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1. INTRODUÇÃO 
 

A dengue é uma doença reemergente que causa grande impacto na saúde 
pública, principalmente em países de clima tropical ou subtropical. É uma arbovi-
rose transmitida pelos mosquitos do gênero Aedes, causada pelo vírus da família 
flaviviridade, classificado em 4 sorovares (DENV1, DENV2, DENV3 e DENV4) (SA-
LIM et al., 2021; HUANG et al., 2020). 

É caracterizada como uma doença febril aguda, dinâmica e sistêmica, sendo 
descrita com um ou mais dos seguintes sintomas: febre alta > 40°C, cefaleia, dor 
retro-orbital, náusea/vômito, mialgia, artralgia e erupções cutâneas (DAUMAS et 
al., 2013). 

Pesquisadores elaboraram estratégias de diagnóstico baseado em 
resultados laboratoriais. Embora esses resultados sejam de extrema importância, 
em anos epidêmicos é inviável realizar o diagnóstico de todos os casos suspeitos, 
então muitos casos são confirmados apenas por critérios clínico-epidemiológicos. 
(TANNER et al., 2008; DAUMAS et al., 2013; DAVI et al., 2019; HUANG et al., 
2020).      Diante desse contexto, dispor de um sistema que detecta casos de 
dengue de forma precoce faz-se necessário em países com número alto de casos 
por ano, como o Brasil (DAVI et al., 2019). Além disso, o sistema de vigilância 
carece de ferramentas de fácil aplicação para realizar a triagem de pacientes de 
forma eficiente e assim, otimizar os atendimentos médicos e os recursos na saúde.  
Uma das técnicas que vem sendo explorada em diversas áreas de pesquisa, com 
resultados satisfatórios, é o aprendizado de máquina, uma metodologia que 
demonstra ser uma ferramenta eficaz para os serviços de saúde. Há diversas 
metodologias aplicáveis, de acordo com o problema em questão e a resposta 
esperada (DAVI et al., 2019; NEJAD & VARATHAN, 2021). 

O aprendizado de máquina é uma técnica composta por algoritmos capazes 
de “aprender” com base nos seus erros e identificar quais os atributos do banco 
são mais relevantes. Os modelos de aprendizado de máquina utilizam algoritmos 
de aprendizagem que após um treinamento prévio do modelo tornam-se capazes 
de classificar os casos, agrupar dados em conjuntos semelhantes ou fazer a 
predição de valores (FAVAN et al., 2020).    

Este trabalho tem como objetivos: 1) identificar características e sinais 
clínicos relevantes para realizar a triagem de casos de dengue; 2) avaliar a precisão 
dos modelos com e sem a combinação dessas características. 
 

2. METODOLOGIA 
 

Trata-se de uma pesquisa quantitativa, realizada com dados secundários 
provenientes das fichas de notificação individual do Sistema Nacional de Agravos 



 

 

de Notificação (SINAN), obtidas no site DataSUS. Foi realizado o download das 
fichas de notificação de dengue dos estados de Minas Gerais e do Rio de Janeiro, 
nos anos de 2016 a 2019.  

As variáveis pré-selecionadas foram: sexo, raça, idade, sinais clínicos e forma 
de diagnóstico e a variável dependente foi a classificação final (caso de dengue 
confirmado ou descartado por exame laboratorial). O teste de qui-quadrado foi 
realizado para avaliar a associação entre as variáveis independentes e a variável 
dependente, sendo que somente aquelas associadas (p<0,05) com a dependente 
foram selecionadas para construção do modelo.  

Após a seleção das variáveis de interesse foi realizada a limpeza do banco, 
sendo retirados todos os casos em que o preenchimento da ficha não foi completo. 
Apenas casos confirmados ou descatados por critério laboratorial foram utilizados. 
Neste estudo foi utilizado o modelo árvore de decisão, o qual é indicado para 
resolver problemas de classificação. O conjunto de dados foi dividido em duas 
partes: treinamento (70%) e teste (30%). Para realizar o treinamento foi utilizada a 
técnica de validação cruzada ou k-fold, sendo o tamanho 10 o tamanho do k. A 
eficácia do modelo no diagnóstico da dengue foi avaliada pelas métricas de 
acurácia, sensibilidade e especificidade. Todas as variáveis independentes 
testadas se mostraram associadas a incidência da dengue (p<0,05), portanto, 
foram incluídas no modelo 

Foram realizados dois testes com o modelo. Um modelo foi testado com vari-
áveis sociais (raça, idade e sexo) e sinais clínicos e o outro modelo foi testado só 
com dados clínicos. 

