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MUNICÍPIOS BAIANOS

Defesa de Tese de Doutorado apresentada ao Programa de Pós-

graduação em Modelagem Computacional e Tecnologia Indus-

trial, Curso de Doutorado em Modelagem Computacional e Tec-

nologia Industrial do SENAI CIMATEC, como requisito parcial

para a obtenção do t́ıtulo de Doutor em Modelagem Com-

putacional e Tecnologia Industrial.
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formação. A minha alma gêmea Verônica pelos momentos mais felizes da minha vida, e

pela delicadeza e brilho no olhar, constante em nossos filhos Lucca e Clara.



Agradecimentos

Agradeço aos meus orientadores. Professor Dr. Renelson Sampaio pelo seu apoio
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Resumo

A dengue é uma arbovirose que tem se disseminado em diferentes regiões do mundo,

principalmente nas tropicais e subtropicais. A ocorrência de epidemias de dengue vem

aumentando nas últimas três décadas. Com o objetivo de encontrar um padrão quanto

ao processo de disseminação desta arbovirose, esta pesquisa apresenta um modelo com-

putacional que baseia-se em três pilares: redes complexas, time varying graph (TVG) e

sincronização de series temporais. Para montar as redes de sincronização, foi utilizado o

método Motif-Synchronization com TVG em séries temporais de incidência de dengue nos

munićıpios baianos, de forma georreferenciada, no peŕıodo de 2001 a 2017. Após aplicação

do modelo apresentado neste trabalho, foram encontrados padrões de comportamento da

disseminação desta viremia entre os munićıpios do estado da Bahia, quando sincroniza-

dos, em momentos epidêmicos. Os resultados encontrados apontam que a incidência de

dengue não tem relação direta com a distância entre munićıpios, mas sim uma relação

temporal com desenvolvimento do vetor e sua capacidade de transmitir a doença. O in-

tuito deste modelo é contribuir com a sociedade na compreensão da dinâmica de difusão

desta arbovirose.

Palavras-chave: Dengue, Epidemia, Séries temporais, TVG.
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Abstract

Dengue is an arbovirus that has spread in different regions of the world, especially in

tropical and subtropical regions. The occurrence of dengue epidemics has been increasing

in the last three decades. In order to find a pattern regarding the dissemination process of

this arbovirose, this research presents a computational model that is based on three pil-

lars: complex networks, time varying graph (TVG) and temporal series synchronization.

In order to set up the synchronization networks, the Motif-Synchronization with TVG

method was used in time series of dengue incidence in the municipalities of Bahia, in geo-

referenced form, from 2001 to 2017. After applying the model presented in this work, we

found patterns of behavior of the dissemination of this viremia among the municipalities

of the state of Bahia, when synchronized, in epidemic moments. The results indicate that

the incidence of dengue is not directly related to the distance between municipalities,

but rather a temporal relation with the development of the vector and its capacity to

transmit the disease. The purpose of this model is to contribute with the society in the

understanding of the diffusion dynamics of this arbovirose.

Keywords: Dengue, Epidemic, Time Series, TVG.
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1.7 Questões e hipóteses . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 4
1.8 Aspectos metodológicos . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 5
1.9 Planejamento da Pesquisa de Doutorado . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 5
1.10 Organização da Tese de Doutorado . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 6
1.11 Mapa Conceitual da Pesquisa . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 6

2 Fundamentação Teórica 8
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sintomas para alguns munićıpios da Bahia. Fonte: Autor . . . . . . . . . . 25

4.1 Arestas da rede de dengue com peso maior ou igual a 12 anos na série
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3.5 Série temporal entre dois munićıpios da Bahia em 17 anos e recorte da

sincronização. Fonte: Autor . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 31
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Caṕıtulo Um

Introdução

1.1 Introdução

Aparentemente as epidemias na história das civilizações, mais que as guerras, contribúıram

fortemente para o controle do crescimento populacional. A humanidade ao longo dos

séculos tenta compreender de que forma estas epidemias surgem e se difundem. Além

disso, tenta compreender quem são os agentes causadores e transmissores (UJVARI, 2003).

As primeiras epidemias registradas foram as pragas do Egito e em seguida a peste bubônica

que mataram milhares e milhões de pessoas. Exemplos mais atuais como o v́ırus Ebola

na África (POURRUT et al., 2005), a gripe A (H1N1) na Europa (CÁMARA et al., 2010), a

recentemente descoberta da pneumonia asiática (BOÉCHAT; SILVA, 2003) e o retorno da

dengue (UJVARI, 2003), são ameaças às sociedades mundiais

É observado e registrado por diversas literaturas que existe fortemente uma relação entre

as doenças e a situação socioeconômica da população. É sabido que se há um isolamento

destas comunidades, há um risco menor de difusão de uma doença, ao passo que, se há

um crescimento populacional o risco aumenta (UJVARI, 2003). Um exemplo marcante foi

a epidemia de Cólera em Londres entre os séculos XVIII e XIX apoiada pelo êxodo da

população do campo para a área urbana no peŕıodo da Revolução Industrial.

Atualmente, segundo Ujvari (2003) as taxas de mortalidade por epidemias diminúıram de

forma expressiva, mas apenas nos páıses ricos, pois quando se trata de territórios pobres,

as estat́ısticas ainda remetem ao século XIX.

Desde então, a biologia, a qúımica, a biotecnologia e outras áreas do conhecimento surgem

como agentes importantes nesta luta contra os micro-organismos causadores de infecções.

A criação de vacinas e medicamentos é um caminho positivo e rápido na busca pela

erradicação destas epidemias. Mas, nem sempre estas vacinas e medicamentos são criados,

preparados e testados à tempo e, com isso, a única sáıda é a prevenção.

O reconhecimento de padrões e a compreensão dos processos que os geram, são buscas

frequentes da Ciência. Descobrir um padrão significa constatar uma singularidade dentre

elementos intrincados e processos diferentes. No decorrer da história da Ciência, meto-

dologias e também teorias foram criadas para elucidar os padrões e ocorrências a elas

relacionadas.
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Caṕıtulo Um 1.1. Introdução

Segundo (BRASIL, 2014) a dengue é uma doença infecciosa viral, e por se tratar de uma

arbovirose, pode ser transmitida por duas espécies de mosquitos, o Aedes aegypti e o Aedes

albopictus, mas seu principal vetor é o Aedes aegypti que também pode ser transmissor dos

v́ırus da febre amarela urbana, chikungunya e zika. São dois tipos de dengue: Clássica e a

Hemorrágica, sendo esta última, a forma mais grave da doença. Existem quatro sorotipos

diferentes da dengue agindo no Brasil: DENV-1, DENV-2, DENV-3 e DENV-4.

O Ministério da Saúde do Brasil (BRASIL, 2014) afirma que nos últimos 50 anos, a

ocorrência de dengue aumentou em 30 vezes, com ampliação da expansão geográfica para

novos páıses e, na década atual, para cidades menores e regiões rurais. Há uma estima-

tiva que 50 milhões de infecções por dengue aconteçam anualmente e que cerca de 2,5

bilhões de indiv́ıduos estão morando em páıses onde a dengue é endêmica. Esses dados

corroboram com a observação de que as mudanças demográficas e sociais, tais como cres-

cimento populacional, urbanização e transporte moderno contribuem para o aumento da

incidência e expansão geográfica da dengue (SABA et al., 2014).

Hodiernamente pesquisadores buscam elucidar os padrões que são determinantes na disse-

minação da epidemia de dengue, visto que, esta epidemia a um longo tempo, tem causado

muito transtorno à sociedade. Trabalhos como o de (NEWMAN, 2003) que trouxe uma dis-

cussão sobre caracteŕısticas das redes complexas, os diversos tipos que existem e discutiu

o processo de alguns modelos epidemiológicos, como por exemplo, Suscet́ıvel-Infectado-

Recuperado (SIR) e Suscet́ıvel-Infectado-Suscet́ıvel (SIS) nestas redes complexas, o de

Barreto et al. (2008) buscou identificar a progressão da epidemia utilizando a densidade

Kernel, georreferenciamento e indicadores epidemiológicos, o de Silva, Ferreira e Mar-

tins (2007) que propôs um modelo de difusão do tipo SIS que estuda a transmissão da

doença entre os indiv́ıduos de um mesmo munićıpio (criado por autômatos celulares) e a

difusão da doença para outros munićıpios interligados por rodovias (rede livre-de-escala),

o de Crysttian (2012) que procurou capturar as principais caracteŕısticas do ciclo epi-

demiológico e do processo de infecção utilizando um modelo computacional baseado no

ı́ndice de Moran e da Teoria da Percolação, o de Saba et al. (2014) que buscou verificar

a existência de correlação de casos de dengue, com a rede de transporte inter-municipal

rodoviário na Bahia utilizando redes complexas, e o de Vilches (2015) que atuou com

a dinâmica da transmissão da dengue, observando a dependência forte da topologia da

rede e do número médio de conexões. Além desses autores, outros também estudaram os

impactos das mudanças climáticas e outros mecanismos de difusão (EBI; NEALON, 2016;

FISCHER et al., 2014; LI et al., 2017; MONDINI; CHIARAVALLOTI-NETO, 2008; RACLOZ et

al., 2012; ZHU et al., 2018). Todos estes pesquisadores, até mesmo os que utilizaram redes

complexas em séries temporais, como é o caso de Saba et al. (2014), não trabalharam

com sincronização de séries temporais utilizando TVG e redes complexas deixando, desta

forma, uma lacuna para o desenvolvimento de um modelo que consiga retratar como a

epidemia de dengue se dissemina, identificando o seu caminho no tempo. Neste traba-
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lho, utilizamos o modelo Motif-Synchronization (ROSÁRIO et al., 2015) como base para

criação do nosso modelo computacional de caracterização da epidemia. Foi utilizado o

georreferenciamento dos munićıpios para melhor análise espacial.

