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Resumen

En el presente trabajo se puede encontrar una breve introduccién de la historia de los mode-
los epidemioldgicos, de como estos fueron surgiendo debido a la necesidad de poder predecir
como una enfermedad se comportara en una poblacién de estudio. También se habla sobre
la enfermedad de mayor interés actual, el COVID-19, establecemos su origen, el modo de
transmision, asi como el diagnéstico y tratamiento. Se sabe que esta enfermedad ha causado
un sin fin de inconvenientes en el mundo debido a que, lo que parecia un pequeno brote
de neumonia en Wuhan se convirtié en una de las pandemias mas trascendentes del siglo
XXI hasta el momento, causando conflictos en el area de salud, economia, educacién y la
salud mental de la poblacion de cada pais afectado, con el fin de establecer informacién a las
autoridades responsables de tomar decisiones en los gobiernos. Se realiza un analisis de la
curva de infectados de COVID-19 reportados diariamente en México, utilizando el modelo
SIR, modelo que se explica detalladamente en este trabajo.

En el analisis se establece un criterio para ajustar el parametro de infecciéon y recuperacion
en donde se encuentra que la tasa de infeccion no se comporta de una manera constante,
si no que tiene una tendencia que ajustamos con una funcién. Para la tasa de recuperacion
encontramos que al menos para el primer pico de infeccién que se analiza, esta parece no
tener tendencia diferente a la conatante, en los resultados ademés de obtener estos ajustes
de los parametros, se encontraron buenos ajustes para los datos de infectados reportados
diariamente, es decir, se encontré una funciéon que ajusta al primer pico de infeccién en
Meéxico.
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Introduccion

El método cientifico es un método o procedimiento que ha caracterizado a las ciencias natu-
rales desde el siglo XVII, el cual consiste en la observacion, medicion, experimentacion sis-
tematica, formulacién, comprobacién y modificacién de hipdtesis, sin embargo este método
no puede ser aplicado en el caso de la epidemiologia, ya que uno de los pasos mas importantes
para llevar acabo el método, es la experimentacion, la cual no es posible ya que experimentar
colocando una enfermedad infecciosa en una pobacion de seres humanos, para ver cémo se
comporta el agente infeccioso no es ético, sin embargo, buscar la forma para dar respuestas a
preguntas como: ;Qué tanta estadia tendra la enfermedad? ; Qué medidas se deben tomar?
.,Cudl sera el porcentaje de mortalidad de la enfermedad?, entre otras.

Estas no son preguntas nuevas, al comienzo de la historia para comprender las enfermedades
infecciosas se trabajaba con registros [5] de defunciones para establecer la esperanza de vida
de un individuo dado que se tomaran ciertas medidas, esto y el trabajo de Ross [22] con su
demostracion de la dinamica de la transmision de la malaria entre mosquitos y humanos dio
origen a la modelacién matematica como herramienta para poder observar como se comporta
una enfermedad infecciosa en una poblacion.

Si se tiene un modelo bien planteado, entonces es posible simular diferentes escenarios para
asi establecer medidas de prevencién que intenten erradicar o disminuir el brote de la enfer-
medad, estos modelos epidemiolégicos parten del echo que los individuos pasan por diferentes
estados de la enfermedad, lo que lleva a la separacion de la poblacion de estudio en grupos
especificos y mutuamente excluyentes, ya que los individuos sélo pueden estar en un estado
de la enfermedad a la vez.

La modelacion de enfermedades tiene principalmente tres enfoques [11], la parte estadistica
[10], estocéstica [5] y determinista [13]. A pesar de que cada una de ellas tiene sus ventajas y
desventajas, la modelacion determinista ha demostrado ser una excelente herramienta para
la prediccién del comportamiento de la enfermedad. En estos modelos deterministas se con-
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sidera que se tiene el control y conocimiento absoluto de los factores que interfieren. Por ello,
estos modelos nos permiten determinar para cualquier tiempo ¢ el niimero o proporcién de
individuos que se encuentran en cada uno de los grupos en los que se divide la poblacién. En
estos modelos existe un pardmetro clave conocido como el nimero de reproduccién bésico,
denotado como Ry [21], el cual establece la cantidad de infecciones secundarias que puede
hacer un infectado, por lo que con el se puede determinar si el niimero de infectados decre-
cerd rapidamente (Ry < 1) o si la enfermedad se propagard por gran parte de la poblacién
(Ro > 1)

