A JUELN

UNIVERSIDADE FEDERAL DE LAVRAS

ALISSON DE LIMA BRITO

DADOS DE AREA NA FAMILIA GAMLSS EM
ESTUDOS EPIDEMIOLOGICOS

LAVRAS - MG
2021



ALISSON DE LIMA BRITO

DADOS DE AREA NA FAMILIA GAMLSS EM ESTUDOS
EPIDEMIOLOGICOS

Dissertacao apresentada a Universidade
Federal de Lavras, como parte das exigéncias
do Programa de Poés-Graduacao em
Estatistica e Experimentacao Agropecuaria,

para a obtencao do titulo de Mestre.

Dr#. Izabela Regina Cardoso de Oliveira

Orientadora

LAVRAS - MG
2021



Ficha catalografica elaborada pelo Sistema de Geracao de Ficha Catalografica da

Biblioteca Universitaria da UFLA, com dados informados pelo préprio autor.

Brito, Alisson de Lima

Dados de area na familia GAMLSS em estudos epide-
mioldgicos / Alisson de Lima Brito. — Lavras : UFLA,
2021.

91 p. :il.

Dissertagdo (mestrado académico)-Universidade Fede-
ral de Lavras, 2021.

Orientadora: Dr®. Izabela Regina Cardoso de Oliveira.

Bibliografia.

1. Estatistica Espacial. 2. Modelos de Regressao. 3.
Saude Publica. I. Cardoso de Oliveira, [zabela Regina. II.
Titulo.




ALISSON DE LIMA BRITO

DADOS DE AREA NA FAMILIA GAMLSS EM ESTUDOS
EPIDEMIOLOGICOS
AREA DATA IN THE GAMLSS FAMILY IN EPIDEMIOLOGICAL
STUDIES

Dissertagao apresentada a Universidade
Federal de Lavras, como parte das exigéncias
do Programa de Poés-Graduacao em
Estatistica e Experimentacao Agropecuaria,
para a obtencao do titulo de Mestre.

APROVADA em 09 de Margo de 2021.

Dr. Joao Domingos Scalon UFLA
Dr?. Fernanda De Bastiani UFPE

Dr?. Izabela Regina Cardoso de Oliveira
Orientadora

LAVRAS - MG
2021



A minha familia.
Com amor, dedico.



AGRADECIMENTOS

A minha orientadora, Prof®. D?. Izabela Regina Cardoso de Oliveira, que desde
minha entrada ao mestrado me deu o suporte do qual precisei, me incentivou e me apoiou
diante de problemas para que continuasse firme até aqui. Aos ensinamentos, e a dedica-
¢ao que teve durante o desenvolvimento deste trabalho e por sempre acreditar em meu
potencial.

Aos amigos, Tiago Almeida de Oliveira e Ana Patricia Bastos Peixoto, que sempre
me ajudaram desde a minha graduacao na Universidade Estadual da Paraiba, sempre me
apoiaram e me incentivaram em relagao aos meus estudos, contribuindo para meu cresci-
mento pessoal e profissional.

Aos amigos, Arthur Oliveira Costa e Leandro Valter Gomes, que estiveram comigo
desde a graduacao em Estatistica e que trilharam comigo mais uma jornada no mestrado.
Sempre estivemos nos ajudando e contribuindo para o crescimento individual de cada um.

A todos os professores e funciondrios do Departamento de Estatistica da Univer-
sidade Federal de Lavras, que se mostraram bastante acolhedores e prestativos ao corpo
discente do Programa de Pods-graduagao em Estatistica e Experimentagao Agropecuaria.
Sempre empenhados em ajudar na solucao de problemas relacionados ao curso e muito
eficientes.

Aos colegas que conheci durante minha estadia na UFLA-Lavras, que apesar do
pouco tempo que permaneci no programa, foram muitas experiéncias e conhecimentos

compartilhados.

A Coordenacao de Aperfeicoamento de Pessoal de Nivel Superior (CAPES) pelo
apoio financeiro desde o inicio até a conclusao deste trabalho.

A todos deixo meu sincero obrigado!



A genialidade é 1% inspirag¢io e 99% transpiragao.
(Thomas Edison)



RESUMO

O avancgo no campo das analises estatisticas tem sido cada vez mais importante nos ulti-
mos anos. Em particular, os modelos de regressao compoem um conjunto de ferramentas
estatisticas que tem recebido grandes contribui¢des em um curto intervalo de tempo. Es-
tes modelos sao uma das ferramentas mais utilizadas no meio cientifico para descrever
diversos fendomenos, nas mais variadas areas do conhecimento. Desde a sua introducao, o
modelo linear normal tem sido utilizado em muitas pesquisas cientificas para modelagem
de dados. Porém, devido as limitagoes encontradas neste modelo, foram entao introduzi-
dos os Modelos Lineares Generalizados, que englobam um maior nimero de distribui¢oes
probabilisticas para a variavel resposta. Posteriormente, foram propostos os Modelos
Aditivos Generalizados que flexibilizaram a relacao entre as varidveis explicativas e res-
posta. Em seguida foram introduzidos os modelos GAMLSS, que podem ser vistos como
uma generalizacao dos demais modelos citados anteriormente. Essa nova classe de mo-
delos oferece nao s6 um maior nimero de distribui¢oes probabilisticas para a modelagem
da variavel resposta como também maior flexibilizacao para a relacao entre as variaveis,
assim como a modelagem de outros parametros da distribuicao, além do de locagao. Re-
centemente, uma adaptacao foi feita nos modelos GAMLSS para incorporar o efeito de
uma estrutura de dependéncia espacial quando o pressuposto de independéncia das ob-
servagoes da variavel resposta é quebrado e estas apresentam uma correlagdo no espaco.
Neste estudo, objetivou-se estudar os modelos GAMLSS no contexto de analise espacial
e aplica-los a dados reais. Para isso, foram utilizados dados de ocorréncia de Tuberculose
bovina no estado de Minas Gerais e de dengue no estado da Paraiba. Foram obtidos
ajustes satisfatorios para ambas as bases dados, mesmo quando estas apresentaram pro-
blemas de estrutura como forte assimetria e curtose e problema de superdispersao. Para
os dados de dengue, foi introduzida uma componente espacial no modelo através de um
modelo intrinseco autoregressivo, ja que os dados apresentaram autocorrelagdo espacial
significativa.

Palavras-chave: Dengue. Estatistica espacial. Modelos de regressao flexiveis. Saude
publica. Tuberculose bovina.



ABSTRACT

The progress in the field of statistical analysis has been increasingly significant in recent
years. In particular, regression models comprise a set of statistical tools that have received
major contributions in a short period of time. These models are one of the most used tools
in the scientific world to describe several phenomena in the most varied areas of knowledge.
Since the beginning, the normal linear model has been used in many scientific researches
for data modeling. However, due to the limitations found in this model, the Generalized
Linear Models were introduced, which encompass more probabilistic distributions for
the response variable. Subsequently, Generalized Additive Models were proposed, which
made the relationship between variables more flexible. Then the GAMLSS models were
introduced, which can be seen as a generalization of the other models mentioned above.
This new class of models allows not only a greater number of probabilistic distributions for
modeling the response variable, but also greater flexibility for the relationship between
the variables, as well as the modeling of other distribution parameters, in addition to
the location. Recently, an adaptation was made in the GAMLSS models to incorporate
the effect of a spatial dependence structure when the assumption of independence of the
observations of the response variable is not met and there is correlation in space. In this
study, we aimed to study the GAMLSS models in the context of spatial analysis and apply
them to real data. For this, data on the occurrence of bovine tuberculosis in the state
of Minas Gerais and dengue in the state of Paraiba were used. Satisfactory adjustments
were obtained for both databases, even when they presented structural problems such
as strong asymmetry and kurtosis and a problem of overdispersion. For dengue data, a
spatial component was introduced in the model through an intrinsic autoregressive model,
since the data showed significant spatial autocorrelation.

Keywords: Dengue. Bovine tuberculosis. Flexible regression models. Public health.
Spatial statistics.
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1 INTRODUCAO GERAL

A analise de regressao é uma area da Estatistica que tem recebido grandes contri-
buigdes ao longo dos anos, especialmente com o avanco constante da tecnologia compu-
tacional. Os modelos de regressao, sao em particular, uma das ferramentas estatisticas
mais utilizadas por pesquisadores, uma vez que é possivel descrever de forma simples um
determinado fenémeno por meio de uma equagao que estabelece uma relacao entre uma
variavel resposta Y; e uma ou mais variaveis explicativas x;. Nestes modelos, essa relagao
pode ser explicada por diversos fatores associados ao fendomeno de interesse.

A forma mais simples de um modelo de regressao é o modelo linear normal com
apenas duas variaveis (uma independente e outra dependente), o qual exige normalidade
para fins de inferéncia estatistica. No entanto, na pratica nem sempre isso ocorre e o
uso do modelo linear normal pode nao ser apropriado nessa situacoes. Uma maneira
de lidar com a falta de normalidade é fazer uma transformacao na variavel resposta de
maneira a obter uma aproximacgao para a normalidade. Todavia, isso nem sempre resolve
o problema.

Contornando esse problema, Nelder e Wedderburn (1972) introduziram os Modelos
Lineares Generalizados (Generalized Linear Models - GLM) conhecidos por serem uma
extensao do modelo linear normal. Nos GLM a variavel resposta pode ser representada
por um conjunto de distribuicoes de probabilidade, inclusive a distribuicao normal. No
entanto, para isso, a funcao densidade de probabilidade da distribuicao pretendida deve
pertencer a familia exponencial de distribui¢oes. Esses modelos podem ser considerados
quando a suposicao de normalidade da variavel resposta nao ¢é atendida.

Com a inclusao de uma fungao de ligacao que relaciona a componente que corres-
ponde a variavel resposta com a componente correspondente as varidveis explanatorias,
nos Modelos Lineares Generalizados, passa a ser possivel a modelagem de variaveis de
interesse que assumem a forma de contagem, continuas simétricas e assimétricas, binarias
e categoricas. Apesar de apresentar uma certa flexibilizacdo para a relacao entre Y; e
as variaveis explanatorias x;, devido a funcao de ligacao, nos GLM, essa relacdo ocorre
linearmente.

Para solucionar esse problema Hastie e Tibshirani (1990) propuseram uma adap-
tagado dos GLM, em que a estrutura de relagdo entre a resposta e uma variavel preditora

pode ser feita por meio de técnicas de regressdo nao paramétrica, o que suaviza a rela-
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¢ao entre os preditores e a funcao da média que serd modelada, mas ainda assim assume
que a distribuicao dos dados segue uma distribuicao de probabilidade com densidade per-
tencente a familia exponencial. Esses modelos foram denominados de Modelos Aditivos
Generalizados (Generalized Additive Models - GAM), nos quais, apenas a modelagem da
média da distribuigao é possivel, sendo os demais parametros considerados constantes.

Com o objetivo de resolver as limitagoes encontradas também nos modelos GAM,
Rigby e Stasinopoulos (2005) apresentaram os Modelos Aditivos Generalizados para Lo-
cacdo, Escala e Forma (Generalized Additive Models for Location, Scale and Shape -
GAMLSS). Nessa nova classe, os modelos pertencem a uma familia de distribuigoes mais
flexiveis, chamada de familia GAMLSS. Nos modelos GAMLSS, a variavel resposta pode
agora ser representada por uma variedade de distribui¢oes de probabilidade pertencentes
a familia GAMLSS. Outra vantagem dos modelos GAMLSS em relacao aos modelos GAM
¢ a possibilidade de modelar os parametros de escala e de forma da distribuicao. Essa
diversidade de modelos permite também o tratamento de dados em situagoes adversas
de forma eficaz, como por exemplo, excesso de zeros na variavel resposta e/ou alta va-
riabilidade, assimetria positiva, assimetria negativa, curtose, etc. Com a introducao da
classe de modelos GAMLSS tornou-se possivel a modelagem de muitos problemas antes
intrataveis, devido a forma complexa da distribuicdo assumida pela variavel resposta.

Existem ainda, modelos estatisticos que consideram a localizacao da variavel res-
posta, ou seja, o espaco onde ela ocorre, durante o processo de analise. Esses modelos, sao
de grande valia para se avaliar problemas em que a pressuposicao de independéncia da
variavel resposta nao é atendida, uma vez que esta é autocorrelacionada no espago. Nessas
situagoes, espera-se uma melhoria na modelagem dessa variavel quando consideramos a
estrutura espacial presente no fendomeno em estudo. A area da Estatistica que engloba as
ferramentas para esse tipo de analise é chamada de Estatistica Espacial.

Cressie (1993), classifica os dados espaciais em trés principais categorias, sao elas:
Dados Geoestatisticos, Dados de Area e Processos Pontuais. De acordo com Plant (2018),
a Geoestatistica é definida quando a varidvel resposta varia continuamente no espaco,
como por exemplo: precipitacdo, temperatura, focos de calor. Para Banerjee, Carlin
e Gelfand (2014), na metodologia de Dados de Area a varidvel resposta é medida em

partigoes (dreas) regulares ou irregulares da regido de estudo. E segundo Bivand, Pebesma
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e Gomez-Rubio (2013), um Processo Pontual é um processo estocastico em que observamos
a localizagao de alguns eventos de interesse em uma regiao de estudo.

De acordo com De Bastiani et al. (2018), variacdo espacial discreta, em que as
variaveis estdao definidas em um dominio discreto, como em dados de area por exemplo,
pode ser modelada por Campos Aleatérios de Markov. Mais especificamente por modelos
IAR (Gaussian Intrinsic Autoregressive Models), que por sua vez, sdo um caso particular
dos GMRF (Gaussian Markov Random Fields).

Rue e Held (2005) apresentam uma base tedrica e aplicagoes praticas de GMRF.
Segundo os autores, essa metodologia tem alta aplicabilidade na Estatistica, bem como
em diversas outras 4reas do conhecimento. E bastante comum vermos aplicacdes de
GMRF em &reas como Anadlise de Séries Temporais, Analise de Sobrevivéncia, Estatistica
Espacial, Analise de Imagem, Regressao Semi-paramétrica, entre outras.

Na literatura, alguns modelos de regressao para dados espacialmente dependentes,
localizados em areas bem definidas, foram propostos e sao amplamente utilizados em di-
versas situacoes. Contudo, grande parte desses modelos ainda supde normalidade para os
residuos, o que os torna bastante limitados do ponto de vista inferencial e de modelagem.
Aplicagoes desses modelos sao muito comuns em econometria.

Wood (2006) apresenta modelos IAR com abordagem nos modelos generalizados
aditivos, como uma forma de flexibilizar a distribuicdo da variavel resposta e considerar
a estrutura espacial na andlise. Mais recentemente, De Bastiani et al. (2018) apresentam
uma base tedrica e aplicagdo de modelos da familia GAMLSS considerando a estrutura
espacial através de um modelo TAR, dando maior flexibilizacao a distribui¢ao da varidvel
resposta e trazendo a possibilidade de modelar os demais parametros da distribuicao com
o incremento espacial incorporado ao modelo.

Atualmente tem-se levantado uma discussao interessante por pesquisadores de di-
versas areas sobre a forma de abordagem das enfermidades de cardter zoonético (doengas
transmitidas do animal para o homem). Trata-se do conceito One Health, o qual defende
que os cuidados relativos a saide do homem, dos animais e do meio ambiente deve ser
tratado de forma unificada, buscando a interacao entre a medicina veterinaria e humana.
Neste contexto, as zoonoses representam um fator que reforca a iniciativa em discussao,
visto que essas doencgas apresentam impacto na satide de ambos. Para o melhor entendi-

mento do comportamento dessas doencas, estudos epidemiolégicos devem ser conduzidos.
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A estatistica espacial tem grande importancia na aplicacado em estudos epidemio-
l6gicos, uma vez que é possivel descrever por meio de suas ferramentas, o comportamento
espacial de uma determinada doenca na regiao de estudo e verificar se esta ocorre de
maneira dependente na regiao, facilitando a tomada de decisdo para um direcionamento
de medidas mitigadoras em localidades especificas. Também o uso dos modelos de regres-
sdo se fazem importantes nessa perspectiva, uma vez que, por intermédio destes, pode-se
avaliar a influéncia de outros fatores que podem estar ligados ao aumento ou diminuicao

da doenca.
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2 OBJETIVOS

2.1 Objetivo Geral

Estudar os modelos GAMLSS no contexto de analise espacial e aplica-los a dados
de ocorréncia de tuberculose bovina (bTB) no estado de Minas Gerais e de dengue no

estado da Paraiba.

2.2 Objetivos Especificos

1. Identificar a presenca de autocorrelacao espacial para os dados de bTB no estado

de Minas Gerais e dengue nos municipios do estado da Paraiba;
2. Analisar os dados de dengue e bTB por meio dos modelos GAMLSS;

3. Incluir o efeito espacial nos modelos, de forma a obter possiveis melhorias no ajuste

dos mesmos;

4. Examinar os residuos dos modelos de forma a identificar possiveis irregularidades

nos ajustes;

5. Avaliar a relacao entre os dados de ocorréncia de bTB e dados de animais abatidos
com lesoes sugestivas, de forma a identificar possiveis discrepancias entre esses

dados nos municipios do estado de Minas Gerais.
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3 FUNDAMENTACAO TEORICA

A seguir é apresentado parte da teoria que envolve os modelos de regressao linear,
com énfase no modelo linear normal, modelos lineares generalizados e modelos aditi-
vos generalizados, os quais servirao como base introdutéria para a teoria dos modelos
GAMLSS. Em seguida é apresentada a metodologia para analise de dados espaciais, mais
especificamente para andlise de dados de area. Posteriormente é feita uma definicao de
Campos Aleatérios Markovianos Gaussianos, bem como é apresentada a teoria sob essa
metodologia de andlise e também é comentado sobre a inclusao de um modelo Intrinseco
Autoregressivo na metodologia GAMLSS para analise de dados espacialmente correlacio-

nados, que ¢ foco principal deste trabalho.

3.1 O Modelo Linear Normal

A formulacao geral de um modelo de regressao visa relacionar uma variavel res-
posta Y; com uma mais variaveis explanatorias ou independentes x;, de forma que seja
possivel estimarmos os valores da variavel resposta por meio de uma combinacao linear
das variaveis independentes. Assim como citado anteriormente, o modelo de regressao
mais simples é o modelo de regressao linear normal composto por apenas duas variaveis,
em que uma delas é independente. Este modelo pode ser estendido para p variaveis inde-
pendentes. Este é comumente chamado de modelo de regressao linear normal multiplo e

descrito por

p
yi = Bo+ Bz + Pazio + ...+ Brxip+&i = fo+ Y xSk +ei, (3.1)
k=1

ou matricialmente,

Y=XpB+e¢,
em que Y = (y1,vy2,...,yn) € 0 vetor que contém os valores da varidvel resposta, com
dimensao n x 1, 8= (po,51,...,Bp) é o vetor de pardmetros de dimensao (p+1) x 1 asso-
ciado a matriz X = (21,242, ...,%ip) de varidveis independentes de dimensao n x (p+1)

e g; ¢ o termo de erro aleatério associado a i-ésima observagao da variavel resposta, em
iid 2 . ;. . .
que ¢; ~ N(0,0%), ou seja, assume-se que o termo de erro é independente e identica-

mente distribuido segundo uma distribuicdo de probabilidade normal com média zero
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e variancia constante. Isso implica dizer que y; KN (pi,02), em que j; é dado por
i = Bo+3F_ ikl Matricialmente temos & ~ N(0,I0?%), em que € tem dimensdo
nx 1. Logo, Y ~ N (p,I0?), sendo p = X B e I uma matriz identidade de ordem n.

O modelo linear normal é bastante utilizado em muitas situacoes praticas. Todavia,
em muitos casos, a natureza dos dados nao permite sua adequagao. Uma alternativa para
solucionar esse problema é fazer uma transformacao na variavel resposta buscando uma

aproximacao a distribui¢ao normal, mas nem sempre o problema é solucionado.

