Bulasici hastalik dinamiklerinin R'de modellenmesi lizerine kisa kurs

3. Gun

2. Uygulama: RO ve suru bagisikhgi

SIR modeli olusturduk, ana model parametrelerindeki degisikliklerin salgin boyutunu
nasil etkileyebildigini inceledik ve tamamen dinamik bir SIR modelinden model ¢iktilarini
degerlendirdik. RO, Reff, surt bagisikligi esigi ve populasyon yenilenmesi kavramlarini
teorik olarak inceledik. Bu uygulamada onceki uygulamayi geligtirerek bu kavramlari
daha ayrintili inceleyecegiz.

1. COVID-19 modeli

SARS-Cov2 su an dinyanin hemen hemen her (lkesinde insandan insana aktif bir
sekilde yayilmaktadir. 2019 yilinin sonundan bu yana virusun temel dinamikleriyle ilgili
onemli bilgiler elde ettik ve bulagmasini agiklamak igin dnemli parametreleri olgebilecek
duruma geldik. Burada onceki SIR modelimizi SARS-Cov2'nin 6nemli 0Ozelliklerini
yansitacak sekilde uyarlayacagiz ve modelimiz hakkinda bilgi toplamak i¢in yayinlanmis
literatirden faydalanacagiz.

SARS-Cov2'nin insandan insana bulastigini, ayrica bulasma sonrasinda ¢ogu insanin
hastaliga ait semptomlar gelistirmesiyle sona eren bir kulugka donemi mevcut oldugunu
biliyoruz. Kulugka donemi boyunca insanlar hastaligi bulastirmamaktadir. Liu ve ark.
(2020) yaptiklan sistematik calismada RO degerini medyanini 2,79 olarak bulmustur
(aralik 1,5-6,68)(1). Benzer sekilde, McAloon ve ark. kulucka doéneminin siresini
arastirmis ve ortalama degerini 5,8 gun (%95 GA, 5-6,7) bulmustur (2). Hastalik
siddetindeki genis varyasyonlar géz 6nune alindiginda enfeksiyon donemi en heterojen
bilgi parcalarindan biridir. Ancak, basit¢ce izah etmek igin bagka yerlerde de bildirildigi
sekilde ortalama bulastiricilik suresinin (semptomlarin baslangicindan PCR sonucu
negatif ¢cikana kadar olan sure) yaklasik 13 gun oldugunu séyleyebiliriz (3). Son olarak,
covid-19 ic¢in vaka fatalite hizinin 6nemli yas Oruntllerini ve ayrica ulkeler arasi
varyasyonlari takip ettigi anlasilmaktadir. Ancak, basitlestirmek i¢in bu degeri tahmini
olarak %4 kabul edecegiz (4).

Onumiizdeki yilda (higbir miidahale yapilmazsa) salginin olasi seyrini tahmin etmek igin
basit bir model yazmakla gérevlendirildiniz. ilgilenilen popiilasyon 100.000 kisilik bir
sehirdir. Su an populasyon genelinde yapilan tarama sonucunda 500 bulastirici vaka
tespit edilmigtir.

1) Yukaridaki metinden yola ¢ikarak ilgili hastalik asamalarini igeren bir model
tasarlayabilir misiniz ve buna gore gegcis oranlarini belirleyebilir misiniz? (kagit,
kalem kullanin).

2) Covid-19 icin bir model tasarladiginizi gdéz onunde bulundurarak bu model igin
diferansiyel denklemler yazabilir misiniz?



3)

4)

a)
b)
c)
d)

Not:
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Asagidaki kodu (6nceki uygulamadan) kullanarak yeni modelin 6zelliklerini
barindiracak sekilde kodunuzu degistirmeye caligin.

Modelinizi ¢alistirdiktan sonra su bilgileri saglayabilir misiniz:

Su andan itibaren bir yil i¢in salginin beklenen boyutu nedir?
Mevcut kosullar altinda kag kisinin dleceg@i tahmin edilmektedir?
Salgin ne zaman pik yapacak?

Bu salginla ilgili mevcut bilgileri goz 6ninde bulundurarak surt bagisikhgr esigi
degeri nedir?

Soru isaretlerini (?) arayin ve gerekirse degistirin.