El objetivo principal de este trabajo es realizar una andélisis sobre la propagacion de la
pandemia COVID-19 en México, con el fin de realizar un ajuste de la curva de infectados
reportados diariamente en el pais, esperando que con ello se pueda ayudar a predecir cémo se
comportara en los dias posteriores a los que se realiza el anélisis, esto con el fin de establecer
medidas de prevencion o relajar estas medidas. Los modelos deterministas han demostrado
ser una excelente herramienta para predecir como se comporta la propagacion de una epi-
demia, mas especificamente, los modelos compartimentales SIR y sus variantes son de los
méas conocidos y estudiados, asi que se opta por utilizar este modelo, en el se tiene como
hipdtesis que los individuos tienen inmunidad a la enfermedad una vez que se recuperan
de esta, ademas se trabaja con una poblacién de estudio aislada, es decir, no hay ingresos
ni salidas de individuos. En diferentes andlisis se ha demostrado que a pesar de que esta
ultima hipotesis es dificil de cumplir, se obtienen excelentes resultados. En el caso de los
datos que se van a trabajar, se tiene que hay un porcentaje muy bajo de individuos que se
reinfectan de COVID-19, por lo que podriamos suponer que el flujo de la enfermedad es: ser
susceptible, infectarse y una vez que se recupera de la enfermedad o fallece el individuo pasa
a ser recuperado. El modelo SIRS se descarta en este trabajo debido a que no sélo hay muy
pocos datos reportados de reinfeccién, sino que ademds, esta no se ha comprobado [7], mas
bien se atribuye que la infeccion se queda por un periédo mas prolongado de tiempo dando
falsos positivos en determinado momento.

El trabajo se divide en tres capitulos:
En el Capitulo 1, se establecen los antecedentes histéricos de los modelos epidemiolégicos, asi

como el origen, el impacto en la salud mental, la educacion y la economia de la enfermedad
COVID-19.

En el Capitulo 2, se hace una descripcion del modelo compartimental SIR, ademas se da un
analisis del sistema de ecuaciénes que describe el modelo, asi como la soluciéon analitica y

numérica del modelo.

En el Capitulo 3, se describen los resulados obtenidos al utilizar este modelo, resaltando que
solo se realiza el andlisis del primer pico de infeccion presentado en México.

Por 1ltimo, una secciéon de conclusiones.
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CAPITULO

1

Antecedentes

Al principio de la historia, los seres humanos se cambiaban constantemente de lugar, esto
con el fin de buscar mayores posibilidades de sobrevivir, ya que se huia de climas extremos,
escasez de comida, agua, e incluso para huir de depredadores. Se vivia en pequenos grupos
y se dejaba atras a aquellos que no podian seguir el paso, sin embargo, con el tiempo se
fueron recaudando muchos conocimientos, los cuales eran transferidos de un individuo a otro
a través de las generaciones, cosas como qué alimentos comer y cudles no, como hacer que
un alimento se conservara en buen estado por mas tiempo, el fuego, tratamiento del agua,
precaucion con los animales peligrosos y depredadores, esto permitié que los grupos se pu-
dieran establecer en un lugar solo, dejando asi de ser némadas, se crearon refugios que los
protegiera del clima y algunos depredadores, se aprendio a cultivar alimentos, por lo que ya
no era necesario salir lejos del grupo a buscarlos, también se domesticaron algunos animales
con el fin de alimentarse de ellos, otros para protecciéon o incluso mascotas, esto le dio el
ambiente perfecto a los virus y bacterias para nuevas enfermedades [3], enfermedades a las
cuales ni nosotros ni los animales con los que conviviamos, estabamos preparados, cuando
una enfermedad comenzaba en el grupo, algunos individuos morian debido a los sintomas
mientras que otros adquirian cierta inmunidad hacia la enfermedad después de pasar por los
sintomas, también gracias a que los grupos eran de mayor tamano, la enfermedad tenia una
estadia mas larga en la poblacién, ya que habia mas individuos susceptibles. Con el tiempo,
fuimos capaces de crear medicamentos para poder sobrellevar los sintomas o eliminar el vi-
rus, sin embargo algunos virus mutaron creando resistencia a los medicamentos por lo que
las enfermedades se hicieron endémicas, es decir, que permanecen en la poblacién por un
largo periodo de tiempo.