A Bahia tem 417 munićıpios espalhados por 567.295 km2 da sua dimensão territorial.

Estes munićıpios, mesmos os mais próximos, possuem diferentes organizações socioe-

conômicas, de clima e ı́ndice de desenvolvimento humano (IDH). O principal objetivo

deste trabalho, através da criação de um modelo computacional de caracterização da di-

fusão da dengue, é responder a uma questão importante: Como a dengue se dissemina

nos munićıpios baianos? Para responder a esta questão, elaboramos um método de rede

baseado em sincronização não local, para caracterizar a dinâmica de difusão da doença

e assim contribuir com novos elementos para ajudar a controlar o surgimento de novas

epidemias. O foco desta pesquisa é criar subśıdios para apoiar o controle da epidemia

através do mapeamento do processo de difusão em rede pelos munićıpios em viremia.

1.2 Definição do problema

Existem trabalhos publicados quanto ao processo de difusão da dengue, mas não se sabe

se este fenômeno está caracterizado de forma local entre os munićıpios.

1.3 Objetivo

Propor um modelo computacional de caracterização não local da direção e do atraso da

epidemia de dengue, que possa verificar no tempo, o comportamento da disseminação nos

munićıpios baianos.

1.3.1 Objetivos Espećıficos

i. Identificar as bases de dados que irão ser utilizadas na pesquisa;

ii. Analisar a série temporal identificando os momentos epidêmicos;

iii. Analisar modelos preditivos existentes para epidemias e para a dengue;

iv. Testar alguns modelos computacionais como: SOC, DFA e Motif-Synchronization;

v. Criar o modelo computacional de caracterização não local da direção e do atraso da

epidemia de dengue;

vi. Gerar hipóteses e testá-las;

vii. Gerar os resultados e análises.
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1.4 Importância da pesquisa

As doenças caracterizam-se por serem sistemas complexos adaptativos, e assim, pesquisas

que trabalham de forma interdisciplinar o comportamento e disseminação destas doenças,

podem auxiliar a sociedade fornecendo indicadores e informações pertinentes ao seu tra-

tamento e a sua prevenção. Neste paradigma, a importância deste trabalho está no apoio

à comunidade cient́ıfica e da saúde pública juntando forças para prevenir novas epidemias

da dengue.

1.5 Motivação

A antecipação na criação de poĺıticas públicas e apoio às existentes na erradicação da den-

gue preservando a saúde coletiva, é a motivação desta pesquisa. A dengue é uma doença

febril infecciosa e viral, das áreas tropicais e subtropicais do mundo, e geralmente surge

onde existem condições climáticas e socioambientais favoráveis para sua disseminação. As-

sim é de conhecimento público que o Brasil agrega todas estas condições citadas, e desta

forma, há uma necessidade imediata de produzir planos diretos e indiretos de combate e

prevenção a este mal.

1.6 Limites e limitações

Esta pesquisa está limitada à criação do modelo e sua execução para caracterização do

fenômeno da disseminação da dengue na Bahia, mas não faz parte desta pesquisa a criação

de cenários com multi-variáveis para determinação do peso de cada variável no processo

de disseminação. Isto ficará para um trabalho futuro.

1.7 Questões e hipóteses

Serão apresentadas a seguir, as hipóteses que norteiam esta pesquisa. As informações

necessárias para compreensão do modelo, serão fornecidas posteriormente no caṕıtulo 3.

• Existe um tempo caracteŕıstico de sincronização na rede de incidência de dengue nos

munićıpios baianos;

• Deve existir uma relação entre o tempo caracteŕıstico de sincronização e a distância

entre os munićıpios baianos, ou seja, munićıpios mais afastados devem exibir um
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tempo de atraso maior na ocorrência de casos de dengue;

• Existem munićıpios que aparecem sistematicamente como entrada e sáıda na rede de

sincronização e que podem ser caracterizados como maiores receptores e expulsores

de dengue na Bahia.

1.8 Aspectos metodológicos

A pesquisa é do tipo quantitativa e investigativa. A proposta é trabalhar com os dados

coletados aplicando algoŕıtimos, testes, modelagens computacionais e testes estat́ısticos

existentes, buscando avaliar as hipóteses levantadas. Os aspectos metodológicos serão

detalhadamente discutidos no caṕıtulo 3 na seção 3.1.

1.9 Planejamento da Pesquisa de Doutorado

A tabela 1.1 a seguir apresenta o cronograma planejado e realizado para esta pesquisa de

doutorado:

Atividade 2015 2016 2017 2018

Realização das disciplinas. X X

Realização das proficiências. X

Realização do tiroćınio docente. X

Revisão bibliográfica. X X X

Coleta de dados. X X X

Análise dos dados coletados. X X X

Defesa do Projeto. X

Elaboração de um modelo computacional. X

Publicação de caṕıtulo de livro, artigo em anais
de evento, em revista nacional ou internacional.

X X X X

Implementação do modelo computacional. X

Elaboração da tese. X X X

Entrega da tese para Qualificação. X

Qualificação da tese. X

Ajustes após Qualificação da tese. X X

Defesa da tese. X

Tabela 1.1: Cronograma de atividades.

5
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1.10 Organização da Tese de Doutorado

Este documento apresenta 05 (cinco) caṕıtulos e está estruturado da seguinte forma:

• Caṕıtulo 1 - Introdução com aspectos gerais

• Caṕıtulo 2 - Fundamentação Teórica

• Caṕıtulo 3 - Metodologia e Modelo Computacional

• Caṕıtulo 4 - Resultados e Discussões

• Caṕıtulo 5 - Considerações Finais

1.11 Mapa Conceitual da Pesquisa

A figura 1.1 apresenta o mapa conceitual da pesquisa, onde se discutem alguns conceitos

sobre a questão focal, objetivando apoiar a construção do conhecimento.
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Figura 1.1: Mapa conceitual da Pesquisa.
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Caṕıtulo Dois

Fundamentação Teórica

Cada dia que amanhece assemelha-se a uma

página em branco, na qual gravamos os

nossos pensamentos, ações e atitudes.

Na essência, cada dia é a preparação

de nosso próprio amanhã..

(Chico Xavier)

2.1 Dengue

A dengue é uma t́ıpica doença febril infecciosa viral, das áreas tropicais e subtropicais do

mundo, geralmente onde existem condições climáticas e socioambientais favoráveis para

sua disseminação. Os sintomas, segundo a Organização Mundial da Saúde (OMS) (WHO,

2012) aparecem 3-14 dias após a picada infectante. A transmissão não é diretamente de

indiv́ıduo-a-indiv́ıduo e os sintomas variam de febre leve, a incapacitante febre alta, com

forte dor de cabeça, dor atrás dos olhos, dores musculares e articulares, e erupção cutânea.

A dengue, por se tratar de uma arbovirose, pode ser transmitida por duas espécies de

mosquitos, o Aedes aegypti e o Aedes albopictus Figura 2.1, mas seu principal vetor é

o Aedes aegypti que também pode ser transmissor dos v́ırus da febre amarela urbana,

Chikungunya e Zika. São dois tipos de dengue: Clássica e a Hemorrágica, sendo esta

última, a forma mais grave da doença. Existem quatro sorotipos diferentes da dengue

agindo no Brasil: DENV-1, DENV-2, DENV-3 e DENV-4. Segundo Brasil et al. (2015),

foi recém-descoberto o novo sorotipo DENV-5, mas ainda sem notificações do mesmo no

território brasileiro. Estes mosquitos, ao contrário do mosquito comum que pica somente a

noite, picam durante o dia e a noite. Usualmente costumam picar nos primeiros momentos

da manhã e no final da tarde. A picada é impercept́ıvel, pois no momento não é sentido dor

e nem coceira. O Aedes aegypti é muito parecido com um mosquito comum e inofensivo,

tem o tamanho menor que um cent́ımetro, coloração marrom ou preta e listras brancas

no corpo e nas pernas. A proliferação do mesmo, se dá dentro ou nas proximidades de

moradias (casas, apartamentos, galpões), em reservatórios onde se acumula água limpa

(vasos de plantas, pneus velhos, cisternas, jarros etc.).

A OMS considerando a dengue como um dos mais importantes problemas de saúde pública

dos últimos anos, lançou a Estratégia Global para prevenção e controle da dengue, 2012-
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Figura 2.1: Espécies de Mosquitos Transmissores da Dengue. Fonte: (DENGUEORG, 2015)

2020, baseados nos dados de 2010 (WHO, 2012). A estratégia lançada visa aplicar recentes

avanços dos estudos dessa doença, como por exemplo, o desenvolvimento de vacinas e

o aprendizado gerado pelos páıses no combate a este mal. O principal objetivo deste

plano global é reduzir o peso da doença, diminuindo com isso a mortalidade em 50% e a

morbidade em 25% até 2020. A OMS tem uma categorização que indica que áreas com

mais de 300 casos da doença por 100.000 habitantes é considerado cenário epidêmico.

O Ministério da Saúde do Brasil (BRASIL, 2014) afirma que nos últimos 50 anos, a

ocorrência aumentou em 30 vezes, com ampliação da expansão geográfica para novos

páıses e, na década atual, para cidades menores e regiões rurais. Há uma estimativa que

50 milhões de infecções por dengue aconteçam anualmente e que cerca de 2,5 bilhões de

indiv́ıduos estão morando em páıses onde a dengue é endêmica. Esse dados corroboram

com a observação de que as mudanças demográficas e sociais, tais como crescimento po-

pulacional, urbanização e transporte moderno contribuem para o aumento da incidência

e expansão geográfica da dengue (SABA et al., 2014).

Devido à dificuldade inerente de controle destes mosquitos e, por conseguinte, a im-

plantação de estratégias de vigilância, é que há um número significativo de morbidade

e mortalidade devido a esta doença. Embora tenham sido feitos grandes esforços, não

estão dispońıveis vacinas eficazes contra a dengue, filariose ou a malária, e tratamentos

espećıficos estão dispońıveis apenas para a malária e filariose. Portanto, a maneira mais

eficaz de prevenir doenças transmitidas por vetores é controlar as populações de mosquitos

(WILKE; MARRELLI, 2015).

Apesar de ser uma enfermidade com impacto importante para as poĺıticas de saúde

pública, existem questões sobre sua dinâmica de difusão que ainda não foram elucida-

das, como é o caso da importância dos meios de transporte ou a rede de propagação entre

os munićıpios (SABA et al., 2014). O entendimento do v́ırus da dengue, do agente difusor

e das relações com o vetor são pontos importantes para o acompanhamento e tratamento

epidêmico.
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2.1.1 O vetor e seu ciclo de vida e de transmissão da doença

O principal vetor da dengue é o Aedes aegypti. Para controlar a doença é necessário

controlar o vetor. Mas para isso é preciso conhecer um pouco da entomologia/ecologia. O

mosquito possui sexos separados com fecundação interna e sofre metamorfose completa.

Ele apresenta em seu ciclo de vida quatro fases: ovo, larva, pupa e adulto. O repasto

sangúıneo das fêmeas está relacionado primordialmente ao desenvolvimento de ovos, então

somente as fêmeas adultas transmitem o v́ırus. Uma só fêmea de Aedes aegypti infec-

tada pode, enquanto procura alimentar-se satisfatoriamente de sangue, produzir várias

alimentações curtas em diferentes hospedeiros e disseminar o dengue ou a febre amarela

(CONSOLI; OLIVEIRA, 1994). Segundo Messias (2011), no ińıcio do ciclo mostrado pela

Figura 2.2, as fêmeas colocam seus ovos nas paredes interiores e molhadas de recipientes

com água. Cada fêmea é capaz de colocar, isoladamente, 150 a 200 ovos em cada postura.

O peŕıodo de seu desenvolvimento (ovo até adulto) dura em média 10 dias. O Aedes

aegypti adulto vive entre 20 e 40 dias, ou seja, o tempo médio de vida do mosquito adulto

é de 30 dias.

Figura 2.2: Ciclo de vida. Fonte: Adaptado de CDC (CDC, 2016)

Inicialmente, o v́ırus circulava e era mantido em ciclos de transmissão silvestres, en-

volvendo primatas inferiores e mosquitos Aedes, na Ásia e na África (GUBLER, 1998).
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Entretanto, o v́ırus se instalou em centros urbanos das regiões tropicais, com ciclo de

transmissão partindo do indiv́ıduo-mosquito-individuo. Observa-se que bairros com alta

densidade populacional e pouca vegetação, há uma maior infestação do mosquito, pois

este encontra um ambiente favorável para sua alimentação (GOMES, 1998; SANTOS, 2008).

Para que uma epidemia de dengue ocorra, é necessária a existência do agente etiológico,

do mosquito com propensão vetora e de hospedeiros suscet́ıveis. A competência do vetor

em transmitir um patógeno é resultante da capacidade do vetor de infectar-se, possibilitar

a multiplicação e transmissão do agente etiológico ao novo hospedeiro (BONA; TWERDO-

CHLIB; NAVARRO-SILVA, 2011). Segundo Araújo (2011), o ciclo de transmissão conforme

mostrado na Figura 2.3, inicia com a fêmea não infectada do mosquito A. aegypti que pica

o indiv́ıduo infectado em viremia através do repasto. Dáı inicia o peŕıodo de incubação

extŕınseco (PIE), que vai desde o repasto infectante até a transmissão do v́ırus pela pi-

cada do mosquito e que dura em média 8-12 dias (GUBLER, 1998). Após esse peŕıodo,

a fêmea infectada em um novo repasto, transmite a doença pela picada no indiv́ıduo.

Neste momento, tem ińıcio o peŕıodo de incubação da dengue no homem, isto é, peŕıodo

de incubação intŕınseco (PII) que é de 3 a 15 dias, geralmente em torno de 5 a 6 dias

(BRASIL, 2014). A partir disso o individuo entre em viremia. Um mosquito A. aegypti

suscept́ıvel pode tornar-se infectado picando a pessoa doente durante o estágio virêmico

febril causado pelo DENV.

2.1.2 Transmissão Transovariana

Apesar de não ser foco desta pesquisa, pois estuda-se a difusão da dengue entre mu-

nićıpios, a direção da epidemia e o tempo de atraso, deve-se ressaltar que existe, com

baixa frequência, a transmissão transovariana do v́ırus em mosquitos. As fêmeas infec-

tadas podem transmitir o v́ırus à sua prole (através dos ovos) (GUBLER, 1998). Existem

pesquisas que discutem a efetividade e a frequência destes casos. No trabalho de Zeidler et

al. (2008) o objetivo foi identificar a presença do v́ırus dengue em formas larvais de Aedes

aegypti e relacionar a presença do vetor com ı́ndice pluviométrico e número de casos de

dengue. Os resultados apontaram que nenhum dos pools apresentou positividade para o

v́ırus dengue, apesar do bairro ter apresentado elevados ı́ndices de incidência de dengue no

peŕıodo estudado. O trabalho de Bona, Twerdochlib e Navarro-Silva (2011) abordou as

técnicas para detecção viral em mosquitos, suas vantagens e limitações. Discute também

sobre o método utilizado para a detecção do v́ırus no vetor e sua dependência das ins-

talações do laboratório e do ńıvel de biossegurança. Com base nos resultados obtidos no

trabalho de Martins et al. (2012), houve uma taxa mı́nima de infecção para A. aegypti

e para A. albopictus. O objetivo do estudo foi isolar os v́ırus DENV-2 e DENV-3 em

culturas de células de conjuntos de A.aegypti e A. albopictus coletados diretamente do

campo em uma área urbana na cidade de Fortaleza no peŕıodo de 2007 a 2009. O tra-
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Figura 2.3: Ciclo de transmissão da dengue. Fonte: Adaptado de CDC (CDC, 2016)
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balho de Leandro (2015) analisou diversos aspectos da transmissão transovariana, como

a cinética de infecção dos ovários pelo v́ırus Dengue, as taxas de transmissão transovari-

ana na primeira geração filial, a influência viral na fertilidade e fecundidade vetorial, os

aspectos citopatológicos e ultraestruturais provocados pelo v́ırus no tecido ovariano, bem

como a expressão diferencial de genes de resposta imune e pró-apoptóticos em ovários de

A. aegypti. Os resultados da pesquisa apontaram que a infecção ovariana e a transmissão

transovariana ocorrem a ńıveis muito reduzidos.

Os resultados apresentaram que a transmissão transovariana do v́ırus em mosquitos acon-

tece a uma frequência muito baixa e, por isso, sua continuidade nas áreas urbanas pode

não depender desse fenômeno (ZEIDLER et al., 2008). Apesar do número expressivo de

investigações realizadas ainda existe a necessidade de melhorias técnicas (BONA; TWER-

DOCHLIB; NAVARRO-SILVA, 2011).
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2.1.3 Dengue em Números na Bahia

Sobre as grandes epidemias de dengue, por ordem de magnitude nos últimos anos, con-

forme a Figura 2.4 criada a partir dos dados do SINAN, e que afetaram também o estado

baiano, foram as de 2013, 2009, 2012, 2016, 2015, 2011 e 2002.
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Figura 2.4: Grandes epidemias no Brasil. Fonte: Autor

Nesta série de 17 anos esboçada pela Figura 2.4, o munićıpio com maior incidência (em

100.000 habitantes) foi Uibáı com 30.483, seguido por Itabuna com 29.909. A menor

incidência foi do munićıpio de Mortugaba com 144 (em 100.000 habitantes). A data com

maior incidência foi 16/03/2009 com 3895.

