Bulasici hastalik dinamiklerinin R'de modellenmesi tGizerine kisa kurs

5. Gun 1. Uygulama: COVID-19 modeli olusturmak

Bu son projede kursta bu zamana kadar 6grenilen kavramlarin ¢cogunu uygulamaya
koyacagiz. Bu uygulamanin sonunda SARS-CoV2'nin bulasmasi ile ilgili bir model
tanimlayabilmeli ve calistirabilmelisiniz, bunun ana sonuglarini yorumlayabilmelisiniz ve
mudahaleleri simtle edebilmelisiniz.

1. SARS-CoV2'nin bulagmasi ile ilgili bagslangic modeli

Ulkenizde salgin kontrol sorumlusu olarak sizden énumuzdeki iki yil icin COVID-19'un olasi
populasyon etkisine ait bir projeksiyon sunmaniz istendi. Ana epidemiyolojik gdstergelere ait
ilk tahminler size verilmisti. Asagidaki bilgilere bakin:

Populasyon boyutu = 100,000

Tahmin edilen RO=1,4-3,9

Kulucka donemi = 5,1 giin

Semptom gelistirenlerin yizdesi = %50
Bulastiriciik déneminin suresi = 2-7 gun
Kazanilan bagisikligin suresi =1 yil

ok wnNn-=

Stokastik etkilerin, salginin sona erme veya daha da artma ihtimalini degerlendirmede
dnemli bir rolu olabilecegi anlasiimaktadir.

Gérev 1: Onceki bir SIR stokastik modelini sablon olarak kullanmak baslangic projeksiyonu
olusturmak ve uygulamak icin gerekli kodu yeniden dizenlemeye yardimci olun.

Not: Asagidaki kod o6nceden uyarlanmistir ancak kodu calistirmak i¢cin ?? semboluyle
isaretlenmis bazi bosluklarin doldurulmasi gerekir.

library(odin)
library(ggplot2)
library(reshape2)
library(dplyr)
library(here)
set.seed(1)

seir generator <- odin::odin({
## Bolmeler arasinda ge¢isler i¢in temel denklemler:
update(S) <- S - n_SE + n_RS + n_bd
update(E) <- ?? #<---------mmmmmmmm - Kulugcka bblmesine ihtiyacimiz var!
update(I) <- I + n_EI - n_IR
update(R) <- R + n_IR - n_RS

output(cases) <- n_EI * psymp
## Bireysel gec¢is olasiliklary:
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p_SE <- 1 - exp(-beta * I / N) # S'den E'ye
p_EI <- 1 - exp(-omega) # E'den I'ya
p_IR <- 1 - exp(-gamma) # I'dan R'ye
p RS <- 1 - exp(-delta) # R'den S'ye

## Bolmeler arasinda degisen sayilari tanimlamakR i¢in binom dagilimlardan ¢
eRin:

n_SE <- rbinom(S, p_SE)

n_EI <- rbinom(E, p_EI)

n_IR <- rbinom(I, p_IR)

n_RS <- rbinom(R, p_RS)

n_bd <- N*birth_rate/365

## Toplam popiilasyon boyutu
N <- ?? #<- Toplam popiilasyonumuzu nasil tanimlariz ?

# beta'yl RO'a gore tanimlayin
beta <- ?? #<- Beta RO'a gore yeniden tanimlansin m1? (ipucu: enfeksiyon sii
resi orani nedir?)

## Baslangi¢ durumlari:
initial(S) <- S_ini
initial(E) <- E_ini
initial(I) <- I_ini
initial(R) <- ©

## Kullanici taniml1 parametreler - parantez i¢indekiler varsayilan:
S_ini <- user(1000)

E_ini <- user(1)

I_ini <- user(Q)

RO <- user(2)

gamma <- user(0.1)

delta <- user(0.08)

omega <- user(0.2)

birth_rate <- user(0.0137)

psymp <- user(9.5)

1, FALSE)

Modelinizi gelistirdiniz, bazi parametrelerle model nesnesi olusturmaya calisin ve baslangic
projeksiyonunu c¢ahstirin.