Hoy en dia, gracias a la globalizacion, es atin mas sencillo que una pequena enfermedad en
un pueblo se salga de control por todo el mundo. A lo largo de la historia este ha sido un
problema terrible para la especie humana, ya que hay enfermedades como la peste negra
[0], la cual acabé con entre el 30 % y 60 % de la poblacién de Europa. Con el fin de poder
predecir como se comportara una enfermedad infecciosa en una poblacién, se utilizan los
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modelos epidemioldgicos, los cuales estan basados en ciertas hipétesis sobre el comporta-
miento de la enfermedad y pueden establecer en qué momento se tendra la mayor cantidad
de infectados en la poblacién de estudio, asi como predecir los resultados del tiempo de
estadia de la enfermedad de acuerdo a diferentes panoramas, es decir, pueden establecer qué
tanto durara la enfermedad asi como qué tan grave sera esta si en la poblacion se realiza
una cuarentena, o en cambio si no se realiza, o tal vez si la poblacién es vacunada, entre otras.

1.1. Historia de los modelos epidemiolégicos

Las enfermedades infecciosas han sido, son y seran parte de nuestra historia como humani-
dad, desde el comienzo de los registros histéricos [18] existen epidemias que han arrasado con
poblaciones enteras, algunas de estas enfermedades no desaparecen, sino que el ser humano
crea cierta inmunidad a ellas, un ejemplo es la Gripe Espanola de 1918-1919, la cual causé
méas de 50,000,000 de muertes en todo el mundo, también hay epidemias anuales de gripe
estacional que causan hasta 35,000 muertes en todo el mundo [4], asi como la gripe, hay otras
enfermedades que se han vuelto endémicas, las cuales causan anualmente muchas muertes.

La Organizacién Mundial de la Salud (OMS) [13], ha estimado que en el 2019, la tuberculosis
causé 1.4 millones de muertes, y la malaria causé 409,000 muertes [11]. Se estima que en
1980 hubo 2.6 millones de muertes por sarampién en el mundo, sin embargo 31 anos después
en 2011, se reportaron 160,000 defunciones debido a la creacién y difusién de la vacuna [341].
Hay tres objetivos principales de la epidemiologia:

1. Comprender las causas de una enfermedad.
2. Predecir el curso que tomara la enfermedad en una poblacion.

3. Desarrollar formas de control, haciendo comparaciones con diferentes enfoques.

El primer estudio reportado de enfermedades infecciosas, fue el trabajo de John Graunt
(Londres, 24 de abril de 1620 - Londres, 18 de abril 1674) con su libro Natural and Political
Observations Made upon the Bills of Mortality (1662) [9], los Bills of Mortality eran registros
semanales de mortalidad en donde se colocaban el nimero de muertes y la causa en las
parroquias de Londres (Figura 1.1). Estos registros comenzaron en el ano 1592, sin embargo
se escribieron continuamente hasta el aio 1603 en adelante, estos fueron los datos que utilizé
el estadistico Graunt, él analiz6 las diversas causas de muerte estableciendo un método para
estimar los registros comparativos de morir por diversas causas, dando asi el primer enfoque
a la teorfa de riesgos comparativos.

El primer trabajo que se describe como un modelo epidemiolégico es el de Daniel Bernoulli
(Groninga, 29 de enero 1700-Basilea, 17 de marzo 1782) sobre inoculacién de la viruela [3].
En el siglo XVII la viruela era una enfermedad endémica, la inoculacién con una sepa suave,
se introdujo como una forma de producir inmunidad de por vida contra esta enfermedad
con un pequeno riesgo de infeccién y muerte, sin embargo sobre esta préactica, Bernoulli fue
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Figura 1.1: Un proyecto de registro de mortalidad para la ciudad de Londres, Inglaterra. Se
muestra la semana del 26 de septiembre al 3 de Octubre de 1665. Esta fotografia fue tomada
por Claire Lees en el Guildhall de Londres, Inglaterra, con permiso del bibliotecario [5].

severamente cuestionado, obligdndolo a estudiar si la practica de inoculacion realmente era
adecuada.

Su enfoque consistié en calcular el aumento en la esperanza de vida del individuo si a este
se le podia eliminar el riesgo de contraer viruela de por vida, este analisis en la esperanza
de vida llevé a Bernoulli a publicar sus resultados en 1761 [11], el cual recibi6 gran aceptacion.