3.2 Modelos Lineares Generalizados - GLM

Na perspectiva de poder resolver as limitacoes encontradas no modelo linear nor-
mal, Nelder e Wedderburn (1972) introduziram uma classe de modelos mais geral, em
que a variavel resposta pode ser modelada por diversas distribui¢oes de probabilidade,
inclusive a distribui¢do normal, esses modelos sdo chamados de Modelos Lineares Ge-
neralizados, do inglés Generalized Linear Models (GLM). A principal prerrogativa nessa
classe de modelos é que a distribuicao de probabilidade utilizada para modelar a variavel
aleatéria Y; deve obrigatoriamente pertencer a familia exponencial de distribuigoes.

A familia exponencial engloba uma variedade de distribui¢oes de probabilidade
cujas densidades podem ser representadas de uma forma unificada. Exemplos de dis-
tribui¢oes pertencentes a essa familia sdo as distribui¢oes Binomial, Binomial Negativa,
Normal, Normal Inversa, Gama, Poisson, Multinomial, Beta, Rayleigh, entre outras. Di-
zemos que uma distribuicao de probabilidade qualquer pertence a familia exponencial de
distribuicoes se, e somente se, sua func¢ao densidade ou de probabilidade pode ser expressa

da seguinte forma

f(@;0) = h(z) expln(0)t(z) — b(0)], (3.2)

em que as fungoes n(0), b(), t(x) e h(x) tem valores em subconjuntos dos reais e 7(6),
b(f) e t(x) ndo sao tnicas (CORDEIRO; DEMETRIO, 2013). Se as fungoes n(0) e t(x)
sdo iguais a funcao identidade, a fungao em (3.2) é chamada de familia exponencial na

forma canonica e é dada por

f(;0) = h(z) explfx — b(B)],
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sendo # denominado de parametro canonico nessa parametrizacao.

De acordo com McCullagh e Nelder (1989), um GLM é composto basicamente
por trés componentes: a componente aleatoria que corresponde a variavel aleatéria Y;, a
componente sisteméatica n; que corresponde a uma soma linear das variaveis explanatérias
e seus efeitos e uma funcao de ligagdo ¢(-) que relaciona as componentes aleatdria e
sistematica.

A componente aleatéria do modelo pode entao ser representada pela familia expo-
nencial na forma canoénica com a introdugao de um parametro ¢ de perturbagao. Neste
caso denotamos que Y; ind re (i, ¢). A fungao densidade da distribuigao é entao definida

da seguinte forma

F(yis i, 0) = exp {6 yibi — b(0:)] + c(yi, 6) }

em que, b(+) e ¢(-) sao fungdes conhecidas e ¢ (¢ > 0) é o parametro de dispersao da dis-
tribuicao. Também podemos denotar a distribuicao da componente aleatoria em notagao

matricial como segue

Y % Fe(u, 9),

em que ¢ = (¢, ¢,...,¢)" éum vetor de constantes de dimensdo n x 1.
A componente sistematica do modelo é representada por uma soma linear das
variaveis explanatorias e seus efeitos, que produz o que chamamos de preditor linear 7;

dado por

p
i = Z TP = Xl-Tﬂ ou matricialmente n = Xg.
k=1

As componentes aleatéria e sistemética sao relacionadas através de uma funcao
mondtona e diferencidvel g(-) chamada de funcdo de ligacdo, que vincula a média ao

preditor linear como segue

g(pi) =mn; ou g(p)=mn.

O modelo linear normal é obtido particularmente quando assumimos uma distri-

buigdo normal para a variavel resposta Y; e a funcao de ligagao € igual a funcao identidade,
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dessa forma, o preditor linear modela diretamente a média da distribuicdo como segue
n; = ;. Tal como no modelo normal, alguns modelos probabilisticos possuem uma fungao
de ligacao que chamamos de ligacao candnica. A seguir é apresentada uma tabela com as

distribui¢oes de probabilidades e suas respectivas ligagoes candnicas.

Tabela 3.1 — Ligacbes canoénicas para algumas distribuicbes importantes.

Distribuicao Ligacao candnica Funcao
Normal tdentidade i = i
Binomial logistica n; = log (1 le)
Poisson logaritmica n; = log (1)
Gama reciproca M = !
Inv. Gaussiana reciproca do quadrado N = b

Fonte: (PAULA, 2013).

3.3 Modelos Aditivos Generalizados - GAM

A classe de modelos lineares generalizados trouxe um grande avanco na modelagem
estatistica, expandindo o niimero de distribui¢des probabilisticas que podem ser utilizadas
para a modelagem da variavel resposta. Contudo, esses modelos assumem linearidade para
a relacao entre a média da variavel resposta e as variaveis independentes. Para relaxar
essa hipdtese, Hastie e Tibshirani (1990) realizaram uma adaptacao nos GLM, de forma
que essa relagdo pudesse ser feita por meio de uma fungao de suavizacao das variaveis
explanatoérias, e denominaram de Modelos Generalizados Aditivos, do inglés Generalized

Additive Models (GAM). O modelo GAM ¢ dado por,

P J .
g) =mi =S b+ S hy(zig), Vi FE(ui,¢). (3.3)
k=1 j=1

O modelo (3.3) pode também ser escrito matricialmente como segue

J
ind
g(w) =n=x{ B+ 3 hj(xj) = XB+h(x1)+...+hs(xs), Y™ FE(n, o),
j=1
em que h; é uma fungao de suavizagao avaliada na covariavel x;, para j=1,...,J (STASI-
NOPOULOS et al., 2017). Essa classe de modelos foi estudada extensivamente por Wood
(2006).
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Nao obstante, a classe de modelos GAM também apresenta limitagoes como o fato
da distribuicao a ser utilizada para modelagem de Y; ter de pertencer a familia exponencial.
Outra limitacao é que apenas o parametro de locagao da distribuicao pode ser modelado

e os demais parametros sao considerados quantidades fixas.

3.4 Modelos GAMLSS

No intuito de generalizar os modelos das classes GLM e GAM, Rigby e Stasino-
poulos (2005) propuseram uma nova classe de modelos ainda mais ampla denominada de
Modelos Aditivos Generalizados para Locagao, Escala e Forma (GAMLSS), nos quais é
possivel utilizar uma variedade de distribui¢oes para a modelagem da variavel aleatoria
Y;. Essas distribui¢oes de probabilidades nao precisam necessariamente pertencer a fami-
lia exponencial de distribuigoes para serem utilizadas. Rigby et al. (2019) apresentam de
forma detalhada as distribuicoes probabilisticas implementadas no pacote gamlss.dist
(STASINOPOULOS; RIGBY, 2020) para modelagem de Y;. Outra vantagem dos modelos
GAMLSS em relacao aos modelos anteriores é que é possivel modelar nao s6 o pardmetro
de locagao da distribuicao como também os pardmetros de escala e de forma.

De acordo com Righy e Stasinopoulos (2005) o modelo GAMLSS assume que,
para ¢ =1,...,n, observacoes independentes y; condicionadas a 6" com funcao densidade
de probabilidade f (yi|0i), em que §' = (0:i1,0i2,...,0ip) " é um vetor de p pardmetros
relacionado as variaveis explanatorias e aos efeitos aleatérios. Assim, os autores definem
que, parak=1,....p, e y= (y1,y2,...,yn) um vetor de observacies da varidvel resposta,
gr(.) é uma funcao de ligacao mondtona que relaciona @y, as varidveis explanatérias e aos
efeitos aleatorios por meio de um modelo aditivo dado por

Jk

9r(0r) = ny :Xkﬁk+zzjk7jk- (3.4)
j=1

Na Equacdo (3.4), 0 e 9y sao vetores de tamanho n e 0 = (011,09, ...,00k) ",
Br = (51k752k7---76J”ck>T ¢ um vetor de parmetros de tamanho Ji, X} é uma ma-
triz de delineamento conhecida de ordem n x J, Zj é uma matriz de delineamento
fixa e conhecida n X gj e 7, € um vetor de variaveis aleatorias ¢j; dimensionais, as-
sumindo serem independentes com distribuicdo normal com os seguintes parametros,

ind —1~—1 . -1 . . . . . .
Yk ~ quk<07)\jk G ik ), aqui G jk € uma inversa generalizada da matriz simétrica e sin-
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gular G de ordem gjx X gjx. Assim, 7, tem uma funcao densidade a priori imprépria
proporcional a exp (—%/\jk'ijkG'yjk). Note que na formulagdo do modelo (3.4), a distri-
buic¢ao condicional da varidvel resposta pode assumir qualquer distribuicao, pertencente
ou nao a familia exponencial, enquanto o vetor de varidveis aleatorias v, ¢ assumido ser
normalmente distribuido.

Se nao houverem termos aditivos para quaisquer parametros da distribuicao, isto
é, se para k=1,...,p, Jy =0, o modelo (3.4) se resume ao modelo paramétrico linear,

dado por

9k (0k) = g, = X 1. By (3.5)

Se, Zjx = I,, em que I, é uma matriz identidade n xn e 7, = hjp = hjr (X)),

para todas as combinagoes de j e k, o modelo (3.4) fica definido como

Ji
9k(0k) = Mk = XiBr+ > by (xn), (3.6)
j=1
em que Xjg, para j =1,...,Jp e k=1,...,p sao vetores explanatorios de tamanho n

assumidos ser conhecidos, hji ¢ uma funcao desconhecida das variaveis explanatorias Xy,
e hjr(x;1) ¢ um vetor que avalia h;, em x;;. Rigby e Stasinopoulos (2005) e Stasinopoulos
e Rigby (2007) definem o modelo (3.6) como GAMLSS semiparamétrico aditivo, sendo
este, um caso particular muito importante do modelo (3.4).

O modelo (3.6) pode ser estendido de forma a permitir que termos nao lineares

paramétricos sejam incluidos no modelo para o vetor de pardmetros 8, da seguinte forma

(RIGBY; STASINOPOULOS, 2006; STASINOPOULOS; RIGBY, 2007)

Jk
91 (Ok) = g = Ty (X1B1) + D hyr(x) (3.7)
j=1
em que, h, para k=1,...,p sdo funcoes nao lineares e X, é uma matriz de delineamento

conhecida de ordem n x J;/. Stasinopoulos e Righy (2007) se referem ao modelo (3.7)
como modelo GAMLSS semiparamétrico aditivo nao linear. Se para todos os parametros
da distribuigdo nao houverem termos aditivos, entdao o modelo (3.7) se reduz ao modelo

GAMLSS paramétrico nao linear, como segue

9k (0k) = g = hi (X1.By,) - (3.8)
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Ademais, se hy (XiB)) = X;ﬂk, parai=1,....n e k=1,...,p, entdo, o modelo
(3.8) se reduz ao modelo paramétrico linear (3.5). Note que, alguns dos termos em cada
hi (XB)) podem ser lineares, o que corresponde ao caso onde o modelo GAMLSS é
uma combinagao de termos lineares e nao lineares. Para Stasinopoulos e Rigby (2007)
devemos nos referir a qualquer combinagao entre os modelos (3.5) e (3.7) como um modelo
GAMLSS paramétrico.

Se definirmos uma distribuicao com quatro parametros para modelagem da varidvel
aleatodria Y;, o vetor 6" associado a essa distribuicao é dado por 6 = (911-,921-,931-,94@-)T =
(i, 0, V@,Ti)T, em que os dois primeiros y; e o; correspondem aos parametros de locagao
e escala, respectivamente e os dois ultimos parametros v; e 7; representam a forma da
distribuicao, em que, cada qual pode ser uma func¢do das variaveis explanatorias. Dessa
forma, o modelo (3.4) fica dado como em Rigby e Stasinopoulos (2005) da seguinte forma,

Y "Dy, o,v,7)

J1

gi(p)=m =X181+ ) Zj1vj1s
j=1

Jo
92(0) =ny=XoBs+ D Zj27Va, (3.9)
j=1
J3
93(v) =mn3= X383+ Z Z 335
j=1
Jy

9a(T) =my = XuBu+ > Zjaryju,
=

em que Y nd D(p,0,vT) é uma distribuicao da familia GAMLSS com quatro pardmetros.

Os modelos da familia GAMLSS tém sido amplamente utilizados para solucionar
problemas em que a distribuicao de probabilidade assumida pela variavel resposta tem
um alto grau de complexidade, impossibilitando muitas vezes, o ajuste de modelos mais
comuns. Devido a flexibilizagao da relacao entre as variaveis explanatérias com a varia-
vel resposta e a possibilidade de se poder modelar todos os parametros da distribuigao,
os modelos GAMLSS tém sido utilizados cada vez mais em trabalhos cientificos como
ferramenta para solucionar problemas muitas vezes intrataveis.

Segundo Stasinopoulos et al. (2017) os modelos GAMLSS tém sido utilizados nas

mais diversas areas do conhecimento, apresentando resultados satisfatérios do ponto de
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vista da modelagem estatistica. Estes modelos tornam a modelagem estatistica uma
ferramenta ainda mais poderosa, com um grande avan¢o em contraste com os demais
modelos de regressao.

Nakamura et al. (2018) afirmam que GAMLSS é uma classe muito geral de modelos
de regressao univariados, em que todos os parametros da distribuicao podem ser mode-
lados como fungodes paramétricas ou fungoes de suavizacao nao-paramétricas aditivas das
variaveis explanatérias. Os autores apresentam em seu trabalho uma nova distribuicao
que pode ser utilizada em contraste com a distribuicao beta para dados pertencentes ao

intervalo (0,1), levando-se em consideragao a assimetria e a curtose da distribuigao.

3.4.1 Estimacao dos Parametros

Sob a suposigao de independéncia das observagoes, o vetor de parametros B, e os
parametros dos efeitos aleatorios 7, para j =1,...,Jp e k=1,...,p sao estimados na
abordagem GAMLSS (para valores fixos dos hiper-pardmetros ;) maximizando a funcao

de verossimilhanga penalizada dada por (RIGBY; STASINOPOULOS, 2005)

1 p Ji

bp=Ct=52.2, AjkY kG Y i
k=1j—=1

em que £ =37 ;log [ f (ylwl)} é a fungao de log-verossimilhanca do modelo. Se conside-
rarmos o modelo com quatro pardmetros dado em (3.9), a fungao de log-verossimilhanga

¢, fica dada como segue,

n
0=">"1og | fv (wili, o1, vi,73) |,
=1

em que f(-) representa a func¢ao densidade de probabilidade da varidvel resposta condicio-
nada ao vetor de pardmetros = (u, 0, v, 'r)T. Deste modo, a funcao de log-verossimilhanca

penalizada para o modelo fica dada por
1 4 Ji .
k=1j=1
Sendo assim, as estimativas obtidas serdao referentes ao vetor de parametros 8 =

(B1,B32,B5,84)" que corresponde a parte linear do modelo, aos pardmetro dos efeitos
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aleatorios y = ("yu,...,fyjll,'yu,...,'yJ44)T e ao vetor de hiper-parametros do modelo
A= (A1, A 1,M02,- -, A1) | [ver De Bastiani et al. (2018)].

Rigby e Stasinopoulos (2005) fornecem dois algoritmos para maximizar a funcao
de log-verossimilhanca penalizada ¢, dada na equacdo (3.10) para a estimacao dos pa-
rametros. Sao eles, o algoritmo CG, que é uma generalizagdo do algoritmo utilizado em
Cole e Green (1992) e o algoritmo RS que é uma generalizagao do algoritmo utilizado em
Rigby e Stasinopoulos (1996a) e Rigby e Stasinopoulos (1996b).

Para estimacao do modelo por meio do algoritmo CG é necessario que se tenha
informagoes sobre as derivadas (esperadas ou aproximadas) de primeira e segunda ordem
e as derivadas cruzadas da fungao de verossimilhanca em relacao ao vetor de parametros
0. Contudo, para muitas func¢oes densidade de probabilidade f (yi|0i), 0s parametros tém
informacgao ortogonal, isto é, os valores esperados das derivadas cruzadas da funcao de
verossimilhanga sao nulas. Nessas situagoes, o algoritmo RS é mais apropriado, pelo fato
de nao requerer o uso das derivadas cruzadas (RIGBY; STASINOPOULOS, 2005).

No software R (R Core Team, 2019) existe ainda a possibilidade de ajustar os
modelos usando uma mistura desses dois algoritmos. Neste caso, o processo de estimacao
¢ iniciado pelo RS e finalizado com o CG. Mais detalhes sobre o funcionamento dos
algoritmos pode ser encontrado em Rigby e Stasinopoulos (2005) e Stasinopoulos et al.
(2017).

De acordo com Rigby e Stasinopoulos (2005), o vetor de hiper-parametros A pode
ser fixo ou estimado. As estimativas para os hiper-parametros podem ser obtidas utili-
zando métodos locais (RIGBY; STASINOPOULOS, 2014) ou métodos globais (RIGBY:
STASINOPOULOS, 2005). Os métodos locais sdo geralmente mais rapidos e de facil

implementagdo, em relagdo aos métodos globais (DE BASTIANI et al., 2018).

3.4.2 Selecao dos Modelos

A sele¢do do modelo é de fato, uma das etapas mais importantes durante a analise
de regressao, uma vez que problemas de superestimacao ou subestimacao dos valores da
variavel de interesse podem ocorrer, ocasionando estimativas viciadas e nao representati-
vas para o fenémeno estudado. A selecdo do modelo deve ser feita de maneira tal que,
o modelo mais adequado para o fenémeno em estudo seja escolhido, de forma a evitar

problemas com as estimativas. Isto pode ser feito de varias maneiras, duas delas sao
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bastante utilizadas na literatura: o uso de critérios de selecao e a validagao cruzada do
modelo (para grandes amostras).

Uma maneira muito comum de comparacao entre modelos é trabalhar com a ideia
de modelos encaixados ou aninhados, ou seja, é preciso encontrar um modelo mais geral
de forma que os demais modelos a serem avaliados sdo casos particulares deste. Dessa
forma, considerando dois modelos (M e Ms), em que My é o modelo geral e M esté
aninhado a My. A comparacao desses modelo pode ser feita através do teste da razao
de verossimilhancas, que consiste em avaliar o logaritmo da funcao de verossimilhanca do
modelo geral e do modelo reduzido.

Para Stasinopoulos et al. (2017), na abordagem GAMLSS, essa comparagao pode
ser feita baseada nos valores do desvio global de ambos os modelos. Logo, sendo M um
modelo estatistico com um vetor de parametros . O valor do desvio global deste modelo

é obtido por GDEV = —2/(8). Deste modo, para os modelos M; e My com desvios

GDEV; e GDEVjy, respectivamente, a estatistica de teste é dada por

A =GDEV; —GDEVs.

Sob a hipdtese nula Hy de que o modelo reduzido, isto é, M; é adequado, a
estatistica A tem assintoticamente distribuicao X%, em que d é dado pela diferenga entre
os graus de liberdade dos modelos em questao, ou seja, d = vy —wv2, em que vy € v
representam os graus de liberdade dos modelos M e Ms, respectivamente.

De acordo com Stasinopoulos et al. (2017), para a comparagao de modelos GAMLSS
nao encaixados, o critério de informacao de Akaike generalizado pode ser utilizado. O
critério é obtido adicionando uma penalidade x ao desvio ajustado para cada grau de

liberdade usado no modelo. O critério é dado por

GAIC(k) = GDEV + kv,

em que v denota o total de graus de liberdade do modelo. O modelo é selecionado a
partir do menor valor do critério GAIC(k). O critério de informacao de Akaike (AIC) e
o critério de informagao Baeysiano (BIC) sao casos particulares do critério de informagao

de Akaike generalizado, em que, Kk =2 e k = log(n) respectivamente.
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Na abordagem GAMLSS, a selecdo do modelo envolve varias etapas, tal como
especificado em Rigby e Stasinopoulos (2005) e Stasinopoulos et al. (2017). Seja M =
{D,G, T, L}, representando um modelo GAMLSS, as seguintes componentes de M devem

ser especificadas:
i) a distribuigdo da variavel resposta (D);
ii) o conjunto de fungoes de ligagao (G);
iii) os termos que aparecem em todos os preditores para p,o,v e 7 (T);

iv) o conjunto de hiper-parametros do modelo (£).