Gorev 2: Baslangicta verilen bilgilere gore parametre degerlerini tanimlayin ve verilen kodu
uygulayarak kodu calistirin

N<-?? # Popiilasyon boyutu

# Ozel parametrelerle SEIR nesnesini c¢agirin
seir <- seir_generator$new(
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S _ini=N-round(©.001*N),

E ini = round(@.001*N),

Ro= ??, # RO

gamma=??, # Bulasicilik dbénemi orani
delta=??, # Kazanilan bagisikRl1k Raybi orani
omega=??, # Kulugka dénemi orani

psymp=2??) # Semptom gelistirenlerin ylizdesi

## MODELI 100 KEZ CALISTIRIN
t_end<- 365 * 2 # simiilasyon siiresi (2 yil)
seir_100 <- seir$run(@:t_end, replicate = 100)

# Vakalarin grafigini ¢izin
mean_cases <- rowMeans(seir_ 100[, "cases",])
matplot(seir_100[, "step",],seir_1@0[, "cases",], xlab = "Days", ylab = "Numb
er of cases",
type = "1", 1ty = 1, col="grey")
lines(seir_100[, "step",1],mean_cases,col="purple")
legend("topright", lwd = 1, col = "grey", legend = c("I"), bty = "n")

Parametre degerleri icin baslangic tahminlerini kullanarak ilk projeksiyonu olusturdunuz,
modelinizi ilk 30 gun icin size verilen epidemik egri verilerini yansitacak sekilde ayarlamaniz
isteniyor.

Gorev 3: Bu alistirma icin gunluk vaka verileri verilmistir. “daily_cases_countryX.csv” adli
dosyaya bakin ve bunu R projenizin "data" klasérine koyun.

Gorev 4: Verilere gore model projeksiyonunuzun grafigini ¢izin. Verilere gdre en son
calistinlan modelinizin grafigini ¢cizmek icin asagidaki kodu kullanin.

## Vaka verilerini yiiRleyin
case_data<-read.csv(here("data","daily cases_countryX.csv"))

### Vakalarin grafigini ¢izin
mean_cases <- rowMeans(seir_100[, "cases",])
matplot(seir_100[, "step",],seir_100[, "cases",], xlab = "Days", ylab = "Numb
er of cases",

type = "1", 1ty = 1, col="grey")
lines(seir_100[, "step",1],mean_cases,col="purple")
points(case_data$day,case_data$cases,type = "p",col="black", pch=17)
legend("topright", lwd = c(1,NA), col = c("Purple","black"), legend = c("Mean
cases","Data"), lty=c(1,NA),pch=c(NA,17),bty = "n")
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Elinizde 6n model simulasyonu ve ilk 30 gline ait bazi gercek veriler var. Simdi modelinizle
verileri cogaltmayl denemelisiniz.

Gorev 5: RO ve enfeksiyon donemi suresi parametrelerini degistirerek (her seferinde tek tek)
tatmin edici bir sonuc elde edene kadar modeli ¢calismayi deneyin.

Not: Yukarida grafigi cizilenle tamamen ayni modeli elde etmeyebilirsiniz. Ayrica pikin hala
belirsiz olduguna ve bu yuzden farkl parametre kombinasyonlari olabilecegine dikkat edin.

Gorev 6: Sectiginiz parametre setini yazin. Grafikte ne gordigunuzu aciklayin, baska pikler
var mi? Salgin azalarak bitiyor mu?

2. COVID-19'un yayilmasini hafifletecek midahalelerin
tanitiimasi

Projenin bu bélimu igin SARS-CoV2'nin yayillmasini azaltmaya yénelik mudahale planini
simule etmek icin gruplar halinde (en fazla 3 kisilik) ¢calisacaksiniz. Sonunda sonuglariniz kisa
bir 6zet seklinde daha genis gruba aciklanacaktir.
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2.1. ilerideki kapanmalarin etkisini tahmin etme

Bu alistirmada, bastirma senaryosunun ulkenizde surdurualebilir olmadigl séylendiginden
onlemleri gevsetme araliklariyla birlikte kapanmalarin uygulanmasina iliskin bir strateji
tasarlayacaksiniz.

Gorev 7: Bu zamana kadar 6grendiklerinizden yola ¢ikarak kapanmanin bulasma Gzerindeki
etki mekanizmasini agiklayabilir misiniz? Enfeksiyon kuvvetinin hangi bilesenleri etkilenir?

Simdi, asagidaki 6nceden kodlanmis modeli kullanarak stratejilerinizi test edeceksiniz. Kod
tamamlanmistir, sadece kopyalayip projenize yapistirmalisiniz.

Teknik Not: Modelimizde kapanma betayi carpan bir vektor olarak tanitilmistir. Bunu, y ekseninde
(O'dan 1'e kadar) degerler tanimladigimiz bir enterpolasyon fonksiyonu ve enterpolasyon
yapilacak zaman adimlarina sahip bir x vektori ileterek yapariz.