2.2 Grafos variantes no tempo - TVG

A utilização de representações através de grafos no mundo real, possui várias aplicações

em problemas diferentes, por exemplo, solucionar problemas de roteamento em grandes re-

des de computadores (TANG et al.;BENEVENUTO; ALMEIDA; SILVA;GUEDES et al.). Segundo

Flocchini, Mans e Santoro (2009), as caracteŕısticas altamente dinâmicas dessas redes po-
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Caṕıtulo Dois 2.3. Modelos Computacionais Existentes

dem ser representadas por meio de grafos que variam no tempo, onde existem ligações

entre os nós, e estas podem existir em alguns momentos. Desta forma, em determinados

peŕıodos de tempo, arestas entre nós são formadas e podem desaparecer. Diferentemente

de grafos estáticos que tem uma foto instantânea da composição dos nós e suas arestas,

o TVG revela a dinâmica da rede no tempo. Grafos variantes no tempo segundo de-

finição de Tang et al. (2010), pode ser descrito por uma sequencia discreta (um conjunto

ordenado) G1, G2,. . . , GT de T grafos não direcionados ou direcionados, onde T é

o comprimento da sequencia. Em notação compacta, denotamos toda a sequência como

G = {Gt}t=1,2..T , onde cada Gt denota estruturação das arestas da rede num dado tempo

t, onde T é o tempo total de investigação do sistema considerado. Ainda segundo Tang et

al. (2010), um gráfico G variável no tempo pode ser demonstrado por meio de uma matriz

de adjacência dependente do tempo N ×NA(t), t = 1, ..., T , onde aij são os elementos da

matriz de adjacência do t-ésimo grafo. Nós indicamos como K(t) o número de ligações no

t-ésimo gráfico da sequencia. Nesta pesquisa será utilizada a exploração determińıstica

de grafos que variam no tempo, sobre o aspecto da complexidade do problema da difusão

da epidemia de dengue na Bahia. A utilização do TVG utilizando a série temporal de

incidência de dengue, poderá elucidar como a rede epidêmica se comporta periodicamente.

Segundo Casteigts et al. (2011) dependendo do problema em consideração, pode ser con-

veniente olhar para a evolução do sistema do ponto de vista de uma determinada relação

(aresta) ou do sistema global (grafo inteiro). Para este trabalho, é relevante ter as duas

análises, observando quais munićıpios devem ser atendidos numa epidemia em um tempo

definido.

2.3 Modelos Computacionais Existentes

As redes complexas tem sido utilizadas na modelagem matemática e computacional para

doenças infecciosas a algum tempo. Existem modelos que na epidemiologia são utilizados

para modelar doenças como AIDS, hepatite, herpes e arboviroses (WATTS; STROGATZ,

1998; NEWMAN, 2003; SILVA; FERREIRA; MARTINS, 2007; MASUDA; KONNO, 2006; YANG

et al., 2007).

2.3.1 Modelos Computacionais Baseados em Redes Complexas

A seguir serão apresentados alguns modelos baseados em redes complexas que contribuem

para os trabalhos atuais.

Modelos como o de Watts e Strogatz (1998) que apresentaram algumas propriedades

das redes complexas, como livre caminho médio e coeficiente de agrupamento, e mos-
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traram que esses tem relação direta com a topologia da rede, o de Newman (2003) que

fez uma revisão sobre propriedades das redes complexas, os diferentes tipos que existem

e discutiram a dinâmica de alguns modelos epidemiológicos, como Suscet́ıvel-Infectado-

Recuperado (SIR) e Suscet́ıvel-Infectado-Suscet́ıvel (SIS) nestas redes, o de Silva, Ferreira

e Martins (2007) que propuseram um modelo de transmissão do tipo SIS que considera a

transmissão da doença entre os indiv́ıduos de uma mesma cidade (modelado por autômatos

celulares) e a disseminação da doença para outras cidades conectadas por rodovias (rede

livre-de-escala), o de Masuda e Konno (2006) onde foram apresentados vários modelos

para propagação de doenças com taxa de contato heterogênea e o de Yang et al. (2007)

que apresentaram um modelo SIR através de uma rede livre-de-escala em que todos os

indiv́ıduos tem a mesma infectividade.

2.3.2 Alguns Modelos Utilizados para a Dengue

Abaixo, serão exibidos alguns modelos que são utilizados até os dias atuais em diversas

pesquisas relacionadas à dengue.

O modelo de equações diferenciais ordinárias que descreve a transmissão de um sorotipo

de dengue através de uma população humana e uma de vetores, foi o primeiro trabalho de

Esteva e Vargas (1998), baseado em Bailey et al. (1975). Nos anos seguintes, outros traba-

lhos foram publicados como: Um modelo matemático de equações diferenciais ordinárias,

mas dessa vez com população humana variável e uma mortalidade induzida devido a

infecção pela doença (ESTEVA; VARGAS, 1999), um modelo de transmissão mecânica da

dengue como objetivo de analisar a importância delas na dinâmica (ESTEVA; VARGAS,

2000) e um modelo de equações diferenciais ordinárias para transmissão de dois sorotipos

de dengue em uma população humana constante e em uma população de vetores também

constante (ESTEVA; VARGAS, 2003).

Outros trabalhos como o de Greenman, Kamo e Boots (2004) que utilizaram modelos

matemáticos não-autônomos, Altizer et al. (2006) que apresenta uma śıntese de várias

aplicações epidemiológicas com a sazonalidade atuando no sistema, o de Coutinhoa et

al. (2006) que propõe a análise de um modelo de equações diferenciais ordinárias não-

autônomo para transmissão de dengue considerando humanos,mosquitos adultos e ovos,

o de Pinho et al. (2010) onde foi proposto um modelo de equações diferenciais ordinárias

com duas populações, a de vetores, dividida nas fases e a população humana.
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2.3.3 Modelos Explicativos de Redes

Segundo Carvalho et al. (2011) a pesquisa biomédica tem vários modelos sendo aplicados

e na Figura 2.5 são listadas as diversas dimensões utilizadas para a classificação dos mais

variados tipos de modelos usados.

Figura 2.5: Dimensões utilizadas para a classificação dos mais diversos modelos da pesquisa
biomédica. Fonte: Adaptado de (CARVALHO et al., 2011)
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Diferentemente dos modelos citados anteriormente, alguns deles baseados em equações

diferenciais ou autômatos celulares, existe uma corrente de modelos que buscam compre-

ender o fenômeno (veja Figura 2.6), neste caso o fenômeno de disseminação da dengue.

Modelos 

Epidemiológicos

Preditivo
Explicativo

Estatístico

Mecanístico Fenomenológico

Figura 2.6: Modelos epidemiológicos. Fonte: Autor
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Dentro desses modelos epidemiológicos existem duas linhas: Uma preditiva e uma ex-

plicativa. Sobre a linha explicativa, esta divide-se em dois ramos. O Mecańıstico e o

Fenomenológico. O mecańıstico representa os processos causais impĺıcitos que têm papel

determinante no desfecho em estudo e constituem um dos focos principais de um estudo

epidemiológico. Esta rede de causalidade tem, forçosamente, caráter teórico e é constrúıda

anteriormente à observação emṕırica. Os fenomenológicos buscam detectar padrões ob-

serváveis empiricamente e que serão objeto de exerćıcios anaĺıticos futuros (CARVALHO et

al., 2011).

Dentro dessa vertente explicativa fenomenológica, existe um ramo dos modelos estat́ısticos,

que através de dados coletados do fenômeno, procuram entender seus padrões. A partir

desses modelos estat́ısticos, existem trabalhos que utilizam análise de redes complexas

e correlações, e que estão mais próximos desta pesquisa. Tais como: Saba, Oliveira e

Miranda (2008) que tratou um modelo computacional para auxilio no combate a epide-

mias com base em redes sociais, Saba et al. (2014) que buscou verificar a existência de

correlação de casos de dengue, com a rede de transporte inter-municipal rodoviário na

Bahia utilizando redes complexas, ou seja, discutiu a rede de disseminação através da

movimentação demográfica por estradas e correlatos, Saba, Miranda e Moret (2014a),

que estudou a evolução da dengue no estado da Bahia quanto ao número de casos para

cada cidade e se este possúıam um comportamento de criticalidade auto-organizada, Saba

et al. (2018) que discutiu a relevância do transporte para correlações entre criticidade,

meios f́ısicos de propagação e distribuição de casos de dengue no estado da Bahia e o de

Stoddard et al. (2009) que desenvolveu um modelo conceitual para avaliar a importância

da variação na exposição devido a movimentos humanos individuais para a transmissão

de patógenos, com foco no v́ırus da dengue transmitida por mosquitos.

Por fim, a partir da linha explicativa fenomenológica estat́ıstica, esse trabalho traz de

forma pioneira, o método Motif-Synchronization com o objetivo de identificar padrões

e compreender o fenômeno da disseminação da dengue nos munićıpios baianos. Dife-

rentemente que os demais, que utilizaram equações diferenciais, autômatos celulares, si-

mulações, correlações de Pearson e Spearman, esta pesquisa utiliza a sincronização das

redes epidemiológicas em uma série temporal de 17 anos de casos de dengue, buscando

padrões do fenômeno da difusão da dengue entre os munićıpios. A escolha desse método,

se deu pelo fato de que quando comparado com os demais, já citados, este método de

sincronização por motifs se apresentou mais robusto e eficaz do ponto de vista computa-

cional para a identificação dos padrões buscados. Esta escolha se deu após alguns estudos

realizados utilizando outros métodos (FILHO et al., 2018; SABA et al., 2018).
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2.4 Motif-Synchronization

O método Motif-Synchronization desenvolvido por (ROSÁRIO et al., 2015) fornece o grau

de sincronização e a direção entre diferentes nós de uma rede. O método utiliza o número

de ocorrências de padrões espećıficos entre pares de séries temporais para estimar a sin-

cronização como função do tempo. Esses padrões são chamados de motifs e representam

flutuações formadas por sequências de três pontos indicando padrões de picos, vales, su-

bidas e descidas. Os dois parâmetros fundamentais na construção de um motif são a

ordem n e o lag τ , que correspondem ao número de pontos usados na sua criação, e o

intervalo entre esses pontos, respectivamente. O método permite estimar a sincronização

mesmo que exista retraso entre as séries, neste caso, indica a direção informando como

origem o munićıpio em que os padrões apareceram primeiro e como destino o munićıpio

que apareceu depois.

