um rearranjo da
equacdo de modularidade leva a
n 2
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e assim, QO deve ser o mesmo para qualquer par (m,n) cuja razdo seja fixa. A figura 2 mostra
o comportamento da epidemia para redes com o mesmo fator de modularidade porém com
diferentes pares (m,n). A Figura 3 ilustra o comportamento da epidemia para uma populagio
com duas comunidades, a fixo e diferentes valores para (m, n). Pode-se observar que redes
com mesmo valor de modularidade Q e diferentes valores para (m, n) possuem picos em
pontos diferentes, e se pode inferir que a intensidade de infeccdo também depende do
numero de conexdes intra e inter-comunidades. Desta forma, o valor de a (e, portanto, de Q)
nao € o Unico parametro determinante para identificar o comportamento da epidemia.
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Figura 3. Ntmero de individuos infectados para modularidades fixas e diferentes (m,n).
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