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

rm(list = 1s())
setwd(here())
# Poplilasyon boyutu:

N <-

100000

# MODEL GIRDILERI:

# Baslangi¢ kosullari
initial state_values <- c(

S = ?? A S 1i¢in baslangi¢ kosullarini yazin
E =09,
I =2 e G I i¢in baslangi¢ kRosullarini yazain
R=29,
M = 0)
# GlUnluk parametre degerleri <-------------- Asagidaki model parametrelerini
tamamlayin
epsilon <- ?? # semptomlarin baslama orani
gamma  <- ?? # Iyilesme orani
RO <- ?? # RO
beta <- ?? # enfeksiyon orani
cfr <- ?? # Vaka fatalite hiz1
mu <- ?? # Mortalite orani [rakip tehlikeleri hatirlayin! gamma*CFR/(1 -
CFR) ]

parameters <- c(beta,epsilon, gamma, mu)

# MODEL FONKSIYONU:
times <- seq(from = @, to = 365, by = 1) # @ ila 365 giin arasinda giinliik
araliklarla
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seir_model <- function(time, state, parameters) {
with(as.list(c(state, parameters)), {

# N toplam popiilasyon boyutunun (her bir bélmedeki kisi sayisi toplami)
hesaplanmas

N<-?? # <o - toplam popliilasyonu belirleyin
# FOI'nin hesaplanmasi
lambda <- beta*I/N # Enfeksiyon Ruvvetini nasil tanimlayabiliriz?

# Diferansiyel denklemler
dS <- -lambda*S

dE <- ?? # E i¢in diferansiyel denklem yazabilir misiniz?
dI <- E*epsilon - I*(gamma+mu)
dR <- gamma * I

M <- I*mu

return(list(c(dS, dE, dI, dR, dM)))
})

# MODEL CIKTISI (diferansiyel denklemlerin ¢éziilmesti):

# ode entegrasyon algoritmasini kullanarak diferansiyel denklemlerin ¢o6ziilmesi
output <- as.data.frame(ode(y = initial_ state_values,

times = times,

func = seir_model,

parms = parameters))

# ¢1kt1 veri setini uzun formata doniistiirin
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
¢izilecek verilerin bulundugu nesneyi belirtin

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

geom_line(size=2) + #
verileri satir olarak gosterin

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

ylab("Number") + # y ekseni

i¢in etiket ekleyin
labs(colour = "Compartment", # aciklama
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basligr ekleyin
title = "COVID-19 (SEIR) model™)

2. Etkili ureme sayisi

Salgina midahalenin planlanmasiyla ilgili ok faydali bilgiler verdiniz. Saglik yetkilileri
onumuzdeki 40 gun icinde agsilamayi baslatmay! planliyor.

1) 40 gunde beklenen etkili treme sayisi nedir.

Zaman i¢inde modelin her bir asamasinda populasyon oranini tahmin etmek igin
asagidaki kodu kullanin.

# Bireylerin oranini grafik haline getirin

output2_long<- output_long
output2_long$value<-output_long$value/N

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

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

geom_line(size=2) + #
verileri satir olarak goésterin

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

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

labs(colour = "Compartment", # aciklama

basligr ekleyin
title = "COVID-19(SEIR) model")

## Reff'i hesaplayin

Reff<-output2 long[output2 long$variable=="S",] # duyarl1 bireylerin zamana bagl1
oranidir

Reff$value<- Reff$value * ?? #<------------- Reff hesaplamasini tamamlayin

# S, I ve R bolmelerindeki insanlarin oraninin zamana bagli1 grafigini ¢izin
ggplot(data = Reff, # grafik ¢izilecek
verilerin bulundugu nesneyi belirtin

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

geom_line(size=2) + #
verileri satir olarak goésterin
xlab("Time (days)")+ # x ekseni

i¢in etiket ekleyin
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ylab("Reff") + # y ekseni
i¢in etiket ekleyin
labs(colour = "Compartment", # ac¢iklama

basligr ekleyin
title = "COVID-19(SEIR) model™)

2) Modelinizin neden diger baglamlarda goruldigu gibi sonraki dalgalari Gretmedigini
aciklamaniz istenmektedir. Hangi varsayimlarin ve basitlestirmelerin modelinizde
bu davranisi 6nledigini digtnidyorsunuz?

3) Asilamayi simule etmek igcin potansiyel model tasarimlari disunebilir misiniz?
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