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1 Introdução

O HLB do citrus, doença de grande importância para a citricultura nacional, é causado
pela bactéria Candidatus liberibacter e transmitido no Brasil pelo psiĺıdeo Diaphorina
citri, quando se alimenta de plantas infectadas [3]. A Embrapa vem realizando estudos [4]
sobre a dinâmica espaço-temporal de propagação do HLB no Recôncavo Baiano visando
avaliar, entre outros aspectos, o papel do hospedeiro alternativo denominado murta-de-
cheiro (Murraya paniculat), como fator de atração ou repulsão (push and pull) de insetos
vetores em áreas de cultivo. A modelagem baseada no indiv́ıduo (MBI) [1] mostra-se
adequada para esse estudo, pois permite explorar os aspectos espaciais do patosistema,
considerando as caracteŕısticas de cada indiv́ıduo das populações envolvidas. Este trabalho
tem como objetivo apresentar um protótipo em desenvolvimento para simulações do MBI,
usando recursos da linguagem R e interface gráfica Shiny [2].

2 Modelo Baseado no Indiv́ıduo (MBI)

O MBI foi concebido para representar todas as relações entre as populações de citros,
hospedeiro alternativo e inseto vetor. Nesta primeira versão do protótipo são considera-
das as seguintes populações e caracteŕısticas: a) citrus: posição no pomar, estado epide-
miológico, idade, capacidade de suporte; b) vetor adulto (psiĺıdeo) e c) vetor na fase de
ninfa: posição no pomar (planta), estado epidemiológico e idade. A análise da dinâmica
de evolução espaço-temporal de cada população é dada por processos do tipo nascimento,
morte, transmissão da doença, migração do vetor e remoção de plantas, que evoluem es-
tocasticamente no tempo. Na Figura 1 as cores no quadrado, que representa um único
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pomar com citrus (20 x 42 plantas), indicam o estado do hospedeiro: branco (sem planta),
preto (planta removida), verde (citrus suscet́ıvel), verde claro (infectado em estado de
latência), amarelo (infectado assintomático) e vermelho (infectado sintomático). Os valo-
res dos parâmetros biológicos para a calibração do modelo são derivados da literatura e de
experimentos conduzidos pela Embrapa [4]. Esse protótipo em R-Shiny tem se mostrado
eficiente para a validação e teste do modelo e, futuramente, permitirá avaliar cenários de
simulação de diferentes paisagens agŕıcolas.

Figura 1: Visualização da tela do protótipo correspondente ao meio de uma simulação.
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