Stasinopoulos et al. (2017) afirmam que a escolha da distribui¢ao deve ser feita em
dois estagios: no estagio de ajuste do modelo e no estagio de diagnéstico do modelo. O
estagio de ajuste envolve a comparagao de modelos ajustados para diferentes distribuicoes
plausiveis para Y; usando o critério de informacao de Akaike generalizado. Isto pode ser
feito com auxilio da fungdo chooseDist no pacote gamlss (STASINOPOULOS; RIGBY,
2007) que ajusta diferentes modelos para a variavel resposta levando em considera¢ao o
efeito das variaveis explanatérias. Ja o estagio de diagnodstico envolve a utilizagdo de um
grafico (worm plot), que permite a detec¢ao de inadequagoes do modelo de forma global
ou em especificas amplitudes para uma ou duas variaveis explanatorias.

De maneira geral, o worm plot avalia a adequabilidade do modelo ajustado através
da analise dos residuos. Na Figura 3.1 é apresentado o worm plot obtido para um modelo
bem ajustado. Os pontos no grafico mostram o quao longe os residuos ordenados do
modelo estao de seus valores esperados (representados pela linha horizontal). Quanto mais
proximos os pontos estdao da linha horizontal, mais préxima a distribuicdo dos residuos
estd de uma distribui¢do normal padrao (indicando um bom ajuste).

Além disso, para um bom ajuste, deve-se observar um percentual aproximado de
95% dos pontos dentro do intervalo de confianca, dado no gréfico pelas curvas elipticas. A
forma da curva ajustada sob os pontos no worm plot pode indicar diferentes inadequacoes
no modelo ajustado, conforme apresentado na Tabela 3.2.

A especificagao da funcao de ligagao é feita em primeiro momento de acordo com
o intervalo de variacdo de cada parametro da distribuicdo. Porém, diferentes ligacoes
podem ser utilizadas baseado no ponto de vista interpretativo e comparadas através do

critério GAIC, como também durante a andlise de diagnéstico.
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Figura 3.1 — Worm plot para um modelo bem ajustado.
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Fonte: (STASINOPOULOS et al., 2017).

Tabela 3.2 — Diferentes formas da curva ajustada no worm plot, irregularidades nos residuos e
no ajuste da distribuicao.

Forma Residuos Distribuicao ajustada

nivel: acima da origem média muito alta locagdo estimada muito baiza
nivel: abaizo da origem média muito baiza locagdo estimada muito alta

linha: inclinagdo positiva variancia muito alta escala estimada muito baiza
linha: inclinacdao negativa variancia muito baiza escala ajustada muito alta

forma de U assimetria positiva assimetria estimada muito baixa
forma de U invertido assimetria negativa assimetria estimada muito alta

S com curva esquerda para bairo leptocurtose calda da distribuicdo muito leve

S com curva esquerda para cima  platicurtose calda da distribuicao muito pesada

Fonte: (STASINOPOULOS; RIGBY, 2007).

Stasinopoulos et al. (2017) consideram que a sele¢ao de varidveis é uma das etapas
mais importantes em um processo de andlise de regressao. Seja x; um conjunto de
varidveis explanatérias disponiveis para a modelagem do vetor de pardmetros 6 de um
modelo GAMLSS, em que 0 = (p,0,v,T). X, contém fatores e/ou termos quantitativos
que podem entrar no modelo como termos lineares ou termos de suavizacao aditivos.

Na modelagem GAMLSS, a inclusao desses termos no modelo pode ser feita através
dos procedimentos de selecao backward, forward e stepwise, levando em consideracao o
valor do critério GAIC em cada etapa do processo. No backward, o modelo é ajustado
com todas as variaveis disponiveis e o processo passa a realizar a retirada de uma variavel
por vez, de forma que o critério de informagao de Akaike generalizado seja minimizado.
Em uma etapa do processo, o critério pode aumentar conforme seja retirada determinada

variavel. Neste momento o processo é finalizado, resultando no modelo final.
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No forward, o procedimento é similar ao backward. Porém, na primeira etapa do
processo o modelo é ajustado apenas com o intercepto e o processo passa a realizar a
inclusao das variaveis de forma que o critério GAIC seja minimo. Em um dado momento
o critério pode aumentar conforme uma determinada varidvel seja incluida e neste passo,
o procedimentos é finalizado.

No stepwise, o processo utilizado é uma uma juncao do que foi visto para o backward
e forward. Neste procedimento, as variaveis podem ser incluidas e/ou retiradas do modelo
em cada etapa do processo, de tal forma que o critério GAIC seja minimizado. O processo
pode iniciar apenas com o intercepto ou com todas as varidaveis no modelo. Varidveis
incluidas no modelo em etapas anteriores podem ser retiradas na atual etapa, assim como
variaveis retiradas podem ser incluidas novamente. O processo é continuado até que o
valor do GAIC aumente em determinada etapa, quando o processo é encerrado e o modelo

final é, entao, escolhido.

3.5 Estatistica Espacial

Na Estatistica, a grande maioria das analises realizadas leva em consideracao que
a variavel aleatoria em estudo ocorre de forma independente, porém, isso nem sempre
é veridico, pois existem situagdes em que a variavel aleatoria possui uma estrutura de
dependéncia. A Estatistica Espacial é uma area da Estatistica que tem como premissa a
dependéncia da variavel aleatéria no espaco em que ela ocorre e, desse modo, a utilizacao
da localizagao da variavel aleatoria se faz necessario para a analise.

Assim como dito anteriormente, a Estatistica Espacial é dividida em trés principais
subareas: Geosestatistica, que trata de processos continuos no espaco, Dados de Area, em
que a variavel aleatoria ¢ medida em regioes bem definidas e limitadas e Processo Pontual,
em que se tem medidas precisas sobre a ocorréncia de um evento do processo estocastico.
Em alguns casos, um processo de padroes de pontos pode se estender para uma analise
de dados de area, a critério do pesquisador. Cada subérea possui metodologias préprias e
bem definidas para a andlise do fenomeno em questao. Neste trabalho, focaremos apenas

no estudo de Dados de Area.
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3.5.1 Andlise de Dados de Area

De acordo com Assuncdo (2001), analise de Dados de Area refere-se ao mapa ge-
ografico de uma determinada regiao R particionada em areas Aj,...,A,, de modo que
ULiAi=Re AinAj =0 se i#j. Em cada drea A; mede-se uma ou mais varidveis
aleatorias Y; e se possivel, covaridaveis que supostamente estejam relacionadas com a dis-
tribuicao de Y;. As areas A;, i =1,...,n, sdo delimitadas por um conjunto de coordenadas
que formam um poligono. A varidvel aleatoria medida em cada area refere-se a toda regiao
compreendida pela area A; e ndo somente a um ponto especifico.

Assim como qualquer andlise estatistica, a analise de dados de area pode ser pre-
cedida por uma analise exploratoria antes da avaliagdo da dependéncia espacial propri-
amente dita. Uma maneira de realizar essa analise é por meio da construcao de mapas
coropléticos do atributo na regiao de estudo, o que permite a visualizagdo do comporta-

mento do fendomeno na regiao.

3.5.2 Matriz de Proximidade Espacial

Segundo Fischer e Wang (2011) um aspecto crucial para a defini¢do de autocorre-
lacao espacial ¢ a determinacao de locais proximos, ou seja, locais que se encontram ao
redor de um ponto de dados, que podem estar correlacionados. O primeiro passo para se
avaliar essa correlagao espacial é a definicdo de uma matriz que quantifica a relacao de
vizinhanga entre areas em estudo.

De acordo com Waller e Gotway (2004), a determinagao da cole¢ao de pesos espaci-
ais é feita por meio da matriz de proximidade espacial (também conhecida como matriz de
vizinhanga, matriz de conectividade ou matriz de pesos espaciais). O (,j)-ésimo elemento
de uma matriz de proximidade espacial W, denotado por w;j, quantifica a dependéncia
espacial entre as regioes i e j, e coletivamente, define uma estrutura de vizinhanca em

toda a area. De maneira geral, a matriz de proximidade é da forma

wir w12 -t Win

w21 w22 . W2p
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Em muitos estudos, é suficiente adotar a matriz de conectividade binaria para
caracterizagdo de vizinhanca entre as areas. Esta matriz representa a definicdo mais
simples de vizinhanca. As dreas s@o entao consideradas como vizinhas se apresentarem
uma aresta em comum. Deste modo, para calculo dos valores da matriz de vizinhanca é

utilizado o seguinte critério.

wi; =1, se a area i compartilha uma fronteira comum com a éarea j

w;i; =0, caso contrério.

Pode-se perceber que a matriz de proximidade obtida é uma matriz simétrica de
ordem n, pois w;; = wj; e também, w;; = 0. Existem diversas outras maneiras para se

atribuir os pesos da matriz de proximidade espacial W, conforme pode ser visto em Waller

e Gotway (2004).

3.5.3 Autocorrelacao Espacial

A autocorrelacao espacial é uma das maneiras de se avaliar a dependéncia da
variavel em estudo no espago em que ela se encontra. O objetivo é identificar se existe
similaridade nos valores da varidvel Y; em relacao as dreas A;. Para Fischer e Wang (2011)
o conceito da andlise espacial estd na pressuposicao de que valores de uma variavel em
uma determinada area sdo mais similares aos valores das areas vizinhas. Isto é explicado
pela primeira lei da geografia de Tobler, que afirma que, “Todas as coisas sao parecidas,
mas coisas mais prorimas se parecem mais que coisas mais distantes” (TOBLER, 1970).

A autocorrelacao espacial busca analisar a covaridncia ou correlacao entre as ob-
servacoes de areas vizinhas para uma determinada varidvel de interesse. Muitas medidas
tém sido propostas na literatura para verificar a existéncia de dependéncia espacial. Duas
delas sdo muito conhecidas e amplamente utilizadas: o Indice I de Moran (MORAN,
1950) e a Estatistica ¢ de Geary (GEARY, 1954).

O Indice de Moran avalia a dependéncia espacial por meio de um produto cruzado
de desvios em relagao a média e é dado da seguinte forma

no it i1 wii(yi —y)(y; —y)

I=—x — ,
wo iy (yi —9)?

com fator de normalizagao
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w():zn:zn:wi]‘, (3.11)

i=1ji
em que [ ¢ o valor do indice de Moran, w;; corresponde ao valor da matriz de proximidade
na i-ésima linha e j-ésima coluna, y; ¢ o valor da variavel na area i, y; ¢ o valor da varidvel
na area j e y ¢ a média da variavel aleatéria em estudo.

De acordo com Almeida (2012), o valor esperado para indice de Moran, sob a hi-
pétese de independéncia é {— 1/(n— 1)] O valor calculado do indice deve ser igual ao
valor esperado (dentro de uma significincia estatistica) se y; for independente dos valores
nas regioes vizinhas. Valores de I que excedem o valor esperado indicam autocorrelacao
espacial positiva (indicando similaridade dos valores do atributo no espago). Ja valo-
res de I abaixo do valor esperado indicam autocorrelagao espacial negativa (indicando
dissimilaridade dos valores do atributo no espaco).

A estatistica ¢ de Geary usa a diferenca dos quadrados para medir o grau de
associacao entre os valores da variavel levando-se em consideragao as areas, obtida da

seguinte forma

(n—1) " ?:12?:1?1%(%—3/]')2
2wy i1 (yi — )

em que wyg ¢ dado pela Equagao (3.11).

O valor da estatistica de Geary varia no intervalo (0,2), ao passo que seu valor
esperado ¢é 1, sob a hipdtese de independéncia. Valores menores que seu valor esperado
indicam autocorrelacao espacial positiva, enquanto que valores maiores que seu valor
esperado indicam autocorrelagao espacial negativa. Deste modo, valores de ¢ no intervalo
(0,1) estatisticamente significativos, indicam concentracao espacial dos dados, ao passo
que valores de ¢ no intervalo (1,2) indicam dispersao espacial dos valores da variavel de
interesse (ALMEIDA, 2012).

Se os dados estiverem concentrados (autocorrelagao espacial positiva), isto significa
que regioes com altos valores para a variavel em estudo estao préximas a regioes também
com altos valores, ou regioes com baixos valores estdao proximas a regides com baixos
valores. Por outro lado, se os dados estiverem dispersos (autocorrelagao espacial negativa),
isto significa que regides com altos valores da variavel em estudo estdao proximas a regioes

com baixos valores, ou regioes com baixos valores sao vizinhas de regides com altos valores.
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Apesar do indice de Moran global ser uma 6tima medida para detectar a existén-
cia de autocorrelagao espacial para as areas em estudo, diferentes regimes de associagao
espacial podem ocorrer para determinadas localidades dentro da regiao de estudo, quando
esta apresenta muitas areas. Nesses casos, determinadas regides podem apresentar um
grau de associagao espacial maior que as demais. Dessa forma, o indice de Moran global
de forma isolada nao é capaz de captar com eficacia tais associagdes locais. Para tanto,
medidas locais devem ser definidas no intuito de captar essas associagoes. Uma delas é o
indice de Moran local.

De acordo com Anselin (1995), o indice de Moran local é uma medida capaz de
avaliar a autocorrelacao espacial local entre as areas A; e seus vizinhos, podendo medir o
grau de similaridade dos valores da varidvel aleatéria entre essas areas. A estatistica do

indice de Moran local para as areas A;, com i =1,...,n é dada por

Li=yi—9) > wij(y; — 1)
JE€J;

em que J; denota o conjunto de vizinhos da area 7 e o somatério em j é executado apenas
nas areas pertencentes a J;, y denota a média dessas observacoes vizinhas.

Uma maneira alternativa de visualizar a autocorrelagao espacial é por meio do
diagrama de dispersao de Moran (Moran Scatterplot). Esse gréafico, mostra a defasagem
espacial da variavel de interesse no eixo das ordenadas e os valores da variavel no eixo das
abscissas. O diagrama de dispersao de Moran ¢ dividido em quatro quadrantes conforme
apresentado na Figura 3.2. No primeiro quadrante estao localizadas as dreas que possuem
altos valores para a variavel, rodeados por vizinhos com altos valores (Q1, ++). No
segundo quadrante estao as areas que possuem baixos valores para a variavel, rodeados
por vizinhos com baixos valores (Q2, ——). No terceiro quadrante localiza-se as areas com
altos valores, rodeadas por vizinhos com baixos valores (Q3, +—) e no quarto quadrante
estao as areas que possuem baixos valores da variavel, rodeadas por vizinhos com altos
valores (Q4, —+).

E também possivel construir um mapa da regido de estudo com os valores organi-
zados pelos quadrantes do diagrama de dispersao de Moran, de forma que seja possivel
observar em que quadrante estdo agrupadas determinadas dreas. E possivel também

construir um mapa que indique em quais regioes a autocorrelagao local é ainda mais sig-
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Figura 3.2 — Representacao grafica do diagrama de dispersao de Moran.

(Q4a_+) (Q13++)

(Q2a - _) (Q33 + _)

Fonte: Elaboracao prépria.

nificativa, baseado nos valores do indice de Moram local. Este mapa é muito conhecido

como LISA (Local Indicators of Spatial Association) map.

3.5.4 Modelos de Regressao Espacial para Dados de Area

Um modelo de regressao baseia-se em uma equacdo matematica que estabelece
uma relacao entre uma variavel resposta Y; e uma ou mais variaveis explanatoérias x;. Um
modelo de regressao bastante simples é expresso na Equagao (3.1). Em muitos desses
modelos é comum assumirmos que as observagoes sejam independentes e identicamente
distribuidas (i.7.d). Todavia, de acordo com Bivand, Pebesma e Gomez-Rubio (2013),
quando estamos lidando com dados espaciais essa afirmacao pode nao ser verdadeira,
uma vez que as observacoes podem nao ser independentes, pois existe a possibilidade da
existéncia de alguma correlagao entre areas vizinhas.

Yin et al. (2018) afirmam que o uso do modelo visto em (3.1) néo é apropriado para
avaliar a relagao entre as variaveis, quando estamos trabalhando com dados espacialmente
dependentes. Para tanto, especificamente para a metodologia de dados de area, dois mo-
delos tém sido amplamente utilizados para este fim, o modelo SAR (Spatial Autoregressive
ou Spatial Lag Model) e o modelo SEM (Spatial Error Model).

Para Fischer e Wang (2011) o modelo SAR é uma extensao do modelo de regressao
tal como visto em (3.1). Esse modelo permite que as observagoes da variavel resposta Y;
na area i (1 =1,...,n) dependa de observagoes de areas vizinhas j (j # 7). O modelo SAR

pode entao ser definido da seguinte forma
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n p
yi=p Y wijyi+ > by +ei, (3.12)
=1 =1

em que o termo de erro ¢; é independente e identicamente distribuido, segundo uma
distribuicao normal com média zero e variancia constante, ou seja, &; N (0,02), (I
é o (i,j)-ésimo elemento da matriz de pesos espaciais ou matriz de proximidade W e p
¢ um parametro (a ser estimado) que ird determinar a intensidade da relacao espacial
autorregressiva entre y; e Z;-Lzl w;;jy;. Em notacdo matricial, o modelo em (3.12) é escrito

CcOo1mo

Y =pWY +XB+e¢,

em que € ~ N (0,I0?).

Anselin e Rey (1991) consideram que uma outra forma de se avaliar a possivel
dependéncia espacial entre as observacoes é incorporando um processo espacial autorre-
gressivo ao termo de erro no modelo dado em (3.1), de modo que autocorrelagdo dos

residuos seja entao considerada. Dessa forma o modelo fica dado por

p n
Yi= Y Tiple+ XD wijej+0;, (3.13)
k=1 j=1

que corresponde ao modelo linear normal, porém, com o termo de erro &; sendo dado por
€ = )\Z?ﬂ w;jej +0;, em que A é parametro espacial autorregressivo e d; corresponde
iid

ao termo de erro aleatério, com &; ~ A(0,0%). Em notacio matricial o modelo dado em

(3.13) pode ser reescrito como

Y = XB+AWe+34,

em que § ~ N(0,102).

O modelo SEM pode ser visto como uma combinacao entre o modelo de regressao
padrao e o modelo espacial autorregressivo em termos do erro ¢;, e portanto, tem valor
esperado igual ao modelo de regressao linear normal. Em grandes amostras, as estimativas
de ambos os modelos serao semelhantes, no entanto, em pequenas amostras pode haver um
ganho em eficiéncia ao se modelar corretamente a dependéncia espacial no termo de erro ¢;

(FISCHER; WANG, 2011). Outra representagao deste modelo é apresentada na subsessao
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3.6.3, em que o modelo SEM ¢ introduzindo partindo do conceito de Campos Aleatdrios
Markovianos Gaussianos e é chamado de modelo CAR (Conditional Autoregressive).
Outra alternativa para considerar a estrutura espacial na modelagem ¢é apresentada
em Bivand, Pebesma e Gomez-Rubio (2013). Os autores fazem mengao ao modelo espacial
de Durbin, o qual inclui o efeito espacial ndo s6 nas observacgoes da variavel aleatéria Yj,

como também nas variaveis explanatérias, como segue

p n n
Yi = ink5k+pzwijyj+72wijxjk~l—ei. (3.14)
k=1 j=1 j=1

Assim como nos modelos SAR e SEM, o modelo (3.14) também assume normali-
dade para os residuos, ou seja, &; Y (0,02). Este modelo pode ser reescrito matricial-

mente como

Y=XB+pWY +7WX +¢,

em que € ~ N(0,10?).