Con el fin de describir un modelo matemético para describir la propagacién de una enferme-
dad infecciosa, se necesita primero realizar ciertas suposiciones sobre el modo de transmisiéon
de la enfermedad. En 1906, W.H. Hamer (Mettmann, 17 de mayo de 1935-Noruega, 2 de
julio de 2017) propuso que la propagacién de la infeccién debia depender del nimero de
individuos susceptibles y el nimero de individuos infecciosos [33], sugirié una ley de accién
de masas para la tasa de nuevos infectados, y esta idea ha sido la base en los modelos com-
partimentales desde entonces.

Sin embargo, cabe resaltar que las bases de todo el enfoque de la epidemiologia basada en
modelos compartimentales fueron sentadas, no por matematicos, sino por médicos de la sa-
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lud publica como Sir. R.A. Ross, W.H. Hamer, A.G. McKendrick y W.0O. Kermack entre
los anos 1900-1935. El Dr. Ross fue galardonado con el Premio Nobel de Medicina en 1902
por su demostracién de la dindmica de la transmision de la malaria entre los mosquitos y
los humanos [3], [22]. En general, se crefa que mientras los mosquitos estuvieran presentes
en una poblacion, la malaria no podria eliminarse, sin embargo, Ross establecio un modelo
compartimental simple [22] que incluia mosquitos y humanos, este mostraba que la reduc-
cion de la poblacién de mosquitos por debajo de un nivel critico seria suficiente para detener
la propagacién, esta fue la primera introduccién del concepto del nimero de reproducciéon
basico, la cual ha sido una idea central en la epidemiologia matematica desde ese momento.
Los modelos compartimentales basicos, los cuales describen la transmision de enfermedades
infecciosas estan descritos en la secuencia de articulos de Kermack y McKendrick [32], [31]

y [30].

En el modelo SIR se hace la suposicion de que la cantidad de individuos que hay en los
compartimentos de susceptibles e infectados es suficientemente grande como para que la
mezcla entre ellos sea homogénea, sin embargo en la practica esto dificilmente es cierto,
ya que usualmente se comienza con una cantidad pequena de individuos infectados, por lo
que la transmision de la enfermedad mas bien es un evento estocastico ya que este depende
del tipo de contacto que se haya establecido entre los individuos, por lo que el modelo que
describa la enfermedad debe tomar en cuenta este patrén de comportamiento.

Una descripcién estocastica del proceso de transmision de la enfermedad comienza con el
supuesto de que existe una red de contactos de individuos, el cual puede describirse con
ayuda de un grafo donde los vértices representan a la poblacion, mientras que las aristas
son los contactos entre individuos, estas redes se piensan bidireccional, por lo que existe la
posibilidad de transmitir la enfermedad en cualquier direccién. Vamos a definir el modelo
SIR como CMTD! [5] sea S(t), I(t) y R(t) las variables aleatorias discretas para el niimero
de susceptibles, infectados y recuperados respectivamente al tiempo t, este es un proceso de
dos variables, ya que hay dos variables independientes: S(t) y I(t), y la variable aleatoria
R(t) = N—S(t)—1(t), donde N representa a la cantidad total de individuos en la poblacién.
El proceso bivariado {(S(t), I(t))};2, tiene una probabilidad conjunta dada por.

P(si)(t) = Prob{S(t) = s,1(t) =i} (1.1.1)

Este proceso bivariado cumple con la propiedad de Markov y es de tiempo homogéneo. La
probabilidades de transicién pueden ser definidas con las suposiciones del modelo SIR. Pri-
mero asumimos que At puede ser escogido lo suficientemente pequeno tal que haya a lo més
un cambio de estado de un nacimiento, una defuncién o una recuperacion. Las probabilidades
de transicion estdan denotadas por:

Pstki+i).(sa) (At) = Prob{(AS, A} = (k, j)|(S(t), I(t)) = (s,)} (1.1.2)

!Cadenas de Markov en tiempo discreto
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Figura 1.2: Wuhan, China. Google Maps. 2021
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En diciembre de 2019, se identificaron en Wuhan (China) una serie de casos de neumonia
originados por un nuevo coronavirus. Este nuevo coronavirus tiene distintas denominaciones:
2019-nCoV segtin la OMS, y SARS-CoV-2 segiin el Comité Internacional de Taxonomia de
Virus. [17]

