Bulasici hastalik dinamiklerinin R'de modellenmesi tGizerine kisa kurs

3. GUn
1. Uygulama: SIR modeli

Simdiye kadar bir bélmeli modeli nasil kodlayacagimizi 6grendik. SIR modelinin ne
oldugunu ve bunun ana yapi taglarinin ne oldugunu da 6grendik. Bu alistirmada 6nceki
kodumuzu gelistirerek tamamen dinamik bir SIR modeli olusturacagiz.

1. SIR modeli olusturma

Vaka calismasi: yasadiginiz sehirde X2021 adh yeni bir viris tespit edildi ve mevcut
durumda salgina yol agiyor. Bu salginin potansiyel boyutu hakkinda genel fikir sahibi
olmak icin DSO size modelleme projeksiyonlari yapma gorevi verdi. Devam eden
epidemiyolojik arastirma, modeli gelistirmenize rehberlik edecek su gergekleri ortaya
koydu:

1) VirGs solunum yollarindan mikro damlaciklar yoluyla insandan insana
bulagmaktadir.

2) Enfeksiyon gerceklestikten sonra enfekte kisiler ortalama 6 giin boyunca enfekte

kalmaktadir

3) Komsu sehirde daha 6nce yasanan X2021 salginindan CFR'nin ~%15 oldugunu
biliyoruz

4) Belirli bir populasyon grubunda duyarlih@i arttirdigi bilinen bir faktor tespit
edilmemistir

5) Daha 6nceki salgindan gunlik enfeksiyon oraninin 0,5 (C195% 0,3 - 0,6) oldugu
tahmin edilmektedir

Gorev: Asagidaki kodu (6nceki oturumumuzdan) kullanarak yukaridaki vakayi yansitan
bir SIR modeli olusturun ve asagidaki sorulari yanitlamaya calisin:

1) X2021 salgininin ne zaman pik yapmasini (hangi glinlerde) bekleriz?
2) Salgin sonunda kag kisinin enfekte olmasini bekleriz?

3) Enfeksiyon oraniyla ilgili belirsizligi gdéz 6nlinde tutarak salginin nihai boyutu
(enfekte kisi sayisi) ve beklene pik (gun) igin bir aralik saglayabilir misiniz?

Not:

Asagidaki kodu R Studio oturumunuza kopyalayin. ??ile isaretlenis bosluklar
doldurmaya c¢aligin.

# PAKETLERI YUKLEYIN:
library(deSolve)
library(reshape2)
library(ggplot2)
library(here)

rm(list = 1s())
setwd(here())
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# Poplilasyon boyutu:
N <- 1000

# MODEL GIRDILERI:

# Baslangi¢ kosullari
initial_state_values <- c(

S = N-1,
I=1,
R =0,
M = 0)

# GlUnluk parametre degerleri

gamma <- ?? # Iyilesme orani

beta <- ?? # enfeksiyon orani

mu <- ?? # Mortalite orani [rakip tehlikeleri hatirlayin! gamma*CFR/(1-CFR) ]
parameters <- c(beta, gamma, mu)

# MODEL FONKSIYONU:

times <- seq(from = @, to = 150, by = 1) # © ila 365 gin arasinda ginlik araliklarl
a

sir_model <- function(time, state, parameters) {
with(as.list(c(state, parameters)), {

# N toplam popiilasyon boyutunun (her bir bdlmedeki kisi sayisi toplami) hesaplanm

asi
N <- S+I+R
# FOI'nin hesaplanmasi
lambda <- ?? # Enfeksiyon kuvvetini nasil tanimlayabiliriz?
# Diferansiyel denklemler
ds «<- ?? # S i¢in diferansiyel denklem yazabilir misiniz?
dI <- lambda * S - I*(gamma+mu)
dR <- gamma * I
dM <- I*mu
return(list(c(dS, dI, dR, dM)))
})
}
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# MODEL CIKTISI (diferansiyel denklemlerin ¢oziilmesi):

# Ode entegrasyon algoritmasini kRullanarak diferansiyel denklemleri ¢6zmekR
output <- as.data.frame(ode(y = initial_state_values,

times = times,

func = sir_model,

parms = parameters))

# ¢1kt1 verileri setini uzun formata donistirin
output_long <- melt(as.data.frame(output), id = "time")

# S, I ve R bolmelerindeki insan sayisinin zamana bagli grafigini ¢izin
ggplot(data = output_long, # grafik ¢iz
ilecek verilerin bulundugu nesneyi belirtin

aes(x = time, y = value, colour = variable, group = variable)) + # eksenlere
ve gruplara siutunlar atayin

geom_line(size=2) + # veri
Leri satir olarak gbsterin

xlab("Time (days)")+ # x ekseni 1
¢in etiket ekleyin

ylab("Number") + # y ekseni 1
¢in etiket ekleyin

labs(colour = "Compartment", # aciklama b

asligl ekleyin
title = "SIR model")

# Kisilerin oraninin grafigini olusturun

output2_long<- output_long
output2 long$value<-output long$value/N

# S, I ve R bolmelerindeki insanlarin oraninin zamana bagli grafigini olusturun
ggplot(data = output2_long, # grafigi ¢
izilecek verilerin bulundugu nesneyi belirtin

aes(x = time, y = value, colour = variable, group = variable)) + # eksenlere
ve gruplara siitunlar atayin

geom_line(size=2) + # veri
Leri satir olarak gbosterin

xlab("Time (days)")+ # x ekseni 1
¢in etiket ekleyin

ylab("Number") + # y ekseni 1
¢in etiket ekleyin

labs(colour = "Compartment", # aciklama b

asligr ekleyin
title = "SIR model")
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2. SIR varsayimlarinin analizi

Dersimizde ele aldigimiz temel varsayimlari ve kavramlari disunun ve sunu
cevaplamaya caligin:

1) Homojen enfeksiyon riski varsayimi neden bir basitlestirmedir ve bunu etkileyen
faktorler nelerdir? Potansiyel heterojenlik kaynaklari nelerdir?

2) Populasyon genelinde p homojenlik varsayimimizi etkileyebilecek faktorler
nelerdir?