3.6 Campos Aleatérios Markovianos Gaussianos

Uma maneira alternativa de lidar com dados de area ¢é considerar a estrutura
espacial presente nos dados utilizando Campos Aleatérios Markovianos Gaussianos, do
inglés Gaussian Markov Random Fields (GMRF). Os GMRF possuem uma sélida teoria
com ampla aplicabilidade nas mais variadas areas do conhecimento. De acordo com
Rue e Held (2005), o uso de GMRF no campo da estatistica espacial é bastante vasto,
incluindo desde processos discretos, como analise de dados de area e padrao de pontos, a
aproximagoes de GMRF na geoestatistica para Campos Gaussianos.

A seguir serd exposto de forma resumida a teoria que envolve o uso de um GMRF
para o estudo de uma variavel aleatéria definida em uma area de interesse, também
definida como lattice irregular, de modo a dar um embasamento tedrico necessario para

andlises de dados dessa natureza por meio dos GMRF.

3.6.1 Independéncia Condicional

Para Rue e Held (2005) o conceito chave para o entendimento de um GMRF esta no

entendimento da estrutura de independéncia condicional. Por resultados de probabilidade
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¢ sabido que duas varidveis Y] e Y3 sdo ditas independentes se, e somente se, m(Y7,Ys) =
7(Y1)7(Y2), o que pode ser reescrito da forma Y7 L Y. Dada uma terceira varidvel Y3,
essas duas varidveis (Y] e Y3) sdo ditas condicionalmente independentes se, e somente se,
m(Y1,Y2|Y3) =m(Y1|Y3)m(Ya|Y3), ou seja, Y1 L Ya|Y3. De maneira geral, é possivel calcular

a densidade condicional de Y 4, dado Y_4 da seguinte forma

(Y4, Y_4)

m(YalY_4)= Y )

x7(Y)

em que Y 4 representa o vetor aleatorio Y cujos elementos pertencem a um determinado
conjunto A e Y_ 4 representa a realizacao do vetor Y com uma restricdo nos elementos

do conjunto A.

3.6.2 Grafo nao Direcionado

De acordo com Rue e Held (2005) um grafo nao direcionado pode ser usado para
representar a estrutura de dependéncia condicional em um GMRF. Um grafo nao direcio-
nado G é uma estrutura que consiste de um conjunto finito de vértices V e o um conjunto
finito de arestas £ desses vértices, compostas pelos pares {i,j} em que {i,j} €V e i #j.
Dizemos que os vértices 7 e j sdo adjacentes se existe uma aresta entre eles, ou seja,
{i,7} € &€, caso contrério, os vértices sao ditos nao adjacentes (EDWARDS, 2012). Em
muitos casos assumimos que V ={1,...,n}.

Em estudos de dados de area é comum representar a estrutura de vizinhanga das
areas através da matriz de proximidade W. Os valores dessa matriz podem ser obtidos
a partir de um grafo nao direcionado que representa a estrutura de vizinhanca da regiao
em estudo. Nesse caso, cada vértice do grafo representa uma area da regiao em estudo e
W recebe valor 1 para o par correspondente as areas 7 e j se os vértices que representam
essas areas sao adjacentes e as areas sao entao ditas vizinhas, caso os vértices sejam nao
adjacentes, as areas nao possuem vizinhanca e a matriz W recebe valor 0. A seguir é
representado na Figura 3.3 um exemplo de um grafo nao direcionado e sua respectiva

matriz de proximidade.

3.6.3 Modelos Autoregressivos Condicional (CAR) e Intrinseco (IAR)

Rue e Held (2005) afirmam que a grande utilidade dos GMRF deriva do fato de

que muitas coisas, as quais estamos interessados em calcular sao facilmente e rapidamente
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Figura 3.3 — Grafo nao direcionado e matriz de proximidade correspondente.

010000
101100
010100

W=lo11010
000101

(0000 1 0]

Fonte: Elaboracao prépria.

calculadas por meio de um GMRF. Os estudos pioneiros na construcao dos modelos
CAR (Conditional Autoregressive) foram introduzidos por Besag (1974) e Besag (1975).
Segundo o autor, os modelos CAR sao um caso particular de modelos GMRF, em que a
matriz de precisao G é uma matriz nao singular. O modelo CAR pode ser representado

da seguinte forma

Yily—i ~ N ( > 5z‘jyj,/%) ,

i
em que y_; = {y1,¥2, - Yi—1:Yi+1,-- - Yn}, Bii =0, Bij = —Gij /Gui(i # j) e ki = 1/Gy > 0.
A simetria da matriz G garante que §;;k; = 5jik;.
De acordo com De Bastiani et al. (2018), no caso especifico em que a matriz de
precisao (G) no modelo CAR é uma matriz singular, o modelo resultante é chamado de

IAR (Intrinsic Autoregressive), um caso particular do modelo CAR.

3.7 O Modelo Autoregressivo Intrinseco na familia GAMLSS

Em situac¢oes em que o fendmeno em estudo nao ocorre de maneira independente,
modelos de regressao que levam em consideracao essa estrutura de dependéncia sao de
grande valia para lidar com esse tipo de dado, visto que, tais modelos podem incorporar
em sua construcao essa dependéncia presente nas observagoes antes ignorada, que muitas
vezes pode ser devido ao efeito de tempo (dependéncia temporal), devido ao efeito do
espago em que ela ocorre (dependéncia espacial) ou até mesmo devido ao efeito de ambas

as fontes de variacdo de forma simultdnea (dependéncia espago-temporal).
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De Bastiani et al. (2018) apresentam uma formulagao interessante, em que mesclam
a teoria envolvida nos modelos GAMLSS com a estrutura espacial de um modelo Intrinseco
Autorregressivo (IAR) para dados agrupados em regides bem definidas. A inclusdo da
estrutura espacial nos modelos GAMLSS pode trazer grande melhoria nas estimativas
dos parametros dos modelos, quando os dados apresentam uma dependéncia espacial. De
acordo com os autores, o vetor aleatério y = (v1,72, .- ,yq)T é chamado de GMRF, com
respectivo grafo nao direcionado G, com média p e matriz de precisao AG, se e somente

se, sua funcao densidade de probabilidade é dada da seguinte forma

() o< exp —;A(v—u)TG(v—ﬂ) (3.15)

Gij #0<={i,j} € £, para i#j,

em que G;j é o elemento da matriz de precisao G para a linha 7 e coluna j.

De acordo com Rue e Held (2005), v; e y; sao condicionalmente independentes se,
dado um +,, para todo r diferente de ¢ e j, se e somente se, Gj; = 0. Devido a estrutura
da matriz de precisao, os autores definem o vetor aleatério conforme um modelo CAR

como segue,

Yily_i ~ N (Zﬁz’ﬂj, kz) ,
J

em que Y_; = (V1,72 Vi1, Vi1, -, Vq)s Bii =0, Bij = —Gij/Gii(i # j) e ki =1/ (AGy;) >
0, parai=1,...,q. Entdo, conforme em De Bastiani et al. (2018), usando o Lema de Brook
(BROOK, 1964), pode ser mostrado que a distribui¢do conjunta de vy é da forma como
dado em (3.15) com média p = 0, fornecendo, f;;k; = (jiki, o que significa que a matriz
G é simétrica.

A implementacdo de como um modelo TAR especifico é incorporado ao modelo
GAMLSS ¢ dada em De Bastiani et al. (2018) da seguinte forma. Seja W uma matriz
de proximidade (que assume-se ser simétrica) em que os elementos wy; =0 e w;; =1
se i e j (i #j) compartilham uma borda comum, ou 0 caso contrario. A matriz de
precisao G pode ser obtida como D,, — W, em que D,, é uma matriz diagonal com cada

elemento da diagonal correspondendo a soma dos elementos da respectiva linha da matriz
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de proximidade. Se tomarmos como exemplo a matriz de proximidade na Figura 3.3,

teremos o seguinte o resultado para a matriz de precisao G.

01 0000 100 00O
101100 030000
01 0100 002000
W= =D, =
01 1010 000300
000101 000020
100001 0] 100000 1]
e portanto,
1 1.0 0 0 0|
-1 3 -1 -1 0 O
-1 2 -1 0 O
G=D,—- W=
-1 -1 3 -1 0

(e @) =) =)
)
@]
|
—_
(\]
|
—_

O efeito da matriz G é aproximar valores ajustados das regides vizinhas juntos (em
vez de reduzi-los a média geral, como é o caso de um termo simples do modelo de efeito
aleatério). Perceba que a matriz G é tratada no GAMLSS como uma penalidade extra
na fungao de log-verossimilhanca penalizada ¢, (DE BASTIANI et al., 2018).

Assumindo que a varidvel resposta e as variaveis explanatérias sejam medidas e
que suas observagoes pertencam espacialmente a um conjunto de areas ou regioes, zero,
uma ou mais de uma observagao pode ser registrada em cada regiao, caracterizando um
processo de andlise espacial discreto agrupado por areas.

Para incorporar modelos TAR em modelos GAMLSS, tome Z uma matriz indice
que indica que observagao pertence a que area, e tome 7y um vetor de ¢ efeitos espaciais
aleatérios e assumindo que 7y ~ N (O, )\_1G_1), em que G~! é uma inversa generalizada
da matriz G4x4. No seguinte modelo IAR baseado na Equagao (3.15), a matriz G contém
a informagcao sobre os vizinhos (regides adjacentes), com elementos dados por G = n;,
em que n; representa o nimero total de regioes adjacentes a regiao i e Gj; = —1 se a

regiao 7 e j sao adjacentes, e zero caso contrario, para it =1,...,q e 7 =1,...,q. Este
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modelo tem a propriedade atrativa que depende de A e 7; para todo j # ¢, entao ; ~
N (nyjn; L (/\ni)_l), em que o somatorio é sob todas as regides que sao vizinhas da
regiao i.

O padrao diferente de zero na matriz G determina o grafo G. Um valor diferente de
zero na matriz G indica que existe uma conexao entre as duas areas correspondentes no
grafo G (eles sdo vizinhos conectados). O valor zero na matriz G indica que nao hé conexao
entre as duas areas no grafo G, o que implica que os efeitos espaciais correspondentes 7;

e 7, para as duas regioes sao condicionalmente independentes.
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4 APLICACAO 1: ESTUDO DE CASOS DE TUBERCULOSE BOVINA

4.1

NO ESTADO DE MINAS GERAIS ENTRE OS ANOS 2014-2018

Resumo

A Tuberculose bovina (bTB) é uma doenca infecciosa de importante impacto na
saude publica e na economia de qualquer regiao de sua ocorréncia. A doenca é cau-
sada pelos agentes pertencentes ao complexo Mycobacterium tuberculosis em maior
escala pelo Mycobacterium bovis. A bTB pode acometer diversas espécies de ani-
mais domesticados e algumas espécies de animais selvagens, podendo também ser
transmitida ao homem por meio destes hospedeiros. O estudo da zoonose é de suma
importancia, uma vez que a mesma traz diversos prejuizos para a populacao, envol-
vendo problemas na satide animal e humana, o que vai de encontro a iniciativa One
Health que visa o tratamento da satide de humanos, animais e do meio ambiente
de forma unificada. Neste sentido, o objetivo do presente estudo foi identificar o
modelo de melhor ajuste para os casos de Tuberculose bovina no estado de Minas
Gerais através dos modelos da familia GAMLSS. Na anélise espacial descritiva foi
possivel constatar que a bTB esteve mais presente na regiao oeste do estado de Mi-
nas Gerais, com maiores contagens nos municipios pertencentes as regides do Alto
Paranaiba, Triangulo Mineiro e Noroeste. Campo Florido apresentou o maior na-
mero de animais com diagnodstico positivo para a bTB, sendo que, provavelmente,
este fato se deve ao maior niimero de testes realizados em uma propriedade deste
municipio com ativa exportagdo de bovinos. Identificou-se que os casos de bTB no
estado de Minas Gerais ndo apresentaram autocorrelacdo espacial significativa. Os
modelos de regressao mostraram que, hd um aumento no ntimero de animais com di-
agnostico positivo em localidades com maior efetivo bovino e maior niimero de vacas
ordenhadas. O maior problema enfrentado neste trabalho foi sem duvida, a falta de
informacao sobre a doenga em muitos municipios (missing value), o que dificulta a
avaliacdo da real situagdo da doenga no estado. Além disso, ha uma grande chance
de que o nimero de animais com resultado positivo em muitos destes municipios
esteja subnotificado, uma vez que as notificacbes sdo voluntarias.

Palavras-chave: Modelagem estatistica. One health. Zoonose.

Introducao

A Tuberculose bovina é uma doenca infecciosa causada por membros do complexo

Mycobacterium tuberculosis, em maior grau causada pelo agente Mycobacterium bovis,

acometendo diversas espécies de animais domésticos e algumas espécies de animais selva-

gens. A doenca pode ser transmita ao homem através destes hospedeiros, sendo portanto,

caracterizada como uma doencga de forte impacto na saide animal e humana. O estudo

da doenca estd no contexto da iniciativa One Health', que tem como premissa a interacio

entre a medicina veterinaria e humana, de forma que os cuidados a saude humana, de

animais e do meio ambiente sejam tratados de maneira unificada.

! https://onehealthinitiative.com /about/
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Para Santos et al. (2018), a Tuberculose bovina é uma doenca de alta relevancia na
saude publica e na economia de um pais. Isto deve-se aos gastos relacionados a programas
de controle e erradicacao da doenca, como o Programa Nacional de Controle e Erradicagao
da Brucelose e Tuberculose Animal (PNCEBT) no Brasil. Além disso, tém-se grandes
perdas nas produgoes pecudrias do pais devido ao sacrificio de animais doentios, haja
vista que nao ha tratamento eficaz para mesma.

A Tuberculose bovina tem sido alvo de muitos estudos cientificos que visam in-
vestigar o comportamento da doenga, as diversas formas de contagio e identificar fatores
associados ao aumento da mesma no intuito de contribuir com as autoridades respon-
saveis, propondo medidas mitigadoras para o controle e erradicacao da doenca. Dentre
os varios estudos, pode-se citar: Belchior et al. (2016), Srinivasan et al. (2018), Campos
(2019), Souza Filho (2019), Heijden et al. (2020), Conceicao et al. (2020) e Lima et al.
(2020). No entanto, nao foi encontrado na literatura estudos voltados a investigagao da
Tuberculose bovina por meio dos modelos GAMLSS, especialmente no Brasil e no estado
de Minas Gerais.

Por se tratar de uma doenca assistida por um programa de controle oficial e com
baixa prevaléncia de animais positivos (0,56%) no estado de Minas Gerais (BARBIERI et
al., 2016), a base de dados de bovinos acometidos com Tuberculose bovina nos municipios
do estado apresenta diversas caracteristicas que podem trazer problemas durante a ana-
lise de regressao, tais como elevada frequéncia de zeros na amostra e uma variabilidade
extremamente alta. O que torna muito dificil o tratamento adequado desses dados através
de modelos mais comuns.

Neste sentido, o presente trabalho se justifica por apresentar uma proposta de
tratamento dos dados de Tuberculose bovina nos municipios do estado de Minas Gerais
por meio dos modelos da familia GAMLSS, buscando uma modelagem mais adequada dos
dados frente aos diversos problemas que podem ser enfrentados devido a complexidade da
distribuicao assumida para variavel resposta. Estes modelos podem também ser aplicados
nao s6 a diversos outros problemas da epidemiologia, como também nas mais variadas

4reas do conhecimento.
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4.2 Revisao Bibliografica

Em 1882 era descoberta a bactéria causadora da Tuberculose humana (TB), pelo
Dr. Heinrich Hermann Robert Koch, a qual ele chamou de bacilo da Tuberculose. Em
1905, Koch recebera o prémio nobel pela descoberta que inovaria o modo como a me-
dicina tratava a doenca na época. Em 1898, Theobald Smith descobriu que havia uma
diferenca na bactéria causadora da doenga em humanos e bovinos. Em sua publicacao,
Smith demonstrou as diferencas entre esses dois agentes, atualmente conhecidos como
Mycobacterium tuberculosis (M. tuberculosis) agente causador da Tuberculose humana e
Mycobacterium bovis (M. bovis) agente causador da Tuberculose bovina (bTB).

A Organizacio Mundial da Satide Animal (OIE)? define a Tuberculose Bovina
como uma doencga cronica de animais causada por membros do complexo Mycobacterium
tuberculosis principalmente por M. bovis , mas também por M. caprae e, em menor grau,
por M. tuberculosis . E uma das principais doencas infecciosas do gado, e também afeta
outros animais domesticados e certas populagoes de animais silvestres, causando um es-
tado geral de doenca, pneumonia, perda de peso e eventual morte. A bTB é caracterizada
como uma zoonose, devido ao fato de poder ser transmitida dos animais para o homem.

Ainda segundo a OIE, o Mycobacterium bovis foi isolado de intimeras espécies sel-
vagens, incluindo bufalos africanos, bifalos asiaticos domésticos, bisontes, ovelhas, cabras,
equinos, camelos, porcos, javalis, veados, antilopes, caes, gatos, raposas, martas, texugos,
furdes, ratos primatas, lhamas, kudus, elands, antas, alces, elefantes, sitatungas, érixes,
addaxes, rinocerontes, gambads, esquilos, lontras, focas, lebres, toupeiras, guaxinins, coio-
tes e varios felinos predadores, incluindo ledes, tigres, leopardos e lince.

LA doenca é contagiosa e pode ser transmitida de forma direta, pelo contato com
animais infectados (domésticos e selvagens) ou indiretamente, pela ingestao de material
contaminado. Nos bovinos a principal forma de transmissao é pelas vias respiratorias,
contudo, bezerros podem ser infectados pela ingestao de leite de vacas contaminadas.
Nos humanos a infecgdo pode acontecer pela ingestao de leite cru ou pelo contato com
tecidos infectados. Os sinais clinicos usuais sdo: fraqueza, perda do apetite e peso, febre
flutuante, dispneia e tosse intermitente, sinais de pneumonia de baixo grau, diarreia,

linfonodos proeminentes e aumentados.

2 https://www.oie.int/en/animal-health-in-the-world /animal-diseases /Bovine-tuberculosis/
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Souza Filho (2019) infatiza que a Tuberculose bovina gera diversos prejuizos aos
produtores de rebanho bovino, como queda na producao de leite, perdas na producao de
carne e perda referente a condenacao de carcagas com lesoes de tuberculose no abatedouro,
além de representar uma barreira no livre comércio de animais e produtos de origem
animal. FEsses problemas de forma generalizada e aliados aos gastos relacionados aos
programas de controle da bTB se estendem obviamente para um problema econémico no

pais.

4.2.1 Cenario Mundial

A Tuberculose bovina é encontrada no mundo todo, apesar de alguns paises nunca
terem detectado a doenca. A bTB ¢ uma doencga listada na OIE e deve ser relatada
a mesma, conforme seu Codigo Sanitario para Animais Terrestres. A doenca apresenta
maior prevaléncia nos paises da Africa e da Asia, podendo também ser encontrada em
paises da Europa e das Américas.

Entre janeiro de 2017 e junho de 2018, 188 paises e territérios informaram a OIE sua
situacao em relagao a Tuberculose bovina. Destes, 82 (que representa um percentual de
44%) relataram a presenca da doenga. O gado é o principal reservatério do Mycobacterium
bovis, representando a principal fonte de infeccao em humanos. Todavia, ha relatos da
presenca da doenca em outros animais, domesticados e nao domesticados, tendo sido
encontrada pela primeira vez em texugos selvagens, segundo Cassidy (2019).