Para el 31 de diciembre, la Comision Mundial de la Salud de Wuhan notific6 una cantidad
de casos considerable de neumonia en la ciudad y el dia 13 de enero del 2020 se identifica en
Tailandia el primer registro fuera de China sin embargo para estas fechas atin se desconocia
tanto el origen de la enfermedad como el modo de transmisién de la misma, el 22 de enero se
demuestra la transmision entre seres humanos en Wuhan teniendo 7,818 casos confirmados
en todo el mundo para el 30 de enero, la mayoria de ellos en China y 82 casos en otros 18
paises, y para el dia 11 de marzo la OMS tras superarse los 100,000 casos de infeccion en
mas de 100 territorios, se declara la enfermedad como pandemia [/11].

Una incégnita que continia siendo investigada es el reconocimiento del origen zoonético de
dicho virus, pero debido a su estrecha similitud con los coronavirus de murciélago, es proba-
ble que estos sean el reservorio primario del virus, pues con la reaparicién de esta nueva clase
de coronavirus se realizaron diversos estudios y se descubrié que el 2019-nCoV es un 96 %
idéntico a nivel del genoma a un coronavirus de murciélago [30]; el mismo estudio revelé que
dicho virus pertenece a la especie de SARS-CoV.

Los informes documentaron que muchos de los primeros pacientes identificados tenian co-
mo factor comun, el haber tenido el contacto con un mercado de mariscos y animales, sin
embargo, otros no establecieron contacto con dicho lugar en ningin momento, lo que dio
evidencia de la infeccion de persona a persona después de identificar grupos de casos entre
familias, asi como la transmisién de pacientes a trabajadores de la salud. A su vez, un estudio
publicado recientemente estimé que un 95 % de los casos de infecciones por 2019-nCoV en
Wuhan presentaron sintomas antes del 12 de enero de 2020, dato que asociado a su periodo
de incubacion sugiere una alta posibilidad de riesgos de propagacion de la enfermedad, ya
que los sintomas en un infectado se presentan dias después de tener la infeccion, en donde
ya se puede transmitir a otros individuos susceptibles [17].

Transmision

Usualmente los coronavirus se replican primordialmente en las células epiteliales del tracto
respiratorio inferior y en menor medida en las células de las vias respiratorias superiores; es
por eso que la transmisiéon ocurre principalmente de pacientes con enfermedad reconocida
y no de pacientes con signos leves e inespecificos, es decir, que se cree que la propagacién
ocurre solo después de que se presentan signos de enfermedad del tracto respiratorio inferior
[6]. Sin embargo, los pacientes con infeccién por 2019-nCoV detectados en estado severo o
fatal tienen una mayor probabilidad de transmitir este virus, ya que eliminan una mayor
cantidad de particulas infectivas en comparacion con los pacientes que presentan la infecciéon
de forma leve o asintomaética.

De acuerdo con los datos disponibles, el virus COVID-19 se transmite principalmente entre
personas a través del contacto y de goticulas respiratorias. En un anélisis realizado en China
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en Febrero del 2020, el cual incluy6 a 75,465 casos de la enfermedad no se notificé transmi-
sién drea [12].

El virus del COVID-19 se puede contagiar por contacto directo con una persona infectada
y de forma indirecta, por contacto con superficies que se encuentren en su entorno inme-
diato o con objetos que haya utilizado (por ejemplo, un estetoscopio o un termémetro). La
transmision por goticulas es distinta de la transmision aérea, pues esta tultima tiene lugar
a través de nucleos goticulares que contienen microbios. Los nicleos goticulares, que tienen
un diametro inferior a 5 um, pueden permanecer en el aire durante periodos prolongados y
llegar a personas que se encuentren a mas de un metro de distancia. La transmision aérea
del virus de la COVID-19 podria ser posible en circunstancias y lugares especificos en que
se efectiian procedimientos o se administran tratamientos que pueden generar aerosoles. Se
han presentado algunas pruebas de que el virus de la COVID-19 puede producir infeccién
intestinal y estar presente en las heces. Sin embargo, sélo un estudio ha cultivado este virus
a partir de una sola muestra de heces y, hasta la fecha, no se ha notificado transmision
fecal-oral.