O método de sincronização por motifs consiste em reescrever a série temporal de cada

munićıpio como uma sequência de motifs, tal que, dada uma série temporal Xi, repre-

sentando os casos notificados de dengue no munićıpio i, escreve-se a série temporal como

uma sequência de motifs MXi. Desta forma, MXi contém uma sequência de códigos re-

presentando as sequências de picos, vales e platôs da série original. É feito o mesmo com

todos os munićıpios e uma comparação entre todos os pares de munićıpios é feita para

cada janela temporal.

Considerando X e Y como duas séries temporais de dois munićıpios, gravados simultane-

amente. O primeiro passo é a tradução dessas séries temporais em duas novas séries XM

e YM de sequências motif (ROSÁRIO et al., 2015). Então, CXY é definido como o maior

número de vezes que o mesmo motif foi encontrado em YM pouco depois de ser encontrado

em XM para diferentes tempos de atraso, τn.

C(XM ;YM) = CXY = max

(
Lm∑
i=1

Jτ0i ,

Lm∑
i=1

Jτ1i , . . . ,

Lm∑
i=1

Jτni

)
(2.1)

com,

Jτi =

{
1, seM#Xi = M#Yi+τ

0, caso contrário

}
(2.2)
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M#Xi é o i-th motif das séries temporais XM e Lm representa o tamanho da janela

deslizante dentro da série temporal. Analogamente, definimos CY X .

O grau de sincronização é definido como,

QXY =
max {CXY , CY X}

Lm
(2.3)

A direção de sincronização é estimada a partir da relação,

qXY =

{
0, seCXY = CY X

sinal(CXY − CY X)× 1, caso contrário

}
(2.4)

O grau de sincronização se apresenta entre 0 ≤QXY≤ 1 , e o ı́ndice qXY assume o valor zero

para uma sincronização sem direção preferencial entre X e Y , assume o valor positivo de

1 quando X precede Y , e assume o valor -1 quando Y precede X (ROSÁRIO et al., 2015).

O uso deste método para a série temporal de incidência de dengue cria uma nova metodo-

logia para a análise de redes epidêmicas dinâmicas através da combinação da metodologia

(TVG) e do método de associação direcional (Figura 2.7) para estabelecer o caminho

das epidemias de dengue no estado e a sincronização dos munićıpios em momentos de

epidemia
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Figura 2.7: Diagrama de implementação da metodologia. Para a janela de tempo W1, o método
Motif-Synchronization é aplicado obtendo uma rede para o instante de tempo determinado. Ao
mover a janela de tempo ao longo da série temporal, o processo é repetido gerando todas as
outras redes TVG. Fonte: (ARAUJO et al., 2018)
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A Figura 2.8 mostra as possibilidades de configurações para um motif de ordem 3 e

representa os 06 (seis) tipos de motifs e como eles serão identificados nas séries temporais.

Para atribuir um grau de conectividade significativa entre as séries dos munićıpios, deverá

ser encontrada uma série de motifs em sequência. A Figura mostra as possibilidades de

configurações para um motif de ordem 3.

Figura 2.8: Recorte da série temporal do munićıpio de Jequié em 17 anos demonstrando os
motifs. Fonte: Autor

Na Figura 2.8, para a série temporal em questão, é verificada as sequencias de motifs, no

caso M6, M4 e M6. Ao encontrar esta sequencia, o intervalo é selecionado com o objetivo

de mapear as sincronizações entre pares de munićıpios. A quantidade de motifs mı́nima

que deverá ser encontrada para registrar uma sincronização, dependerá do valor da janela

multiplicado pelo limite usado para estabelecer arestas significativas.
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Modelo de Caracterização da Direção e do Atraso na

Disseminação da Dengue

Pensar é o trabalho mais dif́ıcil

que existe, e esta é provavelmente

a razão por que tão poucos se

dedicam a ele.

(Henry Ford)

3.1 Metodologia

Os dados referentes aos casos de dengue notificados foram obtidos do Sistema de In-

formação de Agravos de Notificação (SINAN) no peŕıodo entre 01/01/2001 a 31/12/2017

para todos os 417 munićıpios do estado da Bahia. Informações sobre a população, loca-

lização e codificação dos munićıpios foram obtidas do Instituto Brasileiro de Geografia e

Estat́ıstica (IBGE) (IBGE, 2016). A partir da combinação dessas bases de dados, séries

temporais de incidência de dengue, para cada munićıpio, foram criadas tendo como base a

data dos primeiros sintomas dos casos. O método de sincronização por Motifs (ROSÁRIO et

al., 2015) foi utilizado para a construção da rede de sincronização entre as séries temporais

de notificação de dengue no estado. Os nós representam os munićıpios e as arestas são

criadas entre munićıpios sempre que o grau de sincronização ultrapasse um valor limite.

O valor limite de sincronização foi estabelecido a partir da máxima sincronização entre

as séries aleatorizadas.

A resolução temporal utilizada foi a de casos por dia para cada munićıpio, e assim foi

calculada a incidência diária por 100 mil habitantes estimada, conforme pode ser visto na

Tabela 3.1. Foi utilizada a data dos primeiros sintomas (campo 7 da Ficha de Notificação

do SINAN I.1), pois diferentemente da data de notificação, esta data marca o momento

em que o indiv́ıduo apresentou a manifestação da viremia. Para cálculo da incidência,

foi utilizada a Fórmula 3.1 já adotada pelo Ministério da Saúde (BRASIL, 2014). Para o

número total de pessoas, foi utilizado a estimativa de população para 2016 apresentada

pelo IBGE (IBGE, 2016).

Incidencia =
num. casos novos de uma doenca emumperiodo

num. total de pessoas em risco nomesmo periodo
× 100.000 (3.1)
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Tabela 3.1: Amostra dos dados de incidência de dengue utilizando a data de primeiros sintomas
para alguns munićıpios da Bahia. Fonte: Autor
PRIMEIROS SINTOMAS ANTAS ARACI AURELINO LEAL BAIXA GRANDE

20010101 0 10,78419038 0 0

20010102 0 0 0 4,674426214

20010103 0 1,797365063 0 0

20010104 5,159426272 1,797365063 0 0

20010105 0 0 0 0

20010106 0 0 0 0

20010107 0 0 0 4,674426214

20010108 0 0 0 0

20010109 0 0 0 28,04655729

20010110 0 3,594730126 7,757350089 0

20010111 0 3,594730126 0 0

20010112 0 3,594730126 0 4,674426214

20010113 0 1,797365063 0 0

20010114 0 3,594730126 0 0

20010115 0 3,594730126 0 0

20010116 0 3,594730126 0 4,674426214

20010117 5,159426272 7,189460251 0 0

20010118 10,31885254 0 0 4,674426214

20010119 0 0 0 32,7209835

20010120 0 1,797365063 7,757350089 4,674426214

20010121 0 5,392095188 0 14,02327864

20010122 15,47827882 7,189460251 0 23,37213107

20010123 10,31885254 5,392095188 0 0

20010124 0 5,392095188 0 23,37213107

20010125 0 1,797365063 0 0

20010126 5,159426272 1,797365063 0 14,02327864

20010127 0 1,797365063 0 14,02327864

20010128 5,159426272 0 0 18,69770486

20010129 5,159426272 0 0 9,348852428

20010130 5,159426272 0 0 0

20010131 5,159426272 0 0 0

20010201 0 7,189460251 23,27205027 28,04655729

20010202 0 0 7,757350089 0

20010203 0 0 7,757350089 18,69770486

20010204 0 1,797365063 7,757350089 9,348852428

20010205 0 7,189460251 0 18,69770486

20010206 0 5,392095188 0 23,37213107

20010207 0 5,392095188 0 23,37213107

20010208 0 1,797365063 0 4,674426214

20010209 5,159426272 0 0 42,06983593

20010210 0 0 7,757350089 74,79081943

20010211 5,159426272 7,189460251 0 42,06983593

20010212 15,47827882 16,17628557 15,51470018 23,37213107

20010213 5,159426272 0 7,757350089 14,02327864

20010214 0 10,78419038 0 93,48852428

20010215 0 0 7,757350089 14,02327864

20010216 0 0 0 65,441967
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As redes do TVG foram geradas para uma janela deslizante de 35 dias. O processamento

dos dados seguiu as seguintes etapas: Separação e limpeza dos dados das séries tempo-

rais da dengue e dados complementares; Fusão das bases de dados para elaboração de

um arquivo contendo o número de casos semanais para todos os munićıpios; construção

do TVG; Avaliação da ponderação das arestas a partir da ocorrência de sincronização

significativa por ano; Análise e geração dos resultados.

Partindo-se da premissa de que as redes de sincronização capturam o mecanismo funda-

mental da dinâmica de difusão da dengue podemos enunciar as hipóteses do trabalho:

existe um tempo caracteŕıstico de sincronização na rede de incidência de dengue nos mu-

nićıpios baianos; deve existir uma relação entre o tempo caracteŕıstico de sincronização e a

distância entre os munićıpios baianos, ou seja, munićıpios mais afastados devem exibir um

tempo de atraso maior; existem munićıpios que aparecem sistematicamente como entrada

e sáıda na rede de sincronização e que podem ser caracterizados como maiores receptores

e expulsores de dengue na Bahia.

Considerando que este trabalho é a primeira vez que o método Motif-Synchronization é

aplicado a dados epidemiológicos foi necessária uma avaliação prévia dos parâmetros do

método. O primeiro parâmetro avaliado foi o tamanho da janela deslizante T. O método

avalia a sincronização entre todos os pares de munićıpios dentro de um intervalo de tempo

definido como T. Para cada janela T uma rede de sincronização é constrúıda, a janela

é movida um ponto no tempo e uma nova rede é estimada. O conjunto de todas as re-

des forma o TVG. Quanto maior o intervalo T menor a chance de encontrarmos pares

de nós perfeitamente sincronizados, e quanto menor T, maior será a resolução temporal

da dinâmica da rede. Desta forma, buscamos o menor valor de T que maximizasse a

quantidade de sincronizações significativas. Onde sincronizações significativas represen-

tam valores de Qxy (Equação 2.1) maiores do que 95% dos valores de Qxy obtidos para

séries embaralhadas. Utilizando este critério a janela estimada foi de 35 dias (T =35) e o

valor de Qxy limite usado para estabelecer arestas significativas foi de 0.457143, o que re-

presenta que 95% de semelhança entre a sequência de 35 motifs entre pares de munićıpios.

Este valor, de acordo com o critério de aleatorização usado, representa uma chance de 5%

de serem frutos do acaso.

Um dos parâmetros mais importantes do método é o tempo de atraso máximo conside-

rado. Este parâmetro representa o atraso máximo que o algoritmo permite que padrões

de oscilações ocorram em pares de series temporais. A estimação desse parâmetro aju-

dará a responder à pergunta sobre existência de um tempo caracteŕıstico no atraso das

sincronizações entre os munićıpios. Desta forma utilizando janelas de 35 dias e grau de sin-

cronização limite de 0.457143, calculamos um histograma de ocorrência dos atrasos para

as sincronizações significativas entre todos os munićıpios e ao longo de todo o peŕıodo

de análise. A Figura 3.1 apresenta o histograma para valores de τ entre 0 e 150 dias.
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Segundo a Figura, o atraso mais provável de ocorrer a sincronização dos munićıpios para

o peŕıodo, isto é, que gera a maior quantidade de arestas em sincronização, é de 14 dias.

Este valor caracteŕıstico no atraso entre as sincronizações está relacionado com o ciclo de

transmissão da doença. De fato, de acordo com (CDC, 2016) o peŕıodo de transmissão

do v́ırus entre dois indiv́ıduos (indiv́ıduo-vetor-indiv́ıduo) é representado pela soma do

peŕıodo de incubação Extŕınseca e Intŕınseca (Figura 2.3) que pode ser entre 13 e 18 dias.

Desta forma, o modelo de rede dinâmica é capaz de identificar propriedades do processo

de transmissão da doença.
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Figura 3.1: Histograma de atraso de tempo para todos os pares de munićıpios baianos na série
temporal. Fonte: Autor
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Figura 3.2: Transformada de Fourier de dados de incidência por dia do munićıpio de Salvador.
Fonte: Autor

Geramos a transformada de Fourier (Figura 3.2) para analisar se existia mesmo um ciclo

de 7 dias, detectado na Figura 3.1. Segundo a Figura 3.2, existe sim um ciclo de 7

dias, e entende-se que este ciclo deve estar acontecendo em momento epidêmico e que,

provavelmente, está ligado com os peŕıodos de incubação extŕınseco e intŕınseco.

3.2 Modelo Explicativo de Caracterização do Fenômeno da

Disseminação da Dengue

No presente estudo, analisamos se o método computacional Motif-Synchronization base-

ado em TVG seria útil para caracterizar a difusão da dengue na Bahia, utilizando dados

da série temporal de incidência de dengue. Foi criado o modelo de caracterização da

epidemia buscando evidenciar o padrão da direção e o atraso através do método citado.

Conforme já relatado anteriormente, todos os modelos pesquisados e que tentaram carac-

terizar o fenômeno da difusão da epidemia, até mesmo os que utilizaram redes complexas

em séries temporais, como é o caso de Saba et al. (2014), deixaram uma lacuna quanto
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a direção da dengue entre os munićıpios e qual o atraso de chegada, entre estes, em mo-

mentos epidêmicos. A Figura 3.3 apresenta visualmente como o modelo foi constitúıdo e

seu funcionamento.

Série 
Temp. 

Dengue

Série 
Temporal 

IBGE

Motif-Synchronization

Redes 
Sincronizadas

Índices da 
Rede

Grau de 
Sincronização

Figura 3.3: Execução do Modelo. Fonte: Autor
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Conforme já citado anteriormente, após a etapa de elaboração dos dados de entrada, uma

próxima etapa do modelo proposto é processar os dados na aplicação do método Motif-

Synchronization (Figura A.3) para gerar o TVG e as sincronizações significativas. São

geradas as séries temporais (Figura 3.4) para todos os 417 munićıpios e para todos os

6209 dias (365 dias x 17 anos + 4 dias de anos bissextos).

0 1 0 0 0 2 0 0 0 3 0 0 0 4 0 0 0 5 0 0 0 6 0 0 0
0

5

1 0

1 5

2 0

0 1 0 0 0 2 0 0 0 3 0 0 0 4 0 0 0 5 0 0 0 6 0 0 0
0

2 0

4 0

6 0

8 0
 

 

Inc
idê

nc
ia

D i a s

( a )

 

 

Inc
idê

nc
ia

D i a s

( b )

Figura 3.4: Séries temporais (a) e (b). Representam dois munićıpios distintos. Fonte: Autor
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A Figura 3.5 demonstra a forma que o algoŕıtimo Motif-Synchronization trabalha bus-

cando munićıpios sincronizados com pelo menos 03 Motifs, utilizando os parâmetros pré-

definidos.
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Figura 3.5: Série temporal entre dois munićıpios da Bahia em 17 anos e recorte da sincronização.
Fonte: Autor

A partir da geração do TVG, inicia então a avaliação da ponderação das arestas a partir

da ocorrência de sincronização significativa por ano, para então montar a rede dengue

georreferenciada dos munićıpios baianos. Com a rede montada, é posśıvel ver o caminho

da dengue no tempo e o atraso para ir de um munićıpio a outro. Com isso, são geradas

as análises e resultados.
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Resultados e Discussões

O ignorante afirma, o sábio duvida, o sensato reflete.

(Aristóteles)

4.1 Resultados

Com base nos resultados apresentados na Figura 3.1 utilizamos como atraso máximo

τ=21 dias. Com isso, as redes de sincronização representarão a transição mais imediata

da doença. A Figura 4.1 mostra a correlação entre incidência de dengue e a quantidade

de arestas na rede de sincronização para cada semana ao longo de todo o peŕıodo de

estudo e para todos os munićıpios da Bahia. A relação apresentada na Figura 4.1 mostra

uma correlação crescente de forma linear com um coeficiente de correlação R=0,72935,

assim, um aumento nas sincronizações da rede representa um aumento na incidência

geral da doença no estado. Esse resultado corrobora com a hipótese de que as redes de

sincronização da epidemia de dengue entre munićıpios baianos caracterizam o processo de

difusão da doença.
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Figura 4.1: Arestas entre os munićıpios da Bahia versus incidência de dengue. Fonte: Autor.
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O gráfico da Figura 4.2 mostra a relação entre o atraso temporal de sincronização e

a distância média entre munićıpios. Observa-se que não há uma distância caracteŕıstica

para cada atraso entre os munićıpios baianos, visto que, a distância média é a mesma para

todos os valores de atraso. Esse resultado indica que o processo de difusão da doença não

leva em consideração o espaço f́ısico na propagação, apresentando uma difusão não local.

Para fortalecer este argumento, a Figura A.1 ilustra a disseminação da doença de forma

não local. Ainda sobre a Figura 4.2, existe uma inclinação da média das distâncias pelo

tempo de atraso com valor 0,13722. Isso quer dizer que para munićıpios mais distantes,

o atraso temporal é sutilmente maior.
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Figura 4.2: Relação entre o tempo e a distância média entre os munićıpios. Fonte: Autor

Para avaliarmos a importância das relações entre os munićıpios ao longo do tempo fo-

ram constrúıdas redes para cada ano e uma rede ponderada considerando como peso a

quantidade de anos que cada aresta ocorreu ao longo dos 17 anos. Esta rede ponderada

representa a probabilidade de recorrência da sincronização para o peŕıodo avaliado (2001

a 2017). A tabela 4.1 mostra as arestas com peso maior ou igual a 12 anos de recorrência.

O peso maior ou igual a 12 anos, foi em decorrência de se ter 70% de chance de ocorrência

destas arestas. Também faz parte desta tabela, a distância entre os munićıpios participan-

tes nas arestas. Esta distância é em linha reta no mapa do Brasil e foi calculada levando
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em consideração a latitude/longitude de cada munićıpio. A menor distância foi entre os

munićıpios Ilhéus e Itabuna, ou seja, 25 km aproximadamente. E a maior distância entre

Juazeiro e Ilhéus com 618 km aproximadamente. A Figura 4.3 mostra os resultados da ta-

bela 4.1 georeferenciados no mapa do estado. Observa-se que não existe uma dependência

entre o peso de recorrência e a distância entre munićıpios, reforçando a hipótese de difusão

não local da dengue.

Tabela 4.1: Arestas da rede de dengue com peso maior ou igual a 12 anos na série temporal e a
distância entre as cidades da aresta calculada pela latitude e longitude. Fonte: Autor.