Na Figura 4.1 é possivel observarmos a distribuicao geografica da incidéncia global
da Tuberculose bovina. Pode-se notar que, entre os anos de 2017 e 2018 muitos paises nao
apresentaram incidéncia da zoonose e que em grande maioria deles a doenca foi detectada
apenas em animais domesticados.

De acordo com a OIE (2019), entre os 82 paises afetados, 29 (35,4%) relataram a
presenca de bTB no rebanho de gado e em animais selvagens. Dois paises (2,4%) relataram
que o bTB esta presente apenas na vida selvagem, enquanto que 51 desses paises (62,2%)
indicaram que apenas o gado foi afetado.

Embora a infec¢ao em rebanhos bovinos tenha sido controlada em varios paises, a
eliminacdo completa da doenca é muito complicada, devido ao impacto significativo da

infeccao persistente de animais selvagens, configurando um cenario de potenciais reserva-
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Figura 4.1 — Distribuigdo global da Tuberculose bovina (bTB) entre 2017 e 2018.

Copyright © 2018, World Animal Health Information and Analysis Department — OIE
TR - . - =
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I Fresente em animais domésticos e selvagens
7] Presente apenas em animais domésticos

[ ] Presente apenas em animais selvagens
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[] sem infermagdio

* Data provided by Morocco

Fonte: (OIE, 2019)

térios na auséncia da doenca em bovinos e por isso, a bTB representa um sério problema
para a saide animal e humana.

De acordo com Srinivasan et al. (2018), em muitos paises desenvolvidos, onde
programas de controle nacional contra o Tuberculose bovina foram implementados, hé
um controle satisfatorio da doenga, embora a erradicacao completa da bTB seja bastante
desafiadora, devido ao potencial transbordamento de hospedeiros da vida selvagem. Em
contrapartida, em alguns paises em desenvolvimento, como a India por exemplo, a bTB
permanece endémica e muitas dificuldades sdo enfrentadas para o controle da doenca, tais
como os custos economicos associados aos programas de controle da bTB.

Em um estudo sobre a prevaléncia da Tuberculose bovina em bufalos africanos,
Heijden et al. (2020) constataram que o impacto de um programa de monitoramento da,
bTB a longo prazo com a remoc¢ao de animais que testam positivo é de fato significativo,
resultando na diminuicao da prevaléncia da doenca no rebanho.

Para Conceicao et al. (2020) a Tuberculose é ainda um dos maiores problemas
de saude publica, estimando que causa cerca de 140.000 novos casos e mais de 12.000
mortes em humanos em todo o mundo. Segundo os autores, um importante fator no
controle da zoonose é o fato de que casos de Tuberculose humana causada pelo M. bovis

é provavelmente subestimada.
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4.2.2 A Tuberculose bovina no Brasil

O Brasil ¢ um dos maiores paises em extensao territorial, com alta representati-
vidade na agropecuaria no mercado internacional. De acordo com o Instituto Brasileiro
de Geografia e Estatistica (IBGE)3, no ano de 2019 o Brasil apresentou um efetivo de
rebanho bovino de 213.523.056 cabecas e 16.357.485 de vacas ordenhadas neste periodo.
Ainda segundo o IBGE, o Departamento de Agricultura dos Estados Unidos (United
States Department of Agriculture) estimou que em 2018 o Brasil apresentou o segundo
maior rebanho mundial de bovinos, sendo o principal pais exportador e o segundo maior
produtor de carne bovina do mundo.

O Ministério da Agricultura, Pecuaria e Abastecimento (MAPA) instituiu em 2001
o Programa Nacional de Controle e Erradicagdo da Brucelose e da Tuberculose Animal
(PNCEBT) que foi implementado com o objetivo de reduzir a prevaléncia de Brucelose
e Tuberculose bovina no pais, visando a erradicagdo dessas doencas. De acordo com o
MAPA?, a estratégia de atuacio do programa ¢é baseada na classificacio das unidades
federativas quanto ao grau de risco para essas doencas e na definicdo e aplicagdo de
procedimentos de defesa sanitdria animal, de acordo com a classificagdo de risco.

O MAPA? frisa ainda que a eficicia de um programa nacional de promocio de
saude animal esta diretamente relacionada a qualidade e padronizacdo dos meios de diag-
noésticos utilizados. Para o diagnodstico da bTB, o PNCEBT leva em consideragao o Teste
Cervical Simples (TCS), que é adotado como prova de rotina, o Teste da Prega Caudal
(TPC), utilizado exclusivamente em gado de corte, também como prova de rotina e o
Teste Cervical Comparativo (TCC) que pode ser utilizado como teste confirmatério dos
dois anteriores, visando maior especificidade do diagnéstico da doenca.

Apesar da instituigio do PNCEBT em 2001, a situacao do Brasil em relacao a
presenca da Tuberculose bovina é bastante preocupante. O pais vem acumulando altos
indices da doenca ao longo dos anos desde o inicio do seu acompanhamento em 1999, com

destaque para os anos 2006, 2007, 2009, 2015 e 2019 que apresentaram os maiores nimeros

3 https://cidades.ibge.gov.br/brasil /panorama
4 https://www.gov.br /agricultura/pt-br/assuntos /sanidade-animal-e-vegetal /saude-
animal /programas-de-saude-animal /controle-e-erradicacao-da-brucelose-e-tuberculose-pncebt
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de casos confirmados da doenca conforme pode ser visto no Sistema de Informacao e Satude
Animal® do MAPA.

Na Figura 4.2, pode-se perceber que as regioes que concentraram a maior incidéncia
da doenca entre os anos de 1999 a 2019 foram as regides Sul, Sudeste, Centro-Oeste e parte
da regiao Norte, sendo estas as regioes com maior ntimero de casos registrados (> 735). O
numero de animais contaminados com a bTB para ano de 2019 atingiu o maior patamar

da série historica com 7.172 animais infectados em todo o pais.

Figura 4.2 — Distribuigdo da bTB no Brasil entre os anos de 1999 e 2019 (nimero de casos

registrados).
Bl 5acs5 Hl 85 a 108
108 até 735 Bl Apartirde 735

Fonte: (MAPA, 2020)

Souza Filho (2019) afirma que no Brasil, a Tuberculose bovina é mais prevalente em
rebanhos de leite, principalmente em fazendas com alta produgao. Ainda de acordo com o
autor, estudos conduzidos em 13 unidades federativas do Brasil mostraram que a doenca
é heterogénea dentro e entre os estados e que as maiores prevaléncias foram observadas
no Espirito Santo, norte de Sao Paulo, sul de Minas Gerais e sudeste de Goids. Nestes
estados, a producao de leite foi identificada como maior fator de risco para a doenca.

Segundo Lima et al. (2020) o diagndstico e controle da Tuberculose bovina no
Brasil sao norteados pelo PNCEBT, contudo a presenca de fatores inerentes aos testes
utilizados para o diagnostico da doenga, como sensibilidade, especificidade, custo, tempo
de execucgao, entre outros fatores, tém motivado estudos voltados a procura de ferramentas

alternativas para o diagnoéstico da bTB.

® http://antigo.agricultura.gov.br/assuntos/sanidade-animal-e-vegetal /saude-animal /sistema-
informacao-saude-animal
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4.2.3 Situacao no Estado de Minas Gerais

Em 2018, o estado de Minas Gerais foi um dos 3 estados da federagao que obteve o
maior nimero para o efetivo de rebanho bovino com 21.810.311 cabecas, atras apenas dos
estados de Goias com 22.651.910 cabecas e Mato Grosso com 30.199.598 cabecas, sendo
este ultimo estado, destaque nacional na criacao de bovinos desde 2004 e apresentado no
ano de referéncia o segundo maior valor da série, perdendo apenas para o ano de 2016,
segundo dados do IBGE.

De acordo com o relatério da Pesquisa Pecuaria Municipal (PPM, 2019), no ano de
2018, os estados do Mato Grosso, Goids, Minas Gerais, Mato Grosso do Sul e Para apre-
sentaram respectivamente 14,1%, 10,6%, 10,2%, 9,8% e 9,7% do total nacional de rebanho
bovino, representando 54,4% do efetivo nacional. Para o ntiimero de vacas ordenhadas,
Minas Gerais foi o estado brasileiro com maior nimero de cabegas (3.147.732), seguido
pelos estados de Goias com 1.930.594 cabecas e Parand com 1.356.589 cabegas, sendo o
quarto estado brasileiro com maior produtividade de leite (2.840 litros/vaca/ano), atrés
dos estados de Santa Catarina, Rio Grande do Sul e Parana que apresentaram produtivi-
dades superiores a 3.200 litros/vaca/ano.

Em um estudo para avaliar a ocorréncia de zoonoses em carcagas bovinas de ani-
mais abatidos em Uberaba-MG por meio de exames post mortem, entre 2006 e 2016,
Campos (2019) verificou que a Tuberculose foi a zoonose mais presente, entre a doen-
cas avaliadas, representando mais da metade das ocorréncias (58,10%). De acordo com
Instituto Mineiro de Agropecudria (IMA)®, dos 853 municipios do estado, apenas 16 tém
certificagdo de livres da Tuberculose animal.

Belchior et al. (2016) constataram que, entre 1.586 rebanhos de gado avaliados
para 7 regioes do estado de Minas Gerais, 75 foram classificados como positivos para a
Tuberculose bovina, apresentando uma prevaléncia moderada de 5,04% a nivel de rebanho
e 0,81% a nivel de animal para a regiao em estudo. A regiao do Alto Paranaiba apresentou
a maior prevaléncia (9,66%), sendo esta uma regiao leiteira recém formada. O Tridngulo
Mineiro, regiao com extensa producgao de carne bovina foi a area com menor prevaléncia,
com 2,08%.

Barbieri et al. (2016) investigaram os fatores de risco associados a ocorréncia de ani-

mais positivos para a Tuberculose bovina no estado de Minas. O estudo avaliou 2.182 re-

6 http://www.ima.mg.gov.br
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banhos, em que 31.832 animais foram submetidos ao Teste Cervical Comparativo (TCC),
onde 93 rebanhos testaram positivo para bTB, derivados de 188 animais positivos. O
estudo encontrou prevaléncia moderada de bTB a nivel de rebanho e baixa prevaléncia
em animais. Os autores identificaram uma relagao significativa entre rebanhos com 30 ou
mais vacas, gado comprado de comerciantes de animais e o tipo de rebanho em relacao a
sua produgao (carne ou leite) com o aumento na chance de observar animais positivos no

rebanho.

4.3 Material e Métodos

A seguir sera apresentada a metodologia utilizada para dar prosseguimento ao es-
tudo dos casos de Tuberculose bovina no estado de Minas Gerais, bem como sao apresen-
tados a delimitagao da area de estudo, a base de dados utilizada e os métodos estatisticos

que foram empregados para a andlise dos dados.

4.3.1 Area de Estudo

70 Estado de Minas Gerais é uma das 27 unidades da Reptblica Federativa do
Brasil, na América do Sul. Esta localizado na regiao Sudeste do Brasil, juntamente com
os Estados do Espirito Santo, Rio de Janeiro e Sao Paulo. Seu territério fica entre os
paralelos 14°13’58"e 22°54’00"de latitude sul e os meridianos de 39°51’32"e 51°02’35"a
oeste de Greenwich. Ocupa um fuso horario correspondente a -3 horas em relagao a
Greenwich.

Minas Gerais é o estado brasileiro com o maior nimero de municipios, somando
853 municipios em todo o estado. De acordo com o Instituto Brasileiro de Geografia
Estatistica (IBGE), possui uma area total de 586.521,121 km?. O estado faz divisa com
os estados de Sao Paulo, Rio de Janeiro, Espirito Santo, Bahia, Mato grosso do Sul, Goias
e Distrito Federal. No tltimo censo realizado pelo IBGE (2010), tinha uma populacao de
19.597.330 habitantes e em 2019 foi estimada em 21.168.791 habitantes.

80 IBGE divide Minas Gerais em 12 mesorregides e 66 microrregioes. De acordo
com o 6rgao, este sistema de divisao tem aplicagoes importantes na elaboragao de politicas

publicas e no subsidio ao sistema de decisoes quanto a localizacao de atividades econd-

" https://www.mg.gov.br/conteudo/conheca-minas/geografia/localizacao-geografica-0
8 https://www.mg.gov.br/conteudo/conheca-minas/geografia/localizacao-geografica



o1

micas, sociais e tributdrias. Contribuem também, para as atividades de planejamento,
estudos e identificacao das estruturas espaciais de regioes metropolitanas e outras formas
de aglomeragoes urbanas e rurais.

Gongalves et al. (2009) dividem o estado em sete regioes que sao caracterizadas de
acordo com diferentes parametros relacionados a atividades da pecuéria voltada a cria-
¢ao de bovinos, como sistemas de producao, finalidade da producao, manejo de animais,
tamanho de rebanho e sistemas de comercializagao. Esta mesma estratificagao é apresen-
tada em Barbieri et al. (2016). As regides podem ser consultadas na Figura 4.3. A saber:
1 - Noroeste, Norte e Nordeste, 2 - Leste, 3 - Central, 4 - Zona da Mata, 5 - Sul e Sudeste,

6 - Alto Paranaiba e 7 - Tridngulo Mineiro.

Figura 4.3 — Localizagdo geografica do Estado de Minas Gerais, divisoes e seus respectivos mu-
nicipios.

Minas Gerais

Fonte: Elaboracao prépria.

4.3.2 A Base de Dados

O trabalho esta sendo desenvolvido em parceria com o Departamento de Medicina
Veterinaria da Universidade Federal de Lavras e o Instituto Mineiro de Agropecuaria
(IMA). O fenémeno em estudo é apresentado por meio da varidvel Controle de Focos da
Tuberculose Animal (CFTA), que se refere ao nimero de bovinos com resultado positivo
para a doenga nos testes de diagnéstico nos municipios de Minas Gerais entre os anos
de 2014 e 2018. Esses dados sdo provenientes das notificagdes recebidas pelo Programa

Nacional de Controle e Erradicacdo da Brucelose e da Tuberculose Animal (PNCEBT)
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fornecidos pelo IMA. Os animais foram considerados positivos para a Tuberculose bovina
quando apresentaram resultado positivo nos testes de triagem e confirmatorio.

Vale salientar que o niimero de casos de bTB nos municipios do estado de Minas
Gerais obtidos dessa base de dados pode nao retratar a real situagao do estado em relagao
a Tuberculose bovina, posto que nao héd uma obrigatoriedade por parte das proprieda-
des com bovinos em realizarem os exames nos animais, salvo em casos especificos como
exportacao ou venda de animais para outras localidades e atividades economicas que en-
volve o manejo de leite bovino. Com isso, além de haver a possibilidade de subnotificagao
do nimero de bovinos com diagndstico positivo para a bTB, este fato também gera um
nimero alto de valores ausentes para muitos municipios na base de dados.

Também foram utilizadas as variaveis efetivo de rebanho bovino (ER) e ntimero
de propriedades com bovinos (PB) provenientes do relatério de informagoes gerais de
bovinos, durante as etapas de vacinagao contra a febre aftosa realizadas pelo Sistema de
Defesa Agropecuaria do estado de Minas Gerais. Estes dados foram cedidos pelo IMA.

O ntmero de vacas ordenhadas (VO) nos anos 2014-2018, foi obtida da base de
dados da Pesquisa da Pecuaria Municipal (PPM)9 realizada pelo Instituto Brasileiro de
Geografia e Estatistica (IBGE). Finalmente, também trabalhamos com o ntimero de ani-
mais abatidos com leses sugestivas & bTB (AIA) entre os anos 2014 e 2018, cujos dados
foram cedidos pelo Servigo de Inspe¢ao Federal (SIF), vinculado ao Departamento de Ins-
pe¢dao de Produtos de Origem Animal (DIPOA), da Secretaria de Defesa Agropecudria
(SDA/MAPA).

Para as variaveis CFTA e AIA foi calculada a soma dos animais com resultado
positivo para a bTB e animais abatidos com lesoes sugestivas, respectivamente, nos mu-
nicipios do estado entre os anos 2014-2018. Ja para as variaveis efetivo de rebanho bovino,
numero de propriedades com bovinos e niimero de vacas ordenhadas optou-se por calcular

a média nos municipios e nos anos em estudo.

4.3.3 Analise Estatistica

A anélise estatistica se deu primeiramente por meio de uma anéalise exploratoria dos
dados, bem como observacao da distribuicao das variaveis e calculo de medidas descritivas.

Foram elaborados mapas coropléticos para observar a distribuicao espacial dos casos de

9 https:/ /sidra.ibge.gov.br/pesquisa/ppm/tabelas
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bTB nos municipios do estado de Minas Gerais, assim como, para avaliar a relagdo entre
as variaveis CFTA e AIA, de modo a identificar possiveis discrepancias desses dados nos
municipios. Posteriormente, foi calculado o indice de I de Moran para ambas as variaveis,
no qual identificou-se que nao hé autocorrelagao espacial dos valores dessas variaveis no
estado de Minas Gerais.

Foram ajustados modelos da familia GAMLSS, no intuito de verificar a possivel
influéncia das covaridveis ER e VO na variabilidade da varidvel resposta CFTA. Para
verificar a presenca de correlagdo entre as varidveis explanatoérias, foi utilizado um teste
para o coeficiente 7 de Kendall.

As andlises desse estudo foram realizadas no sotware R (R Core Team, 2019) na
versao 3.6.1, de codigo livre e gratuito com o auxilio do pacote gamlss (STASINOPOU-
LOS; RIGBY, 2007) e gamlss.dist (RIGBY et al., 2019) e (STASINOPOULOS; RIGBY,
2020) para o ajuste dos modelos GAMLSS.

4.4 Resultados

Nesta sessao serao apresentados os resultados encontrados na analise dos dados
de bovinos com resultado positivo nos testes de diagnodstico para a Tuberculose bovina
nos municipios de Minas Gerais. Inicialmente, uma andlise exploratoria foi conduzida
para a variavel resposta, assim como para as variaveis explanatoérias. Posteriormente, é
realizado a investigacao dos fatores associados aos casos de Tuberculose bovina por meio

dos modelos GAMLSS.

4.4.1 Analise Exploratéria

No total, foram registrados 2.246 animais diagnosticados como positivos nos testes
para a bTB distribuidos em 152 municipios no estado de Minas Gerais entre os anos de
2014 e 2018. Campo Florido foi o municipio com o maior nimero de animais positivos, com
422, seguido pelos municipios de Unai com 196, Patos de Minas com 127, Lagoa Formosa
com 100 e Coromandel com 97. Os demais municipios tiveram contagens abaixo de 85
animais positivos. O alto nimero de animais diagnosticados como positivos no municipio
de Campo Florido deve-se provavelmente a presenca de uma propriedade exportadora de
bovinos vivos, ja que esse tipo de propriedade deve obrigatoriamente apresentar resultados

em relagao a auséncia de bTB nos animais.
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Tabela 4.1 — Estatisticas descritivas para as varidveis nimero de animais com diagnéstico po-
sitivo para a bTB (CFTA), nimero de propriedades com bovinos (PB), efetivo
de rebanho bovino (ER), nimero de vacas ordenhadas (VO) e nimero de animais
abatidos com lesoes sugestivas (AIA).

Estatisticas CFTA PB ER VO ATA
Minimo 0,00 38,00 1441,00 18,00 1,00
Maéaximo 422,00  3114,20 352934,00 2500,00 367,00
19 quartil 1,00 300,75  15233,25 900,00 2,00
Mediana 2,00 516,50  28281,75  1402,0 6,00
39 quartil 10,25 767,50  48753,00  1925,67 28,00
Média 14,78 641,18  50737,84  1368,80 28,45
Desvio 41,73 518,97 63332,01 703,99 58,99
Assimetria 6,94 1,92 2,50 -0,21 3,71
Curtose 59,66 4,61 6,78 -0.97 15,41

Fonte: Elaboragao prépria.

Conforme pode ser visto na Tabela 4.1, 75% dos municipios tiveram contagens
inferiores a 10 para o nimero de animais diagnosticados como positivo para a bTB e
50% deles apresentaram contagens inferiores a 2, o que da indicios de que a doencga
parece nao apresentar alta prevaléncia no estado. Todavia, as mesmas estatisticas obtidas
para o numero de animais abatidos com lesdes sugestivas a bTB sugere uma possivel
subnotificacdo do verdadeiro niimero de animais com diagnodstico positivo para a bTB.

A distribui¢ado do niimero de animais positivos para a Tuberculose bovina (CFTA)
apresenta assimetria a direita e caracteristicas leptocurticas. As varidaveis explanatérias
propriedades com bovinos (PB) e Efetivo de rebanho (ER) parecem apresentar distri-
buigoes levemente assimétricas e leptoctrticas. J4 o nimero de vacas ordenhadas (VO)
parece ter uma distribuicao assimétrica, porém com caracteristica platicurtica. A seguir
é exposto na Figura 4.4 a visualizagao grafica da distribuicao para a variavel resposta
(CFTA).

Na Figura 4.4(a) fica visivel a alta frequéncia de valores no intervalo de zero a
cinquenta, sendo o percentual de municipios com contagens dentro deste de intervalo
igual a 94,08%, o que corresponde a 143 municipios. Enquanto que o percentual de
municipios com informacoes nulas, ou seja, que nao apresentaram diagnosticos positivos
para a bTB dentro dos anos estudados foi de 19,08% aproximadamente, que corresponde
a 29 municipios. Isto corrobora com as informacoes obtidas a partir da Tabela 4.1 em
que grande parte dos municipios apresentam baixos valores para o nimero de animais

diagnosticados como positivos para a bTB.
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Figura 4.4 — Visualizagado gréafica para o niimero de animais com diagndstico positivo para a bTB
(CFTA) no estado de Minas Gerais.
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Fonte: Elaboracao prépria.

Na Figura 4.4(b) pode-se observar o alto nimero de observacoes atipicas, com
destaque para o municipio de Campo Florido que apresentou a maior contagem de animais
diagnosticados com a bTB. No grafico de dispersao (Figura 4.4(c)) também fica visivel o
alto nimero de municipios com observagoes nulas e alta variabilidade para esta variavel,
impulsionada pelo alto niimero de observagoes atipicas.

A relagao entre as varidveis explanatorias e o nimero de animais com diagnéstico
positivo para a bTB foi realizada primeiramente através do grafico de dispersao (Figura
4.5). Neste, é possivel observar que, as variaveis explanatérias PB e ER parecem se
comportar de forma similar para a relagdo com o ntimero de animais positivos (CFTA).
Nota-se também uma aparente correlacao linear positiva entre as variaveis PB e ER.
Isto pode acarretar em um possivel problema de multicolinearidade durante a analise
de regressao, isto é, uma das variaveis independentes pode ser obtida como combinacao
linear de outra. Para a relacao entre o nimero de vacas ordenhadas e o nimero de animais
positivos para a bTB nao se pode enxergar um padrao especifico.

Para confirmar a hipdétese sob a presenca de correlagao linear entre as variaveis
foi realizado um teste para o 7 de Kendall, sob a hipdtese nula de que as varidveis nao
sao correlacionadas. O teste foi avaliado para a relacao entre a resposta e as varidveis
explanatorias, bem como para a relacao apenas entre as variaveis explanatérias. Os
resultados estao exibidos na Tabela 4.2.

Tal como sugerido pelo grafico de dispersao na Figura 4.5, as varidveis indepen-

dentes PB e ER apresentam de fato correlagdo linear significativa. Diante disto faz-se
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Figura 4.5 — Grafico de dispersdo para a relacdo entre as variaveis PB, ER e VO com a variavel

T
300

T
0 100

150000 350000

0

0

T T

T T

T T T T T

0 500 1000 1500 2000 2500 3000 0 500 1000 1500 2000 2500
1 .I 1 1 1 1 1 1 1 1 1 - 1 1
CFTA .
e . :
WA b e oo At v o PRI TAPTPRRIALY S LY
g ] )
2 .
1% . D
s 7 "' K1Y PB . o~ o
3 & e o % oot
g 7 5 ¢ el e _\‘;
o B '~ ot ,{ \’S. +
o ‘2\ ﬁ AR sw ‘ £A
’ N ER .
“'- : - ..-'-1 - * s o ¢ ot
. . e 00e T, R
i‘# it AR A sa’ s'w-'""
1 AN Ui g
| B SR oL 0 e B
0y DRCA - .
g4f.. - bR el VO
- { . P e % &
- T ®
0

100 200

300 400

0 50000

150000 250000 350000

necessario a escolha de uma delas para incluir durante a andlise de regressao.

Fonte: Elaboracao prépria.

Assim

sendo, optou-se neste trabalho pela escolha da variavel efetivo de rebanho bovino para

compor a analise de regressao posteriormente. Ainda na Tabela 4.2 pode-se ver que apenas

as variaveis PB e ER apresentam correlacao significativa com a variavel CFTA.

Tabela 4.2 — Teste para o 7 de Kendall para a relacao entre as varidaveis em estudo.

Teste para a relagcao com a variavel resposta

Teste T Valor p
CFTA x PB  0,1355 0,0176
CFTA x ER  0,1343 0,0186
CFTA x VO 0,0196 0,7308
Teste para a relacao entre as variaveis explanatoérias
Teste T Valor p
PB x ER 0,6572 < 0,001
PB x VO 0,0017 0,9759
ER x VO  —0,0055 0,9251

Fonte: Elaboragao prépria.

Para verificar a forma de comportamento do niimero de animais com diagnéstico

positivo para bTB na regiao de estudo de acordo com os anos estudados foram cons-

truidos mapas coropléticos (Figura 4.6), em que pode ser observado em quais municipios

houve ao menos um resultado positivo para a Tuberculose bovina de acordo com cada
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ano. De acordo com a Figura 4.6, fica claro que 2014 foi o ano com maior niimero de
municipios com animais apresentando diagnostico positivo para a Tuberculose bovina no
estado mineiro. Todavia, é dificil realizar uma comparacao com os demais anos posterio-
res, devido ao aumento no nimero de municipios com observagoes ausentes. Ver-se que,
quando visualizamos os dados individualmente para cada ano, o nimero de municipios
com contagens nulas, ou seja, que nao apresentaram diagnodsticos positivos para a bTB
¢é bastante reduzido. Percebe-se também que, os municipios com bovinos positivos para
a bTB concentraram-se na regiao oeste do estado, distribuindo-se com maior frequéncia

nos estratos Noroeste, Alto Paranaiba e Tridngulo Mineiro.

Figura 4.6 — Resultados positivos e negativos para os testes de Tuberculose bovina nos munici-
pios do estado de Minas Gerais entre os anos 2014 e 2018.

B Positivo para bTB
O Negativo para bTB
O Dado ausente

Fonte: Elaboracao prépria.

Um dos objetivos do presente trabalho é avaliar a relacao entre os dados proveni-
entes dos focos de Tuberculose bovina, ou seja, dos animais que testaram positivo para
a doenca e os dados provenientes dos abatedouros, que se refere ao niimero de animais
abatidos com lesoes sugestivas da Tuberculose bovina. A preocupac¢do maior neste sentido
é de um cenario de subnotificagdo do niimero de animais com diagnostico positivo, devido
a notificacao desses dados ocorrer de forma voluntéria, nao retratando a real situacao do
estado em relagdo a doenca. Neste sentido, foram construidos mapas coropléticos (Figura

4.7) com a comparagao destes dados.
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Os mapas foram gerados de forma individual para cada ano, para que se possa
avaliar em quais anos houve maior discrepancia entre esses dados. A cor a vermelha
representa as localidade que tiveram maior niimero de animais abatidos com lesdes suges-
tivas do que animais com diagnéstico positivo, enquanto que os municipios identificados
pela cor verde sao aqueles em que o nimero de animais abatidos foi menor que o nimero

de animais positivos.

Figura 4.7 — Possiveis casos de subnotificagdo do niimero de animais positivos para a bTB nos
municipios do estado de Minas Gerais entre os anos 2014 e 2018 a partir da rela-
¢ao ATA (ntmero de animais abatidos com lesoes sugestivas) e CFTA (ntmero de
animais com diagnostico positivo).
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Fonte: Elaboracao prépria.

Na Figura 4.7, pode-se perceber que para os anos 2014, 2015 e 2016 parece ter
havido maior subnotificagdo nos dados de CFTA. O que é bastante preocupante, uma vez
que isto dificulta de forma significativa o combate a doenca, haja vista o nao conhecimento
do real niimero de animais positivos nas regioes, facilitando o contagio de animais sadios.
Além disso, os municipios com falta de informacoes também favorecem para o aumento
nos casos de bTB.

Fica claro, na Figura 4.8(a) que, os municipios da regiao oeste do estado tiveram as
maiores contagens de animais com resultado positivo. Com destaque para os municipios de
Patos de Minas, Lagoa Formosa e Coromandel na regiao do Alto Paranaiba, que estiveram
em 3°, 42 e 5° lugar, respectivamente, em relacao a contagem de animais com diagndstico

positivo. O municipio de Campo Florido na regidao do Tridngulo Mineiro apresentou o
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maior nimero de animais com resultado positivo para a bTB, seguido pelo municipio de

Unai na regiao Noroeste que apresentou a segunda maior contagem.

Figura 4.8 — Visualizagdo geografica para o nimero de animais com diagndstico positivo para a
bTB entre os anos 2014-2018 Figura 4.8(a) e a diferenga entre o nimero de animais
abatidos e o nimero de animais positivos Figura 4.8(b).
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Fonte: Elaboracao prépria.

Ainda na Figura 4.8(b), pode-se observar que os municipios da regiao oeste tém
maiores tendéncias a terem valores subnotificados para os dados de focos, sendo estes os
municipios que concentram maior diferenca entre o niimero de animais abatidos com lesoes
sugestivas e o nimero de animais que testaram positivo para a bTB. Entre os municipios
com maiores discrepancias podemos dar maior destaque para Uberaba, Araxa e Serra do
Salitre, destacados na cor azul. Ja os municipios de Cajuri, Boa Esperanca, Bandeira
do Sul, Cruzeiro da Fortaleza, Rio Vermelho e Sao Gotardo nao apresentaram diferencas

entre esses valores.

4.4.2 Ajuste dos modelos

Nesta etapa, foram ajustados modelos GAMLSS tendo como resposta a variavel ni-
mero de animais com diagndstico positivo para a bTB (CFTA), considerando as variaveis
efetivo de rebanho bovino (ER) e nimero de vacas ordenhadas (VO) como explanatérias.
A escolha da distribuicao para a varidavel resposta foi feita através da funcao chooseDist
do pacote gamlss (STASINOPOULOS; RIGBY, 2007), considerando uma resposta de

contagem e o efeito das duas variaveis explanatérias. Neste sentido, foram utilizadas 8
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distribuicoes candidatas de acordo com os melhores valores do GAIC. A Tabela 4.3 mostra

os valores do critério GAIC obtidos para cada distribuicao testada.

Tabela 4.3 — Possiveis modelos e valores do Critério de Informagao de Akaike Generalizado para
o nimero de animais com diagnéstico positivo para a bTB no estado de Minas
Geralis.

Distribui¢ées GAIC

PIG 974,32
ZALG 968,64
ZIPIC 976,91
ZANBI 970,66
7ZAPIG 084,82
ZASICHEL 969,34
GPO 976,60
BNB 980,47

Fonte: Elaboracao prépria.

Observando a Tabela 4.3, ver-se que as distribui¢oes Zero Adjusted Logarithmic
(ZALG), Zero Altered Negative Binomial Type I (ZANBI) e Zero Adjusted Sichel (ZA-
SICHEL) apresentaram os menores valores para o Critério de Informacao de Akaike Ge-
neralizado, sendo estas, as distribui¢oes mais apropriadas para modelagem da variavel
resposta, dado o efeito das variaveis explanatérias. Para cada modelo presente na Tabela
4.3 foram construidos graficos para avaliagao dos residuos, no intuito de identificar pos-
siveis inadequacgoes. A Figura 4.9 apresenta os resultados obtidos para os trés melhores

(ZALG, ZANBI e ZASICHEL).

Figura 4.9 — Worm plot para os residuos dos modelos ZALG, ZANBI e ZASICHEL para a mo-
delagem do ntimero de bovinos com diagnéstico positivo para a bTB no estado de
Minas Gerais.

CFTA ~ ZALG(mu,sigma) CFTA ~ ZANBI(mu,sigma,nu) CFTA ~ ZASICHEL(mu,sigma,nu,tau)

___________

Unit normal quantile Unit normal quantile Unit normal quantile

Fonte: Elaboracao prépria.
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E possivel observar que o modelo ZASICHEL parece nio ser adequado para mo-
delagem deste conjunto de dados. Ja os modelos ZALG e ZANBI apresentaram ajustes
satisfatorios. Como estes modelos nao apresentaram diferenca significativa nos valores do
GAIC, optou-se neste trabalho pelo modelo ZANBI, por critério de interpretabilidade,
uma vez que o parametro de locacao deste modelo representa a média da distribuicao

antes do modelo ser truncado no zero.

O modelo Binomial Negativo Alterado no Zero (ZANBI)

Rigby et al. (2019) definem a distribuigdo Binomial Negativa Alterada no Zero
como uma distribuicao discreta mista composta por duas componentes: o valor zero
(Y =0), com probabilidade v e uma distribuicdo Binomial Negativa truncada no zero
(Y =Yp), denotada por Yy ~ NBItr(u,0) com probabilidade 1 —v. Deste modo, Y tem
distribuicao ZANBI, denotada por Y ~ ZANBI(u,0,v) com a seguinte fun¢ao densidade
de probabilidade

v, se y=0

cP(Y1=y|p,0), se y=1,2,3,...

P(Y =y|u,o,v) =

para y =0,1,2,3,..., em que p >0, 0 >0, 0<v<lec=(1-v)/(1—py), em que
po=P(Y1=0|p,0) = (1+ou)"'/7, com Y; ~ NBI(it,0). Portanto

I 1 o Y E
P =t = el (Y (L)

r()r+1) \1+ou) \1+op

para y=0,1,2,3,...

O parametro p da distribuigdo representa a média da componente binomial nega-
tiva antes de ser truncada no zero. O parametro o representa a dispersao da distribuicao
antes de ser truncada no zero e o parametro v é a probabilidade exata de se observar um
valor nulo, ou seja, Y = 0. A média e a varidncia da distribui¢do sdo obtidas respectiva-
mente por

EY)=cu e Var(Y)=cu+cu*(1+0—c).

A escolha das variaveis foi realizada por meio da sele¢ao stepwise para cada parame-
tro da distribuigao, considerando os valores do GAIC. Na expressao do modelo (Equacao

(4.1)) é possivel observar quais variaveis foram incluidas nos preditores do modelo sele-
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cionado. Observa-se que, para o efeito do pardmetro de locagao, ambas as variaveis (ER
e VO) se mostram significativas no modelo. J& para os pardmetros o e v, nenhuma das

variaveis explanatorias apresentou efeito significativo.

CFTA™ ZANBI(j,6.,9) (4.1)
N, = log(ft) = B11 +ha1 ER+h31VO
o) = P12

N3 = logit (V) = f13

N = 1082(

Termos de suavizagao nao linear foram encontrados para a relagao entre as variaveis
explanatorias e o preditor do parametro u, tal como apresentado na Figura 4.10. Para isto,
foi utilizada a funcdo P-Spline. Pode-se perceber que para um efetivo bovino com até 100
mil cabegas ha um aumento no nimero de animais com diagnéstico positivo para a bTB e
para valores acima de 100 mil o nimero de animais positivos se mantém aproximadamente
constante. Observa-se também um leve aumento no nimero de animais positivos para
um namero de vacas ordenhadas até 1500, para valores maiores ha um leve decaimento
no nimero de animais positivos. As estimativas dos pardmetros do modelo podem ser

consultadas na Tabela 4.4.

Figura 4.10 — Termos de suavizagdo para as variaveis explanatérias em relagdo ao preditor de p.
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Fonte: Elaboracao prépria.

De acordo com os dados apresentados na Tabela 4.4 é possivel observar que o
parametro de dispersao o nao é afetado pelo efeito das covariaveis, assim como o parametro

v que representa a probabilidade de uma informacao ser nula, ou seja, a probabilidade de
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nao haver animais positivos nos municipios. Essa probabilidade foi estimada em 0,1908

(6313/1 + 6313).

Tabela 4.4 — Estimativas dos parametros para o modelo ZANBI para o ntiimero de animais com

diagnéstico positivo para a bTB.

Coeficiente Estimativa FErro padrao Estatisticat¢ Valor p

1 com ligagao log
Intercepto
pb(ER)

pb(VO)

—0.754

—2,624

3,479

0,452

o com ligagdo log

Intercepto 3,425 3,683 0,930 0,354

v com ligagao logit

Intercepto —1,445 0,206 —6.999 < 0,001

Fonte: Elaboracao prépria.

Na Figura 4.11 pode-se observar que o modelo gerou baixos valores para os residuos,

e que estes nao parecem apresentar autocorrelagdo. Também fica claro o comportamento

normal dos residuos o que indica uma boa adequagao do modelo ajustado em concordancia

a Figura
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Figura 4.11 — Anélise dos residuos para o modelo ZANBI.
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4.5 Discussao

Neste estudo, pode-se identificar que os municipios da regiao oeste do estado tive-
ram as maiores contagens para o nimero de bovinos com resultado positivo para a bTB,
em concordancia com o trabalho de Belchior et al. (2016) que apontaram o Alto Paranaiba,
como a regiao de maior prevaléncia da Tuberculose bovina no estado de Minas Gerais. Em
contrapartida, os autores identificaram que a regiao com menor prevaléncia corresponde
ao Triangulo mineiro. Todavia, foi identificado altas contagens de animais diagnosticados
como positivos para a bTB em municipios dessa regiao, com destaque para o municipio
de Campo Florido que apresentou o maior nimero de animais positivos, fato que se deve
ao maior numero de testes tuberculinicos realizados em uma propriedade exportadora de
bovinos vivos, conforme discutido durante a andlise explanatoria.

Constatou-se um aumento na contagem de animais com resultado positivo para
a bTB nos municipios do estado de Minas em localidades com maior niimero de vacas
ordenhadas. Corroborando com varios outros estudos, como o trabalho de Barbieri et
al. (2016) no estado de Minas Gerais, que mostraram uma relagdo entre o aumento na
chance de se observar animais positivos em rebanhos com maior nimero de vacas. Bel-
chior et al. (2016) também identificaram alta prevaléncia da Tuberculose bovina em uma
regiao leiteira do estado de Minas. Souza Filho (2019) também afirma que a bTB é mais
prevalente em fazendas com alta producao de leite. O mesmo foi encontrado por Perez et
al. (2002) na Argentina, que identificaram agrupamentos de maiores prevaléncias da bTB
em regioes com alta producao de leite.

Martinez et al. (2007) salientam que o gado leiteiro é o principal fator de risco
para persisténcia e disseminagao da bTB, e que essa populacao de bovinos deve ser o
foco principal da atengdo para eliminar a doenga. Apesar disto, os autores deixam claro
que, informagoes adicionais como tamanho de rebanho, densidade populacional, dindmica
da populacao, entre outros fatores poderiam contribuir para a precisao das previsoes
realizadas sobre a doenca.

Neste trabalho, o efetivo bovino também se mostrou como fator influenciador para
o aumento no nimero de animais com diagnostico positivo para a bTB em Minas Gerias.
Visto que, foi observado maior niimero de animais positivos em regioes com maior efetivo
de rebanho. Milne et al. (2019) também verificaram que a populagao de bovinos foi consi-

derada um importante fator para aumento dos casos de bTB na Irlanda no Norte. Bastida
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et al. (2017) também identificaram agrupamentos no niimero de rebanhos positivos para
bTB no Estado do México entre os anos 2005-2010 localizados em regides com grande
numero de animais.

Uma das limitagoes deste trabalho esta relacionado a dificuldade de coleta de
informagoes que poderiam ser importantes para explicar o comportamento da bTB na
regiao de estudo. Vale também ressaltar que a falta de informagoes a acerca da doencga e
os possiveis casos de subnotificacdo do nimero de animais positivos em muitos municipios
do estado de Minas Gerais devido ao fato da nao obrigatoriedade de realizacao dos testes de
diagnéstico, dificulta o estudo e o entendimento do comportamento da doenga, tornando
ainda mais dificil o controle e erradicacao da mesma.

A anadlise de autocorrelacao espacial é também prejudicada neste trabalho, no sen-
tido de haver muitos valores ausentes na base de dados, devido as caracteristicas dos dados
jé discutidas aqui. Neste sentido, os municipios que nao apresentaram informagoes foram
desconsiderados e nao foram levados em consideragao na estrutura de vizinhanga. Por-
tanto, um estudo com uma base de dados que apresente maior completude seria necessario

para avaliar a dependéncia espacial dos casos de bTB nessa regiao.

4.6 Conclusoes

A falta de informacao sobre os casos de bovinos com Tuberculose bovina nos mu-
nicipios do estado de Minas Gerais torna dificil uma avaliacao assertiva acerca da real
situagao do estado em relagao a ocorréncia da doenca. Essa situacao se agrava ainda
mais, diante dos possiveis casos de subnotificacdo destacados no presente estudo. Esses
dados tem sido usados para direcionar politicas de controle da doenca, mas ¢ preciso olhar
com cautela para eles. O ideal seria aplicar alguma técnica para corrigir o viés de selegao
desses dados ou realizar estudos com amostragem probabilistica.

A regiao oeste do estado concentrou os municipios com maiores contagens para
o nimero de animais com diagnodstico positivo para a Tuberculose bovina. Na regiao
do Alto do Paranaiba destacaram-se os municipios de Patos de Minas, Lagoa Formosa
e Coromandel. Campo Florido foi o municipio mineiro com maior contagem, localizado
na regiao do Triangulo Mineiro. Na regiao Noroeste, o municipio de Unai apresentou a

segunda maior contagem do estado.
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Os modelos de regressao da familia GAMLSS mostraram-se bastante eficazes na
modelagem desse conjunto de dados, contornando o problema de assimetria, curtose ele-
vada e superdispersdo, gerando estimativas mais precisas em relagdo ao fenémeno. A
partir do modelo ZANBI, o qual apresentou melhor adequabilidade, foi possivel iden-
tificar que, conforme h&d um aumento no nimero de bovinos no rebanho, ha também
um aumento no nimero de animais positivos. De forma similar, essa contagem também
aumenta quando ha uma aumento no nimero de vacas ordenhadas no rebanho. O mo-
delo estimou uma baixa probabilidade de se observar municipios que nao apresentaram

diagnostico positivo para a bTB.
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5 APLICACAO 2: ESTUDO DOS CASOS NOTIFICADOS DE DENGUE
NO ESTADO DA PARAIBA ENTRE OS ANOS 2008-2018

Resumo

A dengue é uma doenca infecciosa causada por 4 sorotipos distintos pertencentes
ao género flavivirus e a familia flaviviridae. A enfermidade é transmitida princi-
palmente pela picada do mosquito fémea do género Aedes Aegypti. A doenca ainda
representa um sério problema de satde piiblica que assola o mundo todo e que tem
se agravado ainda mais nos ultimos anos, causando prejuizos na saiide e na econo-
mia dos paises. O objetivo deste trabalho foi estudar o comportamento da dengue
no estado da Paraiba, identificando possiveis fatores que potencializam o nimero
de casos notificados nos municipios do estado. Para tanto, as ferramentas da esta-
tistica espacial voltadas ao estudo de dados de area aliadas ao ajuste de modelos
de regressao podem auxiliar no estudo do comportamento da doenca, bem como
avaliar possiveis fatores relacionados ao aumento dos casos de dengue no estado da
Paraiba. O estudo revelou que a taxa de incidéncia de dengue no estado da Pa-
raiba nao ocorre de maneira aleatéria, sendo que na regido oeste do estado, mais
especificamente nas mesorregices do Sertao Paraibano e Borborema, foi identificado
um agrupamento de municipios com altas taxas de incidéncia por dengue rodeados
de municipios vizinhos que apresentam a mesma situagdo. Princesa Isabel, Monte
Horebe, Monteiro e Zabelé foram os municipios com as maiores taxas de incidéncia
por dengue. Foi possivel constatar que a ocorréncia da doenca esta relacionada a
combinacao de uma série de fatores ligados ao contexto socioecondémico e ambiental
da regiao, que podem favorecer para o aumento dos casos notificados de dengue no
estado.

Palavras-chave: Aedes Aegypti. Autocorrelacio espacial. Indice de Moran. Mo-

delos GAMLSS.

5.1 Introducao

A dengue é uma doenca infecciosa de etiologia viral com importante impacto na
saude mundial. Segundo Silva et al. (2020) ha quatro tipos distintos de sorotipos que
causam a enfermidade, (DENV1, DENV2 DENV3 e DENV4) pertencentes ao género
flavivirus e a familia flaviviridae. A forma de transmissao da doenca ocorre por meio da
picada do mosquito fémea do género Aedes contaminado com um dos sorotipos, sendo o
Aedes Aegypti o vetor primario no Brasil, podendo ser encontrado em regides tropicais e
subtropicais do mundo.

A doenca pode apresentar duas formas clinicas: a dengue classica ou febre da
dengue (FD), que ndo apresenta maiores riscos a saiude do individuo e a febre hemorragica
da dengue (FHD), que pode levar o individuo a ébito. De acordo com Bhatt et al. (2013),

a infeccao pelo virus da dengue em humanos pode nao apresentar sintomas claros como
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também pode levar a uma série de manifestagoes clinicas, podendo evoluir para um caso
fatal. A Organizacio Pan Americana de Satide (OPAS/OMS)! afirma que a imunidade
vitalicia desenvolvida apods a infec¢ao do virus da dengue ¢é valida apenas para o tipo
especifico contraido, e que seguidas infecgoes por outros sorotipos aumentam as chances
de evolucao para o quadro mais grave da doenca.

A dengue é ainda, um grande problema de satde publica em escala mundial. O
numero de casos positivos da doenca vem crescendo ao longo dos anos, segundo dados da
Organizacdo Mundial da Satide (OMS)?2. Este fato, deve-se nio s6 a fatores ambientais
como também ao crescimento desordenado da populacao e falta de politicas publicas
adequadas para o combate a doenca.

Para Barbosa e Silva (2015), fatores climaticos aliados a desestruturagao urbana
sao fundamentais para a proliferagdo do Aedes Aegypti, sendo a precipitacao pluviométrica
um importante fator influenciador do surgimento de criadouros do vetor. Além de altos
niveis de precipitacao, temperaturas elevadas a altos valores para umidade relativa do ar
também estao relacionadas com aumento no registro da incidéncia de dengue, como visto
nos estudos (HONORIO; OLIVEIRA, 2001; RIBEIRO et al., 2006; CAO et al., 2017;
PHANITCHAT et al., 2019).

Para além das variaveis climaticas, muitos estudos associam algumas variaveis so-
cioecondmicas com a taxa de incidéncia de dengue. Messina et al. (2019) consideraram
variaveis climaticas e socioeconomicas em seu modelo para realizar previsoes da distribui-
¢ao global da dengue para anos 2020, 2050 e 2080. Neste estudo, os autores identificaram
que as varidveis precipitacdo, temperatura, umidade e PIB se mostraram importantes
para descrever o comportamento de transmissao da doenca.

Varios outros trabalhos buscaram identificar a influéncia de variaveis socioecono-
micas na ocorréncia da dengue. Dentre eles, Almeida, Medronho e Valencia (2009) ob-
servaram uma relacao entre a taxa de incidéncia de dengue e as variaveis: percentual de
domicilios ligados a rede geral de esgoto, densidade populacional e percentual de domicilios
com lavadoura de roupas no municipio do Rio de Janeiro. Gomes, Bastos e Nascimento
(2017) verificaram influéncia do PIB per capita, densidade populacional e saneamento
bésico na taxa de incidéncia de dengue no estado de Minas Gerais. LIMA et al. (2017)

também identificaram relacao entre densidade populacional e casos positivos de dengue

! https://www.paho.org/pt/topicos/dengue
2 https://www.who.int /health-topics/dengue-and-severe-dengue#tab=tab_ 1
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no interior de Sao Paulo. Ainda nesse estudo, os autores destacaram uma reducao no
numero de casos em virtude do aumento da renda bruta per capita.

Poucos trabalhos sao encontrados na literatura para o estado da Paraiba avaliando
a propagacao da dengue utilizando ferramentas da estatistica espacial aliadas ao ajuste de
modelos de regressao. Neste seguimento, Silva et al. (2020) identificaram uma dependéncia,
espacial na taxa de dengue no estado entre os anos 2007-2016. Os autores ajustaram
modelos de regressao espaciais em comparacao com o modelo linear normal e verificaram
melhor adequacao. Os modelos identificaram influéncia de variaveis socioeconémicas e
climaticas na taxa de dengue do estado.

Os modelos da familia GAMLSS sao ainda pouco explorados em varios seguimentos
da ciéncia. Contudo, estes modelos trazem uma ferramental estatistico muito poderoso
e que pode ser bastante ttil na descricao do comportamento da dengue no estado da
Paraiba, dado que apresentam um nimero consideravel de distribui¢oes probabilisticas
que podem ser usadas para modelar a distribuicao da doencga. Além disso, a relagdo das
covariaveis com a variavel resposta ¢é avaliada nao s6 no contexto linear, mas também por
meio de suavizadores. Além disso, o modelo nao se limita na modelagem do parametro de
locacao da distribuicao, estendendo-se aos demais pardmetros (como de escala e forma).

Diante disto, o presente estudo se mostra de grande valia para verificar o compor-
tamento da dengue no estado da Paraiba por meio dos modelos da familia GAMLSS, os
quais sdo bastante flexiveis e capazes de incorporar as caracteristicas da distribuicao da
Taxa de Incidéncia de Dengue. Além disso, tais modelos podem considerar a estrutura de
dependéncia espacial presente nas observacoes, o que pode trazer melhorias nas estimavas

dos parametros, fornecendo estimativas mais adequadas.

5.2 Material e Métodos

Esta sessao destina-se a exposicao da metodologia utilizada para execucao do es-
tudo voltado aos dados dengue. Neste sentido, a area de estudo ¢é apresentada, bem como

descricao da base de dados e as analises estatisticas empregadas.

5.2.1 Area de Estudo

A Paraiba é uma das 27 unidades federativas do Brasil. Localiza-se no leste da

regido Nordeste, em conjunto com os estados de Alagoas, Bahia, Ceard, Maranhao, Piaui,
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Pernambuco, Rio Grande do Norte e Sergipe. Seu territorio encontra-se entre os paralelos
6°02’12"e 8°19’18"S, e entre os meridianos de 34°45’54"e 38245'45"W.

A Paraiba é o 15° estado mais populoso do Brasil, de acordo com estimativas do
IBGE em 2020. O estado limita-se com o Rio Grande do Norte ao norte, Pernambuco
ao sul, Ceard a oeste e o Oceano Atlantico a leste. Seu territorio é dividido em 223
municipios e apresenta uma area territorial de 56.467,242 km?. No tltimo censo realizado
pelo IBGE tinha uma populacao de 3.766.528 habitantes, que em 2020 foi estimada em
4.039.277 habitantes, com uma densidade populacional de 66,70 hab/ km?.

O IBGE divide o estado em quatro mesorregides, como visto na Figura 5.1. A
saber: 1 - Sertao Paraibano, 2 - Borborema, 3 - Agreste Paraibano e 4 - Mata Paraibana.
A Paraiba apresenta um clima quente com temperaturas elevadas que variam de acordo

com relevo local.

Figura 5.1 — Localizagdo geogréfica do estado da Paraiba, mesorregiGes e seus respectivos mu-
nicipios.

Paraiba

Latitude (°)

Longitude {®)

Fonte: Elaboracao prépria.

5.2.2 A Base de Dados

Para o estudo do comportamento da dengue no estado da Paraiba foram utilizados
dados de casos notificados de dengue entre os anos 2008-2018, provenientes do Sistema de
Informacao de Agravos de Notificagdo (Sinan), disponibilizados pela Geréncia Executiva,
de Vigilancia em Satde da Secretaria de Estado da Satide da Paraiba. Posteriormente foi

calculada a Taxa de Incidéncia de Dengue por 100.000 habitantes, que procedeu com a
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soma dos casos notificados entre os anos nos 223 municipios do estado, dividido pelo total
populacional dos respectivos municipios e multiplicado por 100.000.

Como independentes foram utilizadas as varidveis Indice de Desenvolvimento Hu-
mano Municipal (IDHM), Indice de Gini (IG), comumente utilizado para medir a desi-
gualdade econémica de uma regido, precipitagdo média anual em milimetros (PRECIP),
temperatura média anual em graus Celsius (TEMP), propor¢ao de domicilios com mais
de oito residentes (PDRS), proporc¢ao de domicilios sem renda mensal (PDSREND), pro-
por¢ao de domicilios com eletricidade desconhecida (PDEOD), niimero de domicilios em
que o lixo é jogado em terreno baldio ou logradouro piblico (JTB); nimero de domicilios
com coleta de lixo (CL); nimero de domicilios ligados & rede geral de esgoto ou com
fossa séptica (RGE); propor¢ao de domicilios com saneamento béasico (PSB); nimero de
domicilios particulares ligados a rede geral de dgua (AA); populagao alfabetizada (PA) e
taxa de desemprego (TD).

As varidveis referentes as condigdes socioecondmicas sao provenientes do censo
demografico de 2010 realizado pelo IBGE. Ja entre as varidveis climatologicas, a variavel
precipitacao foi obtida no site da Agéncia Executiva de Gestao das Aguas do estado da

Paraiba (AESA) e a varidvel temperatura foi obtida no site CLIMATE?.

5.2.3 Andlises Estatisticas

Para estes dados foi realizada inicialmente uma analise exploratéria, como célculo
de medidas descritivas para os casos notificados de dengue nos anos em estudo e para
os municipios do estado. Também foram construidos mapas coropléticos para observar o
comportamento dos casos de dengue no estado da Paraiba.

A distribuicdo da Taxa de Incidéncia de Dengue foi avaliada. Foram utilizados o
Indice I de Moran Global e a estatistica ¢ de Geary para verificar a existéncia de autocor-
relacéo espacial para a Taxa de Incidéncia de Dengue. O Indice de Moran Local também
foi utilizado para identificar areas com valores similares e regides em que a autocorrelagao
espacial é significativa. Posteriormente foram ajustados os modelos da familia GAMLSS
com a introdugao da estrutura espacial para verificar a possivel influéncia das covariaveis

na Taxa de Incidéncia de Dengue no estado.

3 www.climate-data.org
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As andlises foram realizadas no software R (R Core Team, 2019) na versao 3.6.1.
Para tanto, foram utilizados os pacotes spdep (BIVAND; WONG, 2018) e spatialreg
(BIVAND; PIRAS, 2015) para o auxilio nas analises espaciais. gamlss (STASINOPOU-
LOS; RIGBY, 2007), gamlss.dist (RIGBY et al., 2019) e (STASINOPOULOS; RIGBY,
2020) e gamlss.spatial (DE BASTIANI; STASINOPOULOS, 2015) para o ajuste dos

modelos GAMLSS com a inclusao do efeito espacial.

5.3 Resultados

Nesta sessao serao apresentados os resultados encontrados nas analises dos dados
comentados na sessao 5.2.2, referentes a ocorréncia de dengue no estado da Paraiba.
Primeiramente é apresentada a andlise explanatéria dos dados, seguida pela andlise de

autocorrelagao espacial e por fim o ajuste dos modelos de regressao.

5.3.1 Analise Exploratéria

Entre os anos de 2008-2018, o estado da Paraiba apresentou um total de 167.462
casos notificados por dengue, sendo o ano de 2016, o que apresentou o maior nimero de
casos notificados, com 44.527 casos registrados, seguido pelos anos 2015 (30.174), 2013
(18.502) e 2011 (16.314). Na Tabela 5.1 é possivel observar que em todos os anos houve
a0 menos um municipio que nao apresentou casos notificados. O ano de 2009 foi o que
apresentou menor nimero de casos de dengue nos municipios do estado, com uma média
de 7,25 casos, maximo de 269 e um total de 1.616 casos. Em todos os anos, Joao Pessoa foi
o municipio paraibano com maior nimero de casos notificados por dengue, com excecao
para o ano de 2008, no qual o municipio de Patos se sobressaiu dos demais.

Na Figura 5.2 é possivel observar em quais municipios houve presenca de casos
notificados por dengue no estado da Paraiba, conforme ano de notificacdo. Pode-se ob-
servar que 2009 e 2017 foram os anos com menor nimero de municipios com notificacao
da série, em contraste com os anos de 2015 e 2016, que apresentaram o maior nimeros de
municipios com ao menos um caso notificado em seu territério.

Também foi realizada uma analise descritiva para a taxa de incidéncia de den-
gue, calculada conforme comentado na subsessao 5.2.2. Neste sentido, na Tabela 5.2
apresentam-se algumas medidas descritivas para esta variavel. Pode-se observar que a dis-

tribuicao da taxa de incidéncia de dengue parece ser leptoctirtica com uma leve assimetria
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Tabela 5.1 — Estatisticas descritivas para os casos notificados por dengue nos municipios do
estado da Paraiba entre os anos 2008-2018.

Periodo min max média desv Total

2008 0 1033 50,57 120,08 11277
2009 0 269 725 2412 1616
2010 0 1366 39,72 122,96 8858
2011 0 4548 73,16 322,35 16314
2012 0 4636 51,80 328,60 11552
2013 0 3336 82,97 27524 18502
2014 0 2395 34,20 167,92 7648
2015 0 4907 13531 436,06 30174
2016 0 6982 199,67 569,33 44527
2017 0 2523 21,04 170,19 4692
2018 0 2860 5516 226,12 12302

2008-2018 6 34740 750,95 2510,75 167462

Fonte: Elaboracao prépria.
Figura 5.2 — Municipios com auséncia e presenca de casos notificados por dengue no estado da
Paraiba, segundo ano de notificacao.
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2011 2013

2014 2016

O Auséncia
B Presenga

Fonte: Elaboracao prépria.

positiva. Entre o periodo de estudo, houve uma incidéncia média de aproximadamente
4.628 casos notificados a cada 100 mil habitantes. Ainda na Tabela 5.2, observa-se que
50% dos municipios apresentaram uma taxa de incidéncia abaixo de 3.530 casos/100 mil
habitantes e 25% destes tiveram uma taxa inferior a 1.714 casos/100 mil habitantes.
Princesa Isabel, localizado na regiao do Sertdao Paraibano, foi o municipio com
maior taxa de incidéncia (19.698 casos/100 mil hab.), seguido por Monte Horebe com

19.211 casos/100 mil hab, também no Sertao do estado, Monteiro com 18.372 casos/100
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mil hab. e Zabelé com 16.404 casos/100 mil hab, localizados na regiao da Borborema.
Enquanto que Marcacao, na regiao da Mata Paraibana, foi o municipio com menor taxa

de incidéncia (213 casos/100 mil hab.).

Tabela 5.2 — Estatisticas descritivas para a taxa de incidéncia de dengue por 100 mil habitantes
nos municipios do estado da Paraiba entre os anos 2008-2018.

Estatistica Taxa de Incidéncia

min 212,77
max 19698.47
1° quartil 1713,48
3¢ quartil 6040,13
mediana 3529,61
média 4627,94
desvio 3868,45
Simetria 1,45
curtose 2,09

Fonte: Elaboragao prépria.

Na Figura 5.3(a) fica claro o padrao assimétrico da distribuicao da taxa de inci-
déncia de dengue nos municipios do estado da Paraiba, em concordancia com os dados
apresentados na Tabela 5.2. Um nimero razoavel de observagoes atipicas pode ser obser-
vado na Figura 5.3(b), sendo que essas obervages apresentaram valores bem acima da

média para a taxa de incidéncia de dengue.

Figura 5.3 — Visualizagdo grafica da distribuicdo da taxa de incidéncia de dengue por 100 mil
habitantes nos municipios do estado da Paraiba entre os anos 2008-2018.
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Fonte: Elaboracao prépria.

Para visualizar o comportamento da taxa de incidéncia de dengue nos municipios

do estado foram construidos os mapas coropléticos apresentados na Figura 5.4. Pode-
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se observar que a regiao da Mata Paraibana concentrou os municipios com as menores
taxas de incidéncia. Em contrapartida, as regides do Sertao do estado e da Borberema
apresentaram os municipios com altas taxas de incidéncia, com destaque para os muni-
cipios de Princesa Isabel e Monte Horebe (Sertao), Monteiro, Zabelé e Caturité (Borbo-
rema), representados pelo tom vermelho mais escuro na Figura 5.4(a). Na Figura 5.4(b),
pode-se observar que 75% dos municipios apresentam taxa de incidéncia entre [213;6.040)
casos/100 mil habitantes, representados pelos tons mais claros de vermelho. Os 25% res-
tantes apresentam as maiores taxas de incidéncia, representados pelo tom vermelho mais

escuro.

Figura 5.4 — Mapa de intervalos iguais (Figura 5.4(a)) e mapa de quartis (Figura 5.4(b)) para a
taxa de incidéncia de dengue por 100 mil habitantes nos municipios do estado da
Paraiba entre os anos 2008-2018.
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Fonte: Elaboragao prépria.

5.3.2 Anadlise da Autocorrelacao Espacial

A analise espacial sob o enfoque de dados de area é baseada na relagdo de vizi-
nhanca existente entre as areas da regiao de estudo. Uma das maneiras de se avaliar essa
relacao é por meio do calculo de medidas que captam autocorrelagao espacial da variavel
na regiao de estudo. Neste sentido, foram realizados testes de significancia para o indice
I de Moran e a estatistica ¢ de Geary, ao nivel de 5% de probabilidade, sob a hipétese
nula Hy de completa aleatoriedade dos valores da variavel na regiao. Os resultados para
os testes estao expostos na Tabela 5.3.

De acordo com os resultados apresentados na Tabela 5.3, pode-se concluir que ha
uma autocorrelagao espacial positiva para a taxa de incidéncia de dengue nos municipios

do estado da Paraiba, o que implica dizer que ha similaridade entre os valores do atributo
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Tabela 5.3 — Testes de significAncia para a autocorrelagido espacial para a taxa de incidéncia de
dengue por 100 mil habitantes nos municipios do estado da Paraiba entre os anos
2008-2018.

Estatistica Estimativa Valor p
I de Moran 0,2184 < 0,001
¢ de Geary 0,7476 < 0,001

Fonte: Elaboragao prépria.

nos municipios, ou seja, municipios com altas taxas de incidéncia tendem a estar rodea-
dos de municipios vizinhos que também apresentam altas taxas. O mesmo vale para os
municipios que apresentam baixos valores para a taxa de incidéncia de dengue.

No intuito de identificar a presenca de clusters espaciais entre os municipios do
estado da Paraiba em relagdo a taxa de incidéncia de dengue, foram calculados os valores
para o indice de Moran local referente a cada municipio. Estes valores foram dispostos
no mapa do estado (Figura 5.5(a)) identificando em quais regies houve agrupamento de
municipios com valores similares e onde houve dissimilaridade dos valores do atributo.
Vé-se que, em todo o estado hd agrupamentos de municipios com taxas de incidéncia
de dengue similares, com destaque para regiao leste que concentrou o maior nimero de

municipios agrupados.

Figura 5.5 — Indice I; de Moran local (Figura 5.5(a)) e LISA Map (Figura 5.5(b)) para os mu-
nicipios do estado da Paiba em relagao a taxa de incidéncia de dengue por 100 mil
habitantes.
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Fonte: Elaboracao prépria.

No LISA Map (Figura 5.5(b)) fica visivel que a dependéncia entre os valores da taxa
de incidéncia de dengue é ainda mais forte nos municipios de Monteiro, Sao Sebastiao do
Umbuzeiro e Zabelé na regiao da Borborema; Santarém e Sao José de Princesa na regiao

do Sertao Paraibano (destacados na cor azul claro). A seguir na Figura 5.6(b) é possivel
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observar que estes municipios apresentaram altas taxas de incidéncia por dengue, cercados
por vizinhos que também apresentaram altas taxas.

No diagrama de dispersao de Moran ou Moran Scatterplot (Figura 5.6(a)) pode-se
perceber que, os municipios localizados no primeiro quadrante apresentam uma situacao
preocupante em relagao a taxa de incidéncia de dengue no estado, pois além de apresen-
tarem altas taxas, estao rodeados de municipios com mesmo cenario. Estes municipios
requerem uma maior atencao do poder publico para tomada de decisao de inclusao ou

intensificacao de medidas para reducao dessas taxas.

Figura 5.6 — Moran Scatterplot e mapa de clusters espaciais para a taxa de incidéncia de dengue
por 100 mil habitantes no estado da Paraiba (2008-2018).
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Fonte: Elaboragao prépria.

Ainda na Figura 5.6(b) é possivel observar que hd uma claro agrupamento na
regiao da Mata Paraibana de municipios com baixas taxas de incidéncia por dengue.
Enquanto que, em partes das regides do Sertdao e da Borborema observa-se agrupamentos
de municipios com altas taxas. Alguns destes municipios podem ser vistos na Figura
5.6(a) localizados no primeiro quadrante (Q1,++), dos quais destacam-se os municipios

de Monte Horebe, Monteiro e Zabelé com as maiores taxas de incidéncia neste quadrante.

5.3.3 Ajuste dos Modelos

Uma vez que a taxa de incidéncia de dengue nos municipios do estado da Pa-
raiba apresentou autocorrelacao espacial significativa, é necessario que as andlises por
intermédio de modelos de regressao considerem essa estrutura de dependéncia entre as
observagoes. Por meio da fun¢ao chooseDist foram avaliados os modelos plausiveis para
o ajuste da distribuicao condicional da taxa de incidéncia de dengue no estado da Paraiba,

dado o efeito das covariaveis. Dentre eles, foram escolhidos oito modelos com base nos
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melhores valores do GAIC e em critérios de convergéncia. Na Tabela 5.4 sao expostos os

resultados.

Tabela 5.4 — Possiveis modelos e valores do GAIC para a taxa de incidéncia de dengue no estado
da Paraiba.

Distribuicées GAIC

EXP 4194,59
WEI 4157,59
LO 4154,29
GA 4153,42
GG 4148,08
IG 4163,52
GIG 4139,99
exGAUS 4157,31

Fonte: Elaboragao prépria.

Entre os modelos apresentados na Tabela 5.4, os modelos Generalised Gamma
(GG) e Generalised Inverse Gaussian (GIG) parecem apresentar os melhores resultados,
baseado no valor do critério de informacao de Akaike generalizado. A seguir é exposto na

Figura 5.7, o grafico dos residuos obtidos para estes modelos.

Figura 5.7 — Worm plot para os modelos Gama Generalizado e Inversa Gaussiana Generalizado.

Taxa ~ GG(mu,sigma,nu) Taxa ~ GIG(mu,sigma,nu)
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Fonte: Elaboragao prépria.

Conforme pode ser visto na Figura 5.7, ambos os modelos, Gama Generalizado e
Inversa Gaussiana Generalizado apresentam um ajuste satisfatorio para a taxa de incidén-
cia de dengue no estado da Paraiba. Apesar do modelo GIG apresentar um valor inferior
para o GAIC em relagao ao modelo GG, optou-se por escolher o modelo GG, devido a
um posterior problema de convergéncia no modelo GIG quando adicionado a componente

espacial no modelo.
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O modelo Gama Generalizado

A parametrizacao aqui apresentada para a distribuicdo Gama Generalizada é de-
finida em Rigby et al. (2019) e foi usada por Lopatatzidis e Green (2000). A fungao
densidade de probabilidade para uma variavel aleatéria Y com distribuicao Gama Gene-
ralizada denotada por Y ~ GG(u,0,v) é entdo dada por

10929 exp{—02z}
fY(y|M,07V): ) y>07
L(0)y

em que z = (y/u)?, § =1/(c?v?), 0 < pu<oo, 0 <o <00 e —oo<v< o0, para v #

0. Perceba que Z = (Y/u)” tem distribuicdo gama com os seguintes pardmetros Z ~
GA(1,ov).
Apos a escolha do modelo, foi enfim adicionada a componente espacial s(Mun).
Na Equacao (5.1) pode-se verificar quais variaveis foram inclusas nos preditores dos pa-
rametros. Das varidveis investigadas, apenas precipitacao, Indice de Desenvolvimento
Humano Municipal, Indice de Gini, nimero de domicilios ligados & rede geral de esgoto,
proporc¢ao de domicilios com saneamento bésico e temperatura apresentaram relagdo com
os preditores do modelo. Sendo que para o preditor do parametro u, todas apresentaram
efeito significativo. Para o pardmetro ¢ apenas precipitacao e temperatura apresentaram
efeito significativo. Enquanto que para o preditor do parametro v apenas precipitacao
mostrou efeito significativo.
Taza ™ GG(ju,6,9) (5.1)
1, = log(f) = 4,351 —0,001(PRECIP)+8,397(IDH) —6,339(GINI)
+hy1(RGE) 4 hs1(PSB) + hei (TEMP) + s(Mun)
Ny =log(d) = 1,963 — 0,105(T EM P) + hoa(PRECIP)
N3 = logit(¥) = 1,619 —0,001(PRECIP)

Na Figura 5.8 pode-se ver a relacdo das varidveis explanatérias com o preditor
do parametro . E possivel perceber que hd uma diminuicdo nos valores do pardmetro
a medida que ha um aumento nos valores de precipitagao e do Indice de Gini. Em
contrapartida, tem-se um aumento em p para maiores valores do IDH. Observa-se também

um aumento nos valores de p para o nimero de domicilios com rede geral de esgoto até
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1800 aproximadamente. Apods isso, os valores decrescem até 9000, aumentando novamente
apos este valor. Ja para a proporc¢ao de domicilios com saneamento basico, observa-se um
aumento nos valores de p em praticamente todo o dominio da varidvel, com um pequeno
decréscimo quando essa proporcao aproxima-se de 1. Enquanto que para a temperatura
observa-se que os valores do parametro permanecem aproximadamente constante, com

um aumento minimo para temperaturas acima de 25°C.

Figura 5.8 — Relagao entre as variaveis explanatoérias e o preditor do pardmetro u.
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Fonte: Elaboracao prépria.

A seguir, a Figura 5.9 mostra a relagao entre as variaveis explanatérias e o preditor
do parametro o, onde pode-se perceber que apenas a variavel precipitagdo apresentou
relacdo nao linear com o preditor do pardmetro. Vé-se que os valores do parametro
aumenta para uma precipitacdo média de até 800mm, em seguida decresce para valores
entre 800mm e 1250mm e apresenta um crescimento novamente para valores acima de
1250mm. A varidvel temperatura apresenta relacdo linear com o preditor de o, em que é
possivel observar menores valores do parametro em temperaturas mais elevadas.

Conforme visto na Equagao (5.1), apenas a variavel precipitagao apresentou relagao
significativa com o preditor do parametro v. Na Figura 5.10 é possivel observar que a
variavel apresenta uma relacao linear inversa com o preditor do parametro, obtendo-se

menores valores do parametro para maiores valores de precipitacao.
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Figura 5.9 — Relagao entre as variaveis explanatoérias e o preditor do pardmetro o.
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Fonte: Elaboragao prépria.

Figura 5.10 — Relacao entre a varidvel precipitacao e o preditor do parametro v.
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Fonte: Elaboragao prépria.

A Figura 5.11 mostra os residuos do modelo final (apds a inclusdo da componente
espacial) dispostos no worm plot. Pode-se perceber que o modelo se adequou bem a taxa
de incidéncia de dengue nos municipios do estado da Paraiba e que ha uma aparente
melhoria no modelo com a inclusao da componente espacial se compararmos ao resultado
apresentado na Figura 5.7 para o modelo Gama Generalizado, uma vez que os residuos
estdao ainda mais préoximos a linha horizontal do grafico, conforme pode ser visto na
Figura 5.11, o que indica que a distribuicao dos residuos se aproxima ainda mais de uma
distribuicao normal padrao.

Na Figura 5.12 ¢é possivel observar que o modelo Gama Generalizado foi bem ajus-
tado a taxa de incidéncia de dengue nos municipios do estado da Paraiba, em concordancia
com o que foi observado na Figura 5.11. Vé-se um comportamento aleatério dos residuos,
que pode ser observado nos graficos de dispersao na linha superior da Figura 5.12. No

grafico da densidade estimada pode-se perceber um comportamento aparentemente nor-
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Figura 5.11 — Worm plot do modelo Gama Generalizado apds a inclusdo da componente espacial.
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Fonte: Elaboracao prépria.

mal, o que é reforcado pelo grafico Normal Q-@Q Plot, com os residuos se distribuindo de
maneira linear sobre a reta.

Figura 5.12 — Andlise de diagnéstico para o modelo GG.
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Fonte: Elaboracao prépria.

5.4 Discussao

Para o periodo de estudo considerado neste trabalho (2008-2018), verificou-se que
2016 foi 0 ano com o maior nimero de casos notificados de dengue no estado da Paraiba,
com quase sete mil casos notificados. Quanto aos municipios, Princesa Isabel, Monte
Horebe, Monteiro e Zabelé apresentaram as maiores taxas de incidéncia por dengue no

estado.
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Foi identificado uma dependéncia espacial presente na taxa de incidéncia de dengue
nos municipios do estado da Paraiba, tal como visto em Silva et al. (2020), onde a regiao da
Mata Paraibana concentrou os municipios com as menores taxas de incidéncia. Enquanto
que, no Sertdo Paraibano e na regido da Borborema observou-se as maiores taxas de
incidéncia. Muitos dos municipios localizados nessas regioes nao s6 apresentaram altas
taxas de incidéncia, como também seus vizinhos. Estes municipios requerem uma maior
atencao por parte das autoridades competentes, para a inclusao de medidas que visem a
reducao das taxas de incidéncia por dengue nessas localidades.

Pode-se verificar que a taxa de incidéncia de dengue na Paraiba no periodo de
estudo foi influenciada por fatores socioeconémicos e ambientais, como no estudo de Gon-
zélez, Beltran e Guzman (2017), que evidenciaram um aumento nos casos de dengue ligado
a influéncia de fatores sociais. J& Tannous et al. (2021) verificaram que fatores ambien-
tais como precipitacao, temperatura e umidade do ar contribuiram de forma direta para
o aumento da incidéncia da dengue no municipio de Jatai, sudoeste de Goias, Brasil.

Também Kikuti et al. (2015) apontaram que baixas condigoes socioeconémicas
estiveram associadas ao aumento no risco de ocorréncia de dengue na cidade de Salvador,
Brasil. Em contrapartida, Telle et al. (2016) identificaram que nao s areas pobres como
também areas com melhores condi¢oes socioeconomicas foram afetadas com a presenca da
dengue, na cidade de Delhi, India. Esses resultados estdo de acordo com o achado neste
trabalho que apontou maiores taxas de incidéncia em municipios com melhores valores do
IDH, menor desigualdade econdémica e melhores condigoes de saneamento bésico.

A baixa precipitagdo contribuiu para o aumento na taxa de incidéncia no estado.
Regioes como o Sertao Paraibano, com baixa precipitacao e periodos prolongados de seca,
acarretam no abastecimento e armazenamento inadequado de agua, que por consequéncia
pode causar um aumento no numero de vetores na regiao. Este resultado corrobora o
estudo de Gehrke et al. (2020), que relacionaram o alto nimero de casos de dengue no
ano de 2015 no estado de Sao Paulo com a crise hidrica sofrida no mesmo ano. Tal fato
levou a populagao a armazenar agua das chuvas para suprir suas necessidades, propiciando
um ambiente adequado para o aumento no nimero de criadouros do vetor.

Entender o comportamento da doenca em relacdo a estes fatores pode servir de
subsidio nao s6 para auxiliar a tomada de decisdo de autoridades competentes, como

também para a populacao, de forma que esta se torne mais alerta diante da presenca de
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fatores potencializadores da ocorréncia de dengue e executem agoes de controle do vetor,

como tratamento adequado do lixo e nao deixar agua parada em recipientes abertos.

5.5 Conclusoes

Neste estudo fica evidente que a dengue nao ocorre de forma aleatoria no estado
da Paraiba. A taxa de incidéncia de dengue no estado esta fortemente atrelada a ge-
olocalizacao dos municipios, com regioes apresentando altas taxas de incidéncia, assim
como regioes que agrupam municipios com baixas taxas de incidéncia. Viu-se ainda que
a ocorréncia da doencga é influenciada pela combinagdao de uma série de fatores ligados ao
contexto social, ambiental e econémico da regiao de estudo.

Ficou claro, que a taxa de incidéncia de dengue é impulsionada em regides com
baixas precipitagoes e altas temperaturas, onde a coleta e armazenamento de agua ¢é
essencial para a sobrevivéncia. Viu-se também que altas taxas podem ser encontradas em
regides com bons indices socioecondémicos e que medidas de prevencao, como tratamento
adequado do esgoto sanitario pode diminuir a taxa de incidéncia de dengue no estado da
Paraiba.

Este trabalho serve como fonte de consulta para o melhor entendimento do compor-
tamento da taxa de incidéncia de dengue no estado da Paraiba e fatores potencializadores
no aumento dos casos notificados. Podendo dessa forma, contribuir para a tomada de
decisao das autoridades responsaveis no que tange a atribuicao de medidas mitigadores

para diminuic¢ao dos casos de dengue no estado.
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6 CONSIDERACOES FINAIS

Baseado no que foi exposto no presente trabalho, pode-se concluir que os modelos
da familia GAMLSS podem servir como uma ferramenta muito poderosa do ponto de vista
de modelagem estatistica para lhe dar com dados de extrema complexidade. Considerando
o fato de que dificilmente seria possivel atender aos pressupostos de modelos mais comuns
diante da modelagem de dados com caracteristicas adversas, dificultando a validacao
desses modelos.

Apesar do pequeno nimero de varidveis explanatorias obtidas para o estudo dos
casos de Tuberculose bovina no estado de Minas Gerais e das relacoes ja esperadas des-
sas variaveis com a resposta. Os modelos apresentaram bom ajuste, mesmo diante das
caracteristicas apresentas nesta amostra, como alta simetria e curtose, excesso de zeros e
superdispersao.

No estudo das ocorréncias de casos de dengue nos municipios do estado da Paraiba,
a inclusdo da componente espacial no modelo tornou-se imprescindivel, uma vez que a
quebra do pressuposto de independéncia das obervacoes comprometem as estimativas do
modelo e as relagoes das varidveis explanatérias com a resposta. Assim, as conclusoes
retiradas do modelo aqui ajustado podem de fato ser usadas para auxiliar a tomada de
decisao de questoes relacionadas ao problema expresso nesse capitulo, tendo em vista que

o modelo apresentou boa adequabilidade e atende as pressuposicoes exigidas.
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