## Kapanmali yeni model

seir_generator2 <- odin::odin({
## Bolmeler arasinda ge¢isler i¢in temel denklemler:
update(S) <- S - n_SE + n_RS + n_bd
update(E) <- E - n_EI + n_SE
update(I) <- I + n_EI - n_IR
update(R) <- R + n_IR - n_RS

output(cases) <- n_EI * psymp

## Bireysel gec¢is olasiliklari:

p_SE <- 1 - exp(-beta * I / N) # S'den I'ya

p EI <- 1 - exp(-omega)

p_IR <- 1 - exp(-gamma) # I'
# R

dan R'ye
p_RS <- 1 - exp(-delta) d

en S'ye

## DBolmeler arasinda degisen sayilari tanimlamak i¢in binom dagilimlardan
## cekin:

n_SE <- rbinom(S, p_SE)

n_EI <- rbinom(E, p_EI)

n_IR <- rbinom(I, p_IR)

n_RS <- rbinom(R, p_RS)

n_bd <- N*birth_rate/365

## Toplam popiilasyon boyutu

N<-S+E+I+R

# Kapanma (enterpolasyon)
lock _effect <- interpolate(lock effect t, lock effect y, "constant")

# beta'yl RO'a gore tanimlayin
beta <- R@*omega*lock effect
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## Baslangi¢ durumlarxi:
initial(S) <- S_ini
initial(E) <- E_ini
initial(I) <- I_ini
initial(R) <- ©

## Kullanici taniml1 parametreler - parantez i¢indeRiler varsayilan:
S_ini <- user(1000)

E_ini <- user(1)

I ini <- user(9@)

RO <- user(2)

gamma <- user(0.1)

delta <- user(0.08)

omega <- user(0.2)
birth_rate <- user(0.0137)
psymp <- user(9.5)
lock_effect t[] <- user()
lock_effect y[] <- user()

# Boyutlari tanimlayin
dim(lock effect_t) <-user()
dim(lock_effect y) <-user()

3, FALSE)

Simdi kapanmalara izin veren bir model olusturacak motoru olusturdunuz. Hadi bir tane
olusturalim!

Asagidaki kod kullanima hazirdir. Ne yaptigini anlamak bir dakikanizi ayirin ve kopyalayip
komut dizinize yapistirin. (agiklamalari okuyun!). Asagida modelinize gececek bir kapanma
vektord olusturmaniza yardimci olacak bir fonksiyon yer almaktadir.

# Kapanma fonksiyonu olusturun: Yeni bir kapanma tasarladiginizda her seferin
de bu fonksiyonu ¢agiracaksiniz

get lockdown<-function(x,reduction,start lockdown, duration){
y<-x*0 + 1
for (ii in 1:length(start_lockdown)){

y[start_lockdown[ii]:(start_lockdown[ii]+duration)]<-1-reduction

}
return(y)

}

Tasarladigimiz kapanma mudahalesi icin kisitlamalarin basladigi zamanlari, her bir
kisitlamanin suresini ve kisitlamanin bulasma Uzerindeki etkisini kapsayan bir vektor
saglamamiz gerekecek. Tahmin edebileceginiz gibi bir éncil olarak kapanma etkisini
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belirlemek zordur ancak o6rnegin cok siki kapanmada kapanma sikiigini 0,9 (okullari
kapatma, umumi yerleri kapatma, isyerlerini kapatma) ve hi¢ kapanmanin olmadig durumda
ise 0 ile ifade ederek bunu distnelim. ilk kapanmayi olusturmak icin asagidaki kodu kullanin.
(sadece kodu kopyalayip yapistirin)

# Bir kapanma olusturun

effect<-0.6 # Bulasmadaki azalma (veya strateji katiligr 1 = en siki)
starts<- c(30,250,600) # her bir kapanmanin baslangi¢ tarihleri (giinler)
duration<-60 # her bir kapanma giiniiniin siiresi

# zaman veRtori
X <- seq(l:t_end)
# kapanma fonksiyonunu ¢agirin

yy<- get_lockdown(x, effect,starts,duration)
# stratejinizi gorsellestirmek 1i¢in grafik ¢izin
plot(x,yy, "1")
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Grafige dikkatlice bakin ve ne cizildigini anlayin. Bunu kisitlama (<1) 6ncesi gevseme
pencereleri (1'e esit) olarak dasunan.