Susceptibles a la enfermedad

El nuevo coronavirus puede infectar a personas de todas las edades, aunque las personas
mayores y aquellas con afecciones médicas preexistentes (como asma, diabetes y enfermeda-
des cardiacas) parecen ser mas vulnerables al virus, reportandose asi una tasa de mortalidad
mayor a 8% en personas mayores a 70 anos. Segun informes, la mayoria de los pacientes
fallecidos tenian una edad promedio de 56 anos, y en gran parte padecian otras enfermeda-
des (cardiacas, accidente cerebrovascular, diabetes, etc.) que pudieron haberlos hecho mas
vulnerables al virus.

El Centro Chino para el Control y la Prevencion de Enfermedades dijo que aproximada-
mente habia 2 hombres infectados por cada mujer, los informes clinicos sugirieron que la
enfermedad infectaba por igual a los individuos independientemente del sexo, sin embargo
estudios posteriores sugirieron que existen diferencias de sexo tanto en mortalidad como en
la susceptibilidad, se especula que la poca susceptibilidad de las mujeres a las infecciones
virales puede deberse a la proteccién del cromosoma X «extra» con el que cuentan en com-
paracién con los hombres [12]. Por su parte, los ninos comprenden una poblacién peculiar
que posee un sistema inmune distinto al de los adultos, por lo que la transmision del virus a
través de sus madres con infeccién sospechada o confirmada ocurre facilmente. Sin embargo,
se ha observado una severidad menor y una mortalidad extremadamente baja [17, 19].

Cuadro clinico

Un estudio detallado de los primeros 99 pacientes atendidos en el Hospital Wuhan Jinyintan,
que se llevé a cabo del 1 al 20 de enero de 2020, arrojo que de los 99 pacientes con neumonia
[17] 2019-nCoV, el 49 % tenian antecedentes de exposicion al mercado de mariscos de Huanan
y el 51% tenian enfermedades crénicas. La edad promedio de estos pacientes fue de 55.5
anos, incluidos 67 hombres y 32 mujeres, y el periodo de incubacién del virus se estimé fue
de 7 a 14 dias. Los pacientes estudiados tenfan manifestaciones clinicas de fiebre (83 %),
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tos (82 %), dificultad para respirar (31 %), dolor muscular (11 %), confusién (9 %), dolor
de cabeza (8 %), dolor de garganta (5%), rinorrea (pasajes nasales inflamados debido al
fluido en ellos), (4 %), dolor en el pecho (2%), diarrea (2%), nduseas y vémitos (1%).
Segtin el examen por imagenes, el 75 % de estos pacientes presentaron neumonia bilateral, el
14 % mostré moteado miiltiple y opacidad en vidrio esmerilado y el 1% tenia neumotdrax.
Igualmente, el 17 % desarrollé sindrome de dificultad respiratoria aguda, y de ellos el 11 %
empeoraron en un corto periodo de tiempo y murieron por insuficiencia organica multiple.
A su vez, los leucocitos estaban por debajo del rango normal en el 9% de los pacientes y por
encima del rango normal en el 24 %, y el 38 % de ellos tenian neutréfilos por encima del rango
normal. Por su parte, los linfocitos y la hemoglobina estuvieron por debajo del rango normal
en muchos pacientes, y las plaquetas estaban por debajo del rango normal en el 12% de
ellos y por encima del rango normal en el 4 %; 43 de estos pacientes tenfan diferentes grados
de anormalidad de la funcién hepatica, con alanina aminotransferasa (ALT) o aspartato
aminotransferasa (AST) por encima del rango normal; y un paciente tenfa dano grave de la
funcién hepética.

Diagnostico y tratamiento

En diferentes centros médicos se comenzaron a observar que los pacientes de COVID-19 se
agravaban rapidamente, muchos de ellos adultos jovenes o jévenes aparentemente sanos, que
hicieron un desenlace fatal, se consider6 que podrian haber tenido una respuesta inmune
exagerada responsable de estos desenlaces. En ellos se encontro:

» Proliferacion incontrolada de células T.
= Activacién excesiva de los macréfagos.

» Hipersecrecién de citoquinas proinflamatorias interleuquinas como IL-3, 1L-6, inter-
ferén y el factor tumoral (TNF).

Todas estas alteraciénes fueron encontradas en muchos pacientes con formas graves de la en-
fermedad, por lo que su hallazