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Ha mais de um ano, cientistas tém dispensado esforcos em pesquisas de areas distintas do
conhecimento com foco no combate a pandemia. Em dezembro de 2019, na época ainda uma
epidemia, o SARS-CoV-2, popularmente chamado de coronavirus ou COVID-19, foi descoberto
na cidade Wuhan/China. Desde entdo, estudos sobre tratamento precoce, técnicas inovadoras de
concep¢do de vacinas, tratamentos pos-COVIDI19, ensaios clinicos de acompanhamento da
evolucdo da doenca, técnicas em terapia intensiva sdo diariamente noticias na midia. No contexto
cientifico, uma breve pesquisa com a palavra-chave “COVID-19” com filtro de ano a partir de
2020, no Google Scholar resultou mais de 179.000 trabalhos.

O SARS (Severe Acute Respiratory Syndrome - Sindrome Respiratéria Aguda Grave) ¢é
uma patologia conhecida da comunidade cientifica desde 2003. Visto que o COVID-19 ¢ uma
doenca com alta transmissibilidade, a modelagem matemdtica ¢ um aliado ao combate da
dissemina¢do desenfreada do virus. Na literatura, as principais abordagens para a modelagem
matematica sdo: Susceptible-Infected-Removed (SIR), Susceptible-Exposed-Infected-Removed
(SEIR), Susceptible-Infected-Recovered-Dead (SIRD), fractional-derivative SEIR, e SEIRD. Os
estados comuns a todas as abordagens sao: (S) suscetivel, (E) exposto, (I) infectado e (R) removido.
A transi¢@o de um estado para outro ¢ calculado em funcdo de trés taxas: de infec¢ao (f), incubagao
(4) e recuperagdo (y). O ciclo da doenga inicia-se com o (S) — um grupo de pessoas suscetiveis,
isto ¢, ndo imunizadas e em ambientes propicios a transmissdo, ¢ infectada de acordo com uma
taxa 8 de infec¢do. Uma por¢ao do grupo inicial compde (E) — grupo de pessoas expostas ao virus
que, em fungdo da taxa A de incubacdo gerara o grupo de infectados (I). O ciclo se encerra com
(R), removido, o que ocorre em uma taxa y de recuperacao.

No Brasil, a empresa 3778, em parceria com o Hospital Sirio-Libanés, desenvolveu uma
ferramenta de apoio ao planejamento de saude publica (https:/covid-simulator.3778.care/). O
simulador, implementado na linguagem de script Python e baseado na biblioteca Streamlit
(https://streamlit.io/), tem acesso on-line e cddigo fonte publico (https://github.com/3778/COVID-
19/). A ferramenta baseia-se no modelo matematico SEIR, oferecendo a implementagdo bayes, ode
e sde. O tempo de resposta da ferramenta on-line ¢ aceitavel (segundos) quando a populacao
analisada trata de cidades individualmente. Porém, a ferramenta permite a parametrizagdo ¢ a
inclusdo de dados de um niimero maior de cidades, de regides ou de estados. Em alguns casos, a
parametrizacdo gera sobrecarga no processamento e tempos de respostas superiores a minutos.

Este trabalho de iniciacdo cientifica analisou o cdédigo fonte da ferramenta, mais
especificamente, o codigo legado seir_bayes. O foco do trabalho era a analise de viabilidade de
paralelismo SIMD para modelos matematicos SARS-Cov-2. A escolha empirica da ferramenta se
deu devido a sua popularidade, disponibilidade do codigo fonte, e uso do modelo SEIR. O modelo
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de arquitetura de processamento SIMD, aplicado a GPU (Graphics Processing Unit — Unidade de
Processamento Grafico), trabalha com o conceito de processamento vetorial. A paralelizagdo dos
modelos SIR e SEIR em arquiteturas SIMD ndo ¢ novidade. Na literatura, trabalhos cientificos
com implementagdes SEIR em CUDA, OpenMP ou MPI sdo comuns.

A andlise do codigo sequencial, constituida das etapas de compreensdao dos modelos
matematicos, linguagem de script Python e da ferramenta desenvolvida pela empresa 3778, foi
concluida com éxito. Na figura 1 demonstra o comportamento do avango da COVID-19 em uma

populacao aproximada de 13 milhdes de pessoas.

(RESULTADO PRELIMINAR) Pessoas afetadas pelo COVID-19, segundo o modelo SEIR-Bayes

7 for 1000 runs, do:
10° So=12999449

Eo =300 R

lo =250

Ro=1

y ~ LogNormal(u = 9.899e + 04, 0=1.189)

a ~ LogNormal(u = 5.292e + 04,0 =1.15)

RO ~LogNormal(u =1.095e + 05, 0= 2.34)
B=YRO

Solve SEIR(a, v, B)
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Figura 1. Ferramenta da empresa 3778 com codigo legado e modelo matemdatico SEIR-Bayes

Ap0s a verificagdo dos testes preliminares, a analise do codigo e os trabalhos cientificos estudados
permitem concluir que ¢ viavel a paralelizagdo SIMD da ferramenta desenvolvida em Python. Todavia, o
término prematuro do trabalho (meses antes do término do periodo) ndo permitiu a incorporagdo do codigo
paralelo do modelo SEIR-bayes a ferramenta. Como trabalho futuro, tem-se a atualizac@o do codigo de base
do modelo, a escolha do algoritmo paralelo e a implementagdo em CUDA do algoritmo escolhido.

Palavras-chave: SARS-CoV-2. SIMD. Algoritmos Paralelos.
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