Simdi bu kapanmayi SEIR modelinizde kullanin. Asagidaki koda bakin, bunu inceleyin ve
kopyalayip yapistirin

# Rastgele sayilar ig¢in tohum
set.seed(1)
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N<-100000

# Yeni SEIR nesnesini ¢agirin
seir <- seir_generator2$new(

S ini=N-round(0.001*N),

E ini = round(@.001*N),

RO=2.2,

gamma=1/5.1,

delta=1/365,

omega=1/3,

psymp=0.5,

lock_effect _t=x, # <--- Kapanmayla ilgili yeni parametreleri ge¢tigimize d
1Rkat edin

lock effect y=yy) # <--- Kapanmayla ilgili yeni parametreleri gectigimize d
ikRkat edin

# Yeni modeli 100 kez calistirin
seir 100 <- seir$run(l:t _end, replicate = 100)

### Verilere ve kRapanma planina gére vakalarin grafigini ¢izin
mean_cases <- rowMeans(seir 100[, "cases",])
matplot(seir_100[, “"step",],seir_100[, "cases",], xlab = "Days", ylab = "Numb
er of cases",

type = "1", 1ty = 1, col="grey")
lines(seir_100[, "step",1],mean_cases,col="purple")
points(case_data$day,case_data$cases,type = "p",col="black", pch=17)
legend("topright", lwd = c(1,NA), col = c("Purple","black"), legend = c("Mean
cases","Data"), lty=c(1,NA),pch=c(NA,17),bty = "n")
par(new = TRUE)
plot(x, yy, type = "1", axes = FALSE, bty = "n", xlab = "", ylab = "")
axis(side=4, at = pretty(range(yy)))
mtext("z", side=4, line=3)
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Gorev 8: Bu kodu kullanarak kendi mudahale planinizi tasarlayin. Asagidaki ipuclarini
kullanin:

7.

starts nesnesinin her yeni kisitlamanin uygulandigl gunu icerdigini unutmayin.
Simulasyon déneminin (oldugumuz 30. gunden baslar ve ikinci yihin 730'uncu
guinunde sona erer) icinde oldugu muaddetce istediginiz kadar kapanma
olusturabilirsiniz.

Gunlerdeki duration degeri, starts'daki kisitlamalar arasindaki araliktan az OLMALIDIR

Etki parametresine anlaml bir aciklama ekleyin. Etki degerini 0,8 olarak secerseniz
(bulasmada %80 azalma) bu etkiyi verebilecegini dusundugunuz kisitlamalara
ornekler (6r. okullari kapatma, ulasim vb.) verin.

Gorev 9: Mudahalenizin grafigini cizin

Gorev 10: Ka¢ yeni enfeksiyonu 6nlediniz? Bir zaman diliminde dnlenen vakalari tahmin
etmek icin zaman icinde vakalarin kiimulatif toplamini kullaniriz. HICBIR SEY yapmazsaniz 2.
yilin sonunda ka¢ kimulatif vaka olacagini tahmin etmek icin bir temel model (karsi-olgusal
senaryo) calistirmaniz gerekecektir. Ardindan kapanma modelinizi calistirin ve kimulatif
vakalari tahmin edin. ikisi arasinda fark énlenen vakalarinizdir. (Asagidaki kodu kullanin)

Ipucu: Temel modeli calistirmak icin kapanma etkisini 0 olarak ayarlamalisiniz

#Rimiilatif vakalar tahmin edin
cumcases<-cumsum(mean_cases)
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#2. yilin sonunda Rimiilatif
cumcases[730]

## [1] 97011,02

Gorev 11: Asilamayl dusunun: Asilama icin bir kod calistirmak uygulamanin kapsami
disindadir ancak bir model yapisinin nasil goérunecegini dusinmeye baslayabiliriz.
Grubunuzla birlikte SEIR modelinde asilamayi nasil modelleyeceginizi dusinun. Model
yapisini ¢izin ve hangi ekstra parametrelere ihtiyacimiz oldugunu not edin. ( bunu yapmanin
bircok yolu var sadece biraz yaratici olun!’)

Gorev 12: Gruba geri rapor verin: ¢ok kisa bir sunumla (maks. 5 dakika) asagidaki bilgileri
sunacaksiniz: 1. Temel model projeksiyonu (kullandiginiz parametreleri belirtin (6r. RO, gama
vb.)) 2. Sikhklari ve etkisiyle birlikte kapanma planinizi sunun. Bu etkinin gercek yasam
kisitlamalariyla nasil ilgili oldugunu agiklayin 3. Kapanma mudahalelerini ve dnlenen vakalar
Uzerindeki tahmini etkiyi iceren bir model sunun) 4. Asilamayla SEIR modeli icin model
yapisinin sematigini gosteren.
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