A linguagem utilizada para executar os experimentos de aprendizado de má-
quina foi o Python em conjunto com as bibliotecas Scikit-Learn, Pandas e Numpy 
 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

Minas Gerais e Rio de Janeiro notificaram 882.612 casos suspeitos de 
dengue. Destes foram 645.264 (73,11%) casos foram confirmados através de 
critérios clínico epidemiológico, 229.113 (21,21%) por critério laboratorial e em 
8.235 casos o campo estava em branco ou com falha no preenchimento. Neste 
mesmo período 321.411 casos foram descartados, sendo que 135.163 casos foram 
descartados por critério laboratorial. A primeira limpeza do banco excluiu todos os 
casos confirmados por critérios clínicos epidemiológicos e os em branco. Após 
foram excluídos todos os casos em que continham dados ausentes nas variáveis 
de interesse.  

As duas técnicas testadas ( modelo com dados clínicos e sociais X modelo 
com dados clínicos) apresentaram resultados satisfatórios, com valores de acurácia 
acima de 90%. Porém o modelo de árvore aleatória treinado com dados dos 
indivíduos e sinais clínicos apresentou os melhores valores de acurácia, 
sensibilidade e especificidade, como apresentado na tabela 1. 

 
Tabela 1: Resultados das métricas de avaliação dos modelos de 

aprendizagem de máquina utilizados para a triagem de casos de dengue. 
Modelo Variáveis Acurácia Sensibilidade Especificidade 

Árvore de 
decisão 

Com dados so-
ciais e clínicos 

92,15 95,95 96,41 



 

 

Só dados clíni-
cos 

90,86 87,00 95,68 

  
A avaliação do modelo levou em conta os melhores resultados em termos de 

sensibilidade e especificidade e não apenas os valores de acurácia. A decisão de 
avaliar essas métricas deve-se ao fato de que a proposta do estudo é construir um 
modelo que auxilie na triagem de casos suspeitos, portanto, é importante que o 
modelo apresenta valores de sensibilidade elevados, a fim de minimizar a chance 
de se descartar um possível caso de dengue. 

Daumas et al., (2009) encontraram resultados satisfatórios ao treinarem um 
algoritmo com dados clínicos e hematológicos. Apesar de mostrar bons resultados, 
utilizar dados laboratoriais acaba sendo um fator limitante para a implantação do 
modelo no Brasil, em função da elevada incidência observada em anos epidêmicos, 
tornando inviável a realização de exames laboratoriais para todos os casos suspei-
tos. Devido ao aumento na procura de atendimento médico e na incapacidade de 
realizar a confirmação laboratorial, o Ministério da saúde orienta que, em anos epi-
dêmicos, o caso pode ser confirmado através de critérios clínico-epidemiológicos 
(MINISTÉRIO DA SAÚDE, 2013). 

A cada ano, mais regiões notificam casos de dengue, revelando que o vetor 
está adaptado ao clima tropical e em expansão pelo território brasileiro (CUNHA et 
al., 2021).  Visto isso, estratégias de triagem baseadas em evidências que identifi-
cam indivíduos com probabilidade de ter infecção por dengue nos estágios iniciais 
da doença são necessárias para auxiliar profissionais da saúde em investigações 
clínicas, além de contribuir para o gerenciamento e planejamento de recursos de 
saúde (SILITONGA et al., 2021). 

 Os serviços de saúde geram dados sobre atendimento médico, mas carecem 
de ferramentas que aprimorem o diagnóstico e a vigilância de doenças em áreas 
endêmicas. (DAUMAS et al., 2009). Porém, para esse tipo de trabalho é preciso 
lidar com as restrições de se trabalhar com dados secundários, como a presença 
de dados incompletos, o que consequentemente resulta em uma perda excessiva 
de dados, tornando-se um fator limitante para a obtenção de modelos mais precisos 
(CAMPOS et al., 2019). Uma alternativa seria a implantação de um recurso tecno-
lógico como um aplicativo para smartphone onde se seleciona os sinais que o 
paciente apresenta e o aplicativo retorne com a classificação – dengue ou 
descartado. 

4. CONCLUSÕES 
 
O modelo de classificação foi eficaz na triagem de casos de dengue utilizando 
dados clínicos, assim, modelos de aprendizagem surgem como uma ferramenta 
com potencial para auxiliar na tomada de decisão médica.  
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