Municipio de Origem Municipio de Destino Peso Distância O-D (km)

Salvador Ilhéus 15 210

Salvador Feira de Santana 15 93

Serrinha Ilhéus 14 348

Feira de Santana Salvador 14 93

Feira de Santana Ilhéus 14 281

Juazeiro Ilhéus 14 618

Ilhéus Feira de Santana 14 281

Ilhéus Salvador 14 210

Vitória da Conquista Juazeiro 13 607

Salvador Itabuna 13 218

Juazeiro Jacobina 13 196

Juazeiro Feira de Santana 13 359

Ilhéus Itabuna 13 25

Ilhéus Serrinha 13 348

Itabuna Ilhéus 13 25

Itabuna Salvador 13 218

Serrinha Vitória da Conquista 12 407

Teixeira de Freitas Itabuna 12 310

Teixeira de Freitas Feira de Santana 12 592

Vitória da Conquista Feira de Santana 12 353

Vitória da Conquista Teixeira de Freitas 12 319

Vitória da Conquista Jacobina 12 411

Ilhéus Jacobina 12 432

Ilhéus Porto Seguro 12 185

Itabuna Feira de Santana 12 282

Jacobina Juazeiro 12 196

Jacobina Ilhéus 12 432

Jacobina Feira de Santana 12 208

Para aumentar a visão da análise, foi realizado o levantamento das arestas com peso maior

ou igual a 11 anos de recorrência (Tabela 4.2), ou seja, 65% de chance de ocorrência destas

arestas em 17 anos. A menor distância foi entre os munićıpios Ilhéus e Itabuna, ou seja,

25 km aproximadamente. E a maior distância entre Porto Seguro e Juazeiro com 798

km aproximadamente. A Figura 4.4 mostra os resultados da tabela 4.2 georreferenciados

no mapa do estado. É observado que munićıpios no extremo oeste da Bahia, como Lúıs

Eduardo Magalhães (LEM) e Barreiras surgem criando arestas com Vitória da Conquista,

sudeste da Bahia em 11 anos da série temporal.
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Salvador

Ilheus

Feira de Santana

Serrinha

Juazeiro

Vitoria da Conquista Itabuna

Jacobina

Teixeira de Freitas

Porto Seguro

Figura 4.3: Arestas com peso maior ou igual a 12 anos na rede de dengue epidêmica na Bahia
e suas distâncias georreferenciadas. Fonte: Autor.
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Tabela 4.2: Arestas da rede de dengue com peso maior ou igual a 11 anos na série temporal e a
distância entre as cidades da aresta calculada pela latitude e longitude. Fonte: Autor.

Municipio de Origem Municipio de Destino Peso Distância O-D (km)

Salvador Ilhéus 15 210

Salvador Feira de Santana 15 93

Serrinha Ilhéus 14 348

Feira de Santana Salvador 14 93

Feira de Santana Ilhéus 14 281

Juazeiro Ilhéus 14 618

Ilhéus Feira de Santana 14 281

Ilhéus Salvador 14 210

Vitória da Conquista Juazeiro 13 607

Salvador Itabuna 13 218

Juazeiro Jacobina 13 196

Juazeiro Feira de Santana 13 359

Ilhéus Itabuna 13 25

Ilhéus Serrinha 13 348

Itabuna Ilhéus 13 25

Itabuna Salvador 13 218

Serrinha Vitória da Conquista 12 407

Teixeira de Freitas Itabuna 12 310

Teixeira de Freitas Feira de Santana 12 592

Vitória da Conquista Feira de Santana 12 353

Vitória da Conquista Teixeira de Freitas 12 319

Vitória da Conquista Jacobina 12 411

Ilhéus Jacobina 12 432

Ilhéus Porto Seguro 12 185

Itabuna Feira de Santana 12 282

Jacobina Juazeiro 12 196

Jacobina Ilhéus 12 432

Jacobina Feira de Santana 12 208

Teixeira de Freitas Vitória da Conquista 11 319

Teixeira de Freitas Ilhéus 11 314

Serrinha Teixeira de Freitas 11 658

Serrinha Camaçari 11 137

Serrinha Itabuna 11 348

Serrinha Salvador 11 155

Teixeira de Freitas Porto Seguro 11 140

Vitória da Conquista Salvador 11 328

Vitória da Conquista Serrinha 11 407

Vitória da Conquista Ilhéus 11 193

Porto Seguro Ilhéus 11 185

Porto Seguro Juazeiro 11 798

Feira de Santana Vitória da Conquista 11 353

Feira de Santana Teixeira de Freitas 11 592

Feira de Santana Itabuna 11 282

Lúıs Eduardo Magalhães Vitória da Conquista 11 619

Jequié Feira de Santana 11 214

Ilhéus Juazeiro 11 618

Ilhéus Vitória da Conquista 11 193

Ilhéus Teixeira de Freitas 11 314

Jacobina Vitória da Conquista 11 411

Jacobina Itabuna 11 423

Itabuna Porto Seguro 11 186

Jacobina Guanambi 11 418

Itabuna Vitória da Conquista 11 168

Barreiras Vitória da Conquista 11 541

Barreiras Jequié 11 564

Barreiras Feira de Santana 11 655

Camaçari Teixeira de Freitas 11 559
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Figura 4.4: Arestas com peso maior ou igual a 11 anos na rede de dengue epidêmica na Bahia
e suas distâncias georreferenciadas. Fonte: Autor.
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Utilizando a rede de arestas de maior peso, foi extráıdo o grau ponderado, grau de entrada

ponderado e grau de sáıda ponderado. O grau do vértice é número total de vértices

adjacentes ao vértice. Para o caso dos d́ıgrafos a concepção de grau pode ser expandido

para graus de entrada e graus de sáıda. O grau de sáıda é o número total de arestas que

têm como origem o vértice, e o grau de entrada é o número total de arestas que têm como

destino o vértice. Em um grafo ponderado, o grau ponderado de um vértice é dado pela

soma dos pesos de cada aresta ligada a esse vértice (BULLMORE; SPORNS, 2009).

Estas informações apontam para os grandes hubs da rede epidêmica, isto é, o grau ponde-

rado (Figura 4.5) demonstra os nós de maior importância, o grau de entrada ponderado

(Figura 4.6) sugere que tais munićıpios são os que mais recebem casos de dengue advindos

de outros munićıpios e o grau de sáıda ponderado (Figura 4.7) sugere maior sáıda de casos

de dengue para outros munićıpios. Quanto maior a circunferência, maior fonte do rótulo

e cor mais forte do nó, enfatiza a importância quanto ao grau.

Ao analisar a Figura 4.5, os munićıpios de Ilhéus e Feira de Santana aparecem com muita

importância na rede epidêmica da Bahia.
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Salvador

Ilheus

Feira de Santana

Serrinha

Juazeiro

Vitoria da Conquista
Itabuna

Jacobina

Teixeira de Freitas

Porto Seguro

Figura 4.5: Munićıpios de maior grau ponderado na rede. Fonte: Autor.
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Utilizando a Figura 4.6, a partir da aplicação do modelo, os munićıpios de Feira de

Santana, Ilhéus, Jacobina, Itabuna, Salvador e Juazeiro estão sendo os maiores vértices

de entrada de dengue na rede epidemiológica.

Salvador

Ilhéus

Feira de Santana

Serrinha

Juazeiro

Vitoria da Conquista

Itabuna

Jacobina

Teixeira de Freitas

Porto Seguro

Figura 4.6: Munićıpios de maior grau de entrada na rede. Fonte: Autor.

Ao mesmo tempo que o munićıpios de Ilhéus, Vitória da Conquista, Itabuna, Salvador,

Jacobina e Juazeiro estão sendo os maiores vértices de sáıda de dengue na rede epide-

miológica, conforme a Figura 4.7, a partir da aplicação do modelo.
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Salvador

Ilheus

Feira de Santana

Serrinha

Juazeiro

Vitoria da Conquista
Itabuna

Jacobina

Teixeira de Freitas

Porto Seguro

Figura 4.7: Munićıpios de maior grau de sáıda na rede. Fonte: Autor.
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Além das figuras anteriores que ilustram o processo de difusão entre os munićıpios, foi

gerado um v́ıdeo (https://www.youtube.com/watch?v=iSuZhBi0EaU) que demonstra o

TVG da rede dengue nos 17 anos da série temporal em questão. Foi fixado o rótulo dos

munićıpios que aparecem nas maiores arestas nos 17 anos. O tempo do v́ıdeo são os 6209

dias da série temporal.

4.2 Discussões

Trabalhos anteriores (SABA et al., 2014) mostram que a técnica de redes de correlação

aplicadas na avaliação dos mecanismos de difusão da dengue revela padrões de movi-

mentação não triviais da doença, como por exemplo sua relação com as dinâmicas de

auto-organizações que existem dentro de cada munićıpio (SABA; MIRANDA; MORET, 2014b;

STODDARD et al., 2009). Neste trabalho acrescentamos à avaliação dinâmica da rede, dois

elementos fundamentais na compreensão da sua difusão: O tempo de atraso e a sequência

em que os surtos ocorrem. Estes novos elementos permitem uma avaliação mais precisa

dos mecanismos de difusão da doença, uma vez que é posśıvel determinar não apenas a

direção de difusão mais provável, mas também o tempo médio que a onda epidêmica leva

para alcançar os munićıpios adjacentes.

A avaliação do atraso temporal mais provável entre os munićıpios se mostrou coerente

com o ciclo de transmissão da dengue observado por Gubler (1998). Esse resultado sugere

que o tempo de movimentação dos agentes da doença é menor ou próximo do tempo

mı́nimo de transmissão do v́ırus entre dois sujeitos. Assim, esse resultado leva a crer

que a movimentação dos agentes no espaço se dá de forma direta entre os munićıpios,

independente do espaço. Esse comportamento não local é reforçado a partir dos resultados

onde relacionamos o tempo de atraso e a probabilidade das arestas com a distância entre

os munićıpios, em ambos casos nenhuma correlação foi encontrada. Esse comportamento

pode ser explicado se supomos que a movimentação dos agentes tem como componente

principal os meios de transporte da região. Esta hipótese vem sendo avaliada na literatura

por Saba et al. (2014) e Ferreira et al. (2009) e nossos resultados reforçam a importância

de se rever os mecanismos de vigilância sanitária para arboviroses.
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Considerações Finais

”Todo efeito tem uma causa.

Todo efeito inteligente tem

uma causa inteligente. O poder

da causa inteligente está na

razão da grandeza do efeito.”

(Allan Kardec)

Este trabalho avalia a dinâmica de evolução de redes de difusão da dengue no estado da

Bahia utilizando o método de sincronização por Motifs. A utilização desse método permite

a obtenção de medidas até então não avaliadas na literatura para esse fenômeno: a direção

de ocorrência dos casos e o atraso médio dessa sequência. Essas medidas nos permitiram

obter uma avaliação das arestas que mais ocorreram ao longo do peŕıodo estudado e

assim estabelecer uma rede de probabilidade de recorrência de sincronização. Essa rede

é de fundamental importância no controle inicial da doença, uma vez que permite-nos

estimar a sequência de munićıpios que participam de um posśıvel evento iniciado em um

munićıpio qualquer. Além da sequência também podemos propor um tempo mı́nimo de

atuação considerando o atraso mais frequente de 14 dias encontrado. Esses resultados

reforçam a importância do método para revelar estruturas dinâmicas no fenômeno e a

importância dessa informação no controle da doença, tanto do ponto de vista sanitário

quanto econômico.

Detalhando os resultados podemos observar que dentre as 20 mais importantes relações da

rede (Tabela 4.1), Ilhéus e Vitória da Conquista aparecem como os principais expulsores no

estado, estando conectados a mais de 4 outros munićıpios e cujas sincronizações ocorreram

mais de 12 vezes (70%) para os 17 anos estudados. Por outro lado, os munićıpios de

Feira de Santana e Ilhéus são os maiores receptores da rede, tendo como origem 7 outros

munićıpios e também apresentando mais do que 70% de chance de ocorrência no peŕıodo.

Importante notar que todos os munićıpios têm aeroporto em suas sedes, reforçando a

hipótese de relação entre a difusão e o transporte.

Outro resultado importante é que a distância entre os munićıpios não definem as sincro-

nizações dos mesmo, existem outros fatores agindo nesta rede complexa e multivariada. Os

resultados encontrados corroboram com o modelo atualmente utilizado por várias agências

de saúde sobre a forma como o combate é realizado. Os órgãos de saúde hodiernamente

aplicam como forma de prevenção e combate à epidemia de dengue, o chamado ”Cinturão
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de Segurança”ou ”Cinturão de Bloqueio”, que significa que quando surgem surtos em um

determinado munićıpio, os órgãos de saúde estabelecem um ćırculo segurança ao redor do

mesmo, atuando apenas nas cidades circunvizinhas. Os resultados apontados pela Tabela

4.1, mostram que este tipo de ação sozinha, é ineficiente. Tomando como exemplo o par

Juazeiro e Ilhéus, que estão distantes, aproximadamente, em 618 km, se ocorresse uma

epidemia em Juazeiro, provavelmente os órgãos competentes iriam ”cercar”os munićıpios

de Campo Formoso, Jaguarari, Curaçá e Sobradinho em território baiano, Petrolina e

Lagoa Grande em território pernambucano, por estarem próximos. Mas, não iriam se

preocupar com Ilhéus, pois está muito distante de um surto.

Estas discussões sugerem que a difusão da dengue não é local nos munićıpios do estado da

Bahia, ou seja, o processo de difusão revelado pelo modelo aqui em exposição, prova que

o tempo de sincronização da viremia entre munićıpios não depende da distância espacial.

Propomos que a aplicação deste método de cinturão de segurança não seja a primeira

ação a ser realizada, e somente quando os surtos começarem a aparecer.

Deve existir um sistema de vigilância capaz de caracterizar epidemias e gerar alertas

prévios para direcionar medidas que visem à descontinuação da cadeia de transmissão

e prevenção de novos casos da doença, exemplo o sistema PREPROS A.4. Portanto, é

importante investir nos munićıpios que são os maiores receptores e expulsores de dengue,

pois estes representam grandes hubs na rede epidêmica da dengue, de modo a ampliar a

capacidade de predição do sistema de vigilância.

Neste trabalho não foram estudados cenários que contribuem para a difusão da dengue

no estado da Bahia, mas devem ser trabalhados futuramente, pois revelarão as principais

variáveis deste ambiente diverso.
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VILCHES, T. N. Modelos matemáticos e computacionais para descrever a transmissão

de dois sorotipos de v́ırus de dengue. Universidade Estadual Paulista (UNESP), 2015.

WATTS, D. J.; STROGATZ, S. H. Collective dynamics of’small-world’networks. nature,

Nature Publishing Group, v. 393, n. 6684, p. 440, 1998.

WHO. Global strategy for dengue prevention and control 2012-2020. World Health

Organization, 2012.

WILKE, A. B. B.; MARRELLI, M. T. Paratransgenesis: a promising new strategy for

mosquito vector control. Parasites & vectors, BioMed Central, 2015.

YANG, R. et al. Epidemic spreading on heterogeneous networks with identical infectivity.

Physics Letters A, Elsevier, v. 364, n. 3, p. 189–193, 2007.

ZEIDLER, J. D.; ACOSTA, P. O. A.; BARRÊTO, P. P.; CORDEIRO, J. da S. Vı́rus
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de divulgação: Impresso, ISBN: 9788567562100
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50
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Artigo Resumido. Salvador:UNEB, 2017. (Outra produção bibliográfica) Palavras-chave:

Dengue, Epidemiologia, Difusão, Politicas Públicas Áreas do conhecimento : Epidemi-

ologia,Modelagem de Sistemas Biológicos, Computabilidade e Modelos de Computação

Referências adicionais : Brasil/Bretão. Meio de divulgação: Meio digital. Home page:
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ARAÚJO, M. L. V.; SABA, H.; SAMPAIO, R.
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miológico. Artigo Resumido. , 2016. (Outra produção bibliográfica) Palavras-chave:
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Sistemas de Computação Referências adicionais : Brasil/Português. Meio de divulgação:

Meio digital. Home page:
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A.2 Caminho Metodológico

Nesta seção serão exibidas atividades que foram realizadas no caminho da pesquisa e que

foram de extrema importância para ajudar nas análises efetuadas.

A Figura A.1 retrata um exerćıcio realizado no momento de refinamento dos parâmetros

do modelo para entender o comportamento da disseminação não-local da dengue nos

munićıpios baianos. A Figura revela uma infecção não local e de forma sincronizada entre

2 munićıpios, com um peŕıodo de ińıcio de epidemia para eles, entre 14 e 21 dias. A

viremia começa em Itabuna no dia 21 e começa em Ilhéus no dia 37, ou seja, 16 dias de

intervalo (entre 14 e 21 dias). O exemplo trazido pela Figura A.1 respeita todo o ciclo

de transmissão, desde o primeiro repasto, peŕıodo de incubação extŕınseco, novo repasto

e peŕıodo de incubação intŕınseco.

Figura A.1: Sincronização da epidemia em dois munićıpios baianos. Fonte: Autor
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As Figura A.2 e A.3 apresentam os parâmetros e a execução da ferramenta Motif-Sychronization

desenvolvida na linguagem C.

Figura A.2: Parâmetros da Aplicação Motif-Sychronization. Fonte: Autor

Figura A.3: Execução da Aplicação Motif-Sychronization. Fonte: Autor
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As Figuras A.4 e A.5 apresentam uma ferramenta desenvolvida em R utilizando o modelo

desta pesquisa. Através da utilização dos parâmetros cidade, repetições ao longo do tempo

e movimento na janela temporal, o usuário poderá verificar ao longo dos 17 anos como se

comportou a direção e o atraso da disseminação da dengue entre os munićıpios baianos.

Figura A.4: Ferramenta de vigilância PREPROS, resultado da pesquisa (mapa). Fonte: Autor
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Figura A.5: Ferramenta de vigilância PREPROS, resultado da pesquisa (parâmetros). Fonte:
Autor
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Para cálculo da distância georreferenciada entre os munićıpios origem e destino, foi utili-

zada a seguinte fórmula através da ferramenta Microsoft Excel (ROMáRIO, 2017):

6371*ACOS(COS(PI()*(90-LATDEST)/180)*COS((90-LATORIG)*PI()/180)+

SEN((90-LATDEST)*PI()/180)*SEN((90-LATORIG)*PI()/180)*

COS((LONGORIG-LONGDEST)*PI()/180))
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28 30Zona29
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UF17 Distrito19
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Código (IBGE)

2121

    |    |    |    |    |    |    |    |    |    |
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Sinan NET

Figura I.1: Sistema de informação de agravos de notificação (SINAN) - Ficha de noti-
ficação/conclusão. Fonte: (BRASIL, 2014)
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