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Introdução 

Cientistas em todo o mundo têm traçado cenários sobre o avanço da Covid-19 e seus 

múltiplos impactos. Ainda há muitas lacunas, sobretudo no conhecimento a respeito da 

dinâmica de transmissão inicial do vírus e na efetividade que as medidas de controle adotadas 

possuem.  

Tendo em vista a importância dessa compreensão para avaliar o potencial de ocorrência de 

transmissão sustentada em novas áreas de infecção, pesquisadores do Centro para 

Modelagem Matemática de Doenças Infecciosas da Escola de Higiene e Medicina Tropical 

de Londres (London School of Hygiene & Tropical Medicine), no Reino Unido, publicaram um 

estudo. 

Nele, combinou-se um modelo matemático de transmissão da SARS-CoV-2 com quatro 

conjuntos de dados de dentro e fora de Wuhan, na China, estimando como a transmissão do 

novo coronavírus variou na cidade entre dezembro de 2019 e fevereiro de 2020. As 



estimativas foram utilizadas para avaliar o potencial de ocorrência de transmissão sustentada 

em locais fora de Wuhan em caso de novas contaminações introduzidas nessas áreas. 

Destrinchando 

O estudo associou um modelo estocástico (modelo matemático cujas variáveis respondem à 

uma distribuição específica) de transmissão com dados sobre os casos da doença em Wuhan 

e fora dela - mas originados na cidade chinesa para estimar como a transmissão variou. No 

modelo, os indivíduos foram divididos em quatro classes de infecção: suscetíveis, expostos 

(mas ainda não infecciosos), infectados e removidos (isto é, isolados, recuperados, ou não-

infecciosos). 

 

Figura 1 - Estrutura do modelo: A população é dividida nas seguintes quatro classes: suscetíveis, 

expostos (mas não sintomáticos ainda), infectado (e sintomático) e removido (isolado, recuperado ou 

não infeccioso). Uma fração dos indivíduos expostos viajam e são eventualmente detectados no seu 

país de destino. 

O modelo considera ainda dois atrasos: o do começo dos sintomas e o do paciente reportar 

os casos. O estudo também incorpora a incerteza em casos em observação, através de um 

modelo de Poisson sobre novos casos sintomáticos.  

 



Uma vez expostos à infecção os indivíduos que viajaram internacionalmente, foi presumido 

que a probabilidade dos casos serem exportados de Wuhan para um outro país depende: 

1 - Do número de casos no local;  

2 - Do número de pessoas que viajam para fora; 

3 - Da conectividade relativa de diferentes países;  

4 - Da probabilidade relativa de se reportar um caso fora de Wuhan para diferenciar detecção, 

definição e reporte de casos dentro e fora dali;  

5 - Do maior risco de exportação de casos da Covid-19 por 20 países mais próximos da China.  

Em cima dessas estimativas, calculou-se a probabilidade de novos casos da Covid-19 

gerarem surtos em outros áreas. Para estimar a dinâmica inicial de transmissão somente em 

Wuhan, um modelo de transmissão estocástico foi conjugado a múltiplos conjuntos de dados 

disponíveis publicamente sobre os casos locais e casos exportados de infecção. Os quatro 

conjuntos de dados utilizados foram: 

- Número diário de novos casos internacionais exportados com data de início até 26 de 

janeiro; 

- Número de casos diários de novos casos em Wuhan sem exposição ao mercado com casos 

iniciais entre 01 de dezembro de 2019 e 01 de janeiro de 2020; 

- Número de casos diários na China com casos iniciais entre 29 de dezembro de 2019 e 23 

de janeiro de 2020; 

- Proporção de passageiros infectados em voos evacuados entre 29 de janeiro de 2020 e 04 

de fevereiro de 2020.  

Notas explicativas + gráficos 

A pesquisa estimou que o número de reprodução (Rt) do vírus variou durante janeiro de 2020 

com valores médios entre 1.6 e 2.6 no período de 01 a 23 de janeiro de 2020, data de início 

das restrições de viagem na Índia (Figura 2). Aferiu-se também um declínio no Rt no final do 

mês, de 2.35 no dia 16 até 1.05 no dia 31, uma semana antes das restrições. 



 

Figura 2: Dinâmica da transmissão em Wuhan, aproximada até 11 de fevereiro de 2020 

O modelo reproduziu o padrão temporal observado nos casos dentro de Wuhan e casos 

exportados internacionalmente. Nele, foi capturado o crescimento exponencial em casos que 

os sintomas se iniciaram no início de janeiro, o número crescente de casos exportados com 

início de sintomas entre 15 de janeiro e 23 de janeiro de 2020 e a prevalência de infecções 

medidas nos dez voos evacuados de Wuhan para outros sete países.  

Entre os principais achados do estudo, está a estimativa de que 94.8% da população de 

Wuhan ainda era suscetível em 31 de janeiro de 2020 (Figura 2). Os resultados sugerem, 

ainda, que havia dez vezes mais casos sintomáticos em Wuhan no fim de janeiro do que 

casos reportados como confirmados (Figura 2), mas o modelo não previu a desaceleração no 

crescimento dos casos que foi observada no começo de fevereiro. 

A modelagem também pôde reproduzir o padrão de casos exportados de Wuhan 

confirmados. Descobriu-se que os casos exportados, confirmados e estimados, entre os 20 

países mais conectados com a China, geralmente se correlacionavam. Os EUA e a Austrália 

foram pontos fora da curva, tendo mais casos confirmados reportados com histórico de 

viagem a Wuhan do que o esperado no modelo (Figura 2). 

 REFERÊNCIAS 

1. WHO. Coronavirus disease 2019 (COVID-19). Situation report 24. February 13, 2020. 

Geneva: World Health Organization, 2020. 

 



2. nCoV-2019 Data Working Group. Epidemiological data from the nCoV-2019 outbreak: early 

descriptions from publicly available data. 2020. http://virological.org/t/epidemiological-data-

from-the-ncov-2019-outbreak-early-descriptions-from-publicly-available-data/337 (accessed 

Feb 13, 2020). 

3. Camacho A, Kucharski A, Aki-Sawyerr Y, et al. Temporal changes in Ebola transmission in 

Sierra Leone and implications for control requirements: a real-time modelling study. PLoS Curr 

2015; 7. 

4. Funk S, Ciglenecki I, Tiffany A, et al. The impact of control strategies and behavioural 

changes on the elimination of Ebola from Lofa County, Liberia. Philos Trans R Soc Lond B 

Biol Sci 2017; 372: 20160302. 

5. Riley S, Fraser C, Donnelly CA, et al. Transmission dynamics of the etiological agent of 

SARS in Hong Kong: impact of public health interventions. Science 2003; 300: 1961–66. 

6. Viboud C, Sun K, Gaffey R, et al. The RAPIDD Ebola forecasting challenge: synthesis and 

lessons learnt. Epidemics 2018; 22: 13–21. 

7. Cooper BS, Pitman RJ, Edmunds WJ, Gay NJ. Delaying the international spread of 

pandemic influenza. PLoS Med 2006; 3: e212. 

8. Kucharski AJ, Camacho A, Checchi F, et al. Evaluation of the benefits and risks of 

introducing Ebola community care centers, Sierra Leone. Emerg Infect Dis 2015; 21: 393–99. 

9. Aylward B, Barboza P, Bawo L, et al. Ebola virus disease in West Africa—the first 9 months 

of the epidemic and forward projections. N Engl J Med 2014; 371: 1481–95. 

10. Nishiura H, Klinkenberg D, Roberts M, Heesterbeek JAP. Early epidemiological 

assessment of the virulence of emerging infectious diseases: a case study of an influenza 

pandemic. PLoS One 2009; 4: e6852. 

11. Birrell PJ, De Angelis D, Presanis AM. Evidence synthesis for stochastic epidemic models. 

Stat Sci 2018; 33: 34–43. 

12. Baguelin M, Flasche S, Camacho A, Demiris N, Miller E, Edmunds WJ. Assessing optimal 

target populations for influenza vaccination programmes: an evidence synthesis and 

modelling study. PLoS Med 2013; 10: e1001527. 

13. Dureau J, Kalogeropoulos K, Baguelin M. Capturing the time-varying drivers of an 

epidemic using stochastic dynamical systems. Biostatistics 2013; 14: 541–55. 

14. Li Q, Guan X, Wu P, et al. Early transmission dynamics in Wuhan, China, of novel 

coronavirus–infected pneumonia. N Engl J Med 2020; published online Jan 29. 

DOI:10.1056/NEJMoa2001316. 

15. Liu T, Hu J, Kang M, et al. Transmission dynamics of 2019 novel coronavirus (2019-nCoV). 

bioRxiv 2020; published online Feb 13. DOI:10.1101/2020.01.25.919787. 

http://virological.org/t/epidemiological-data-from-the-ncov-2019-outbreak-early-descriptions-from-publicly-available-data/337
http://virological.org/t/epidemiological-data-from-the-ncov-2019-outbreak-early-descriptions-from-publicly-available-data/337
http://virological.org/t/epidemiological-data-from-the-ncov-2019-outbreak-early-descriptions-from-publicly-available-data/337


16. MOBS Lab. Situation report mainland China. 

https://datastudio.google.com/u/0/reporting/3ffd36c3-0272-4510-a140-39e288a9f15c 

(accessed Jan 30, 2020). 

17. Riou J, Althaus CL. Pattern of early human-to-human transmission of Wuhan 2019 novel 

coronavirus (2019-nCoV), December 2019 to January 2020. Euro Surveill 2020; published 

online Jan 30. DOI:10.2807/1560-7917.ES.2020.25.4.2000058. 

18. Lloyd-Smith JO, Schreiber SJ, Kopp PE, Getz WM. Superspreading and the effect of 

individual variation on disease emergence. Nature 2005; 438: 355–59. 

19. Kucharski AJ, Althaus CL. The role of superspreading in Middle East respiratory syndrome 

coronavirus (MERS-CoV) transmission. Euro Surveill 2015; 20: 14–18. 

20. Hellewell J, Abbott S, Gimma A, Bosse NI, Jarvis C. Feasibility of controlling 2019-nCoV 

outbreaks by isolation of cases and contacts. medRxiv 2020; published online Feb 11. 

DOI:10.1101/2020.02.08.200 21162. 

21. Imai N, Dorigatti I, Cori A, et al. Report 2: estimating the potential total number of novel 

coronavirus cases in Wuhan City, China. https://www.imperial.ac.uk/media/imperial-

college/medicine/sph/ide/gida-fellowships/2019-nCoV-outbreak-report-22-01-2020.pdf 

(accessed Feb 20, 2020). 

22. Pullano G, Pinotti F, Valdano E, Boëlle P-Y, Poletto C, Colizza V. Novel coronavirus (2019-

nCoV) early-stage importation risk to Europe, January 2020. Euro Surveill 2020; 25: 2000057. 

23. Lai S, Bogoch II, Watts A, Khan K, Li Z, Tatem A. Preliminary risk analysis of 2019 novel 

coronavirus spread within and beyond China. https://www.worldpop.org/events/china 

(accessed Jan 30, 2020). 

24. Rothe C, Schunk M, Sothmann P, et al. Transmission of 2019-nCoV infection from an 

asymptomatic contact in Germany. N Engl J Med 2020; published online Jan 30. 

DOI:10.1056/NEJMc2001468. 

 

https://datastudio.google.com/u/0/reporting/3ffd36c3-0272-4510-a140-39e288a9f15c
https://datastudio.google.com/u/0/reporting/3ffd36c3-0272-4510-a140-39e288a9f15c
https://datastudio.google.com/u/0/reporting/3ffd36c3-0272-4510-a140-39e288a9f15c
https://www.imperial.ac.uk/media/imperial-college/medicine/sph/ide/gida-fellowships/2019-nCoV-outbreak-report-22-01-2020.pdf
https://www.imperial.ac.uk/media/imperial-college/medicine/sph/ide/gida-fellowships/2019-nCoV-outbreak-report-22-01-2020.pdf
https://www.imperial.ac.uk/media/imperial-college/medicine/sph/ide/gida-fellowships/2019-nCoV-outbreak-report-22-01-2020.pdf
https://www.worldpop.org/events/china
https://www.worldpop.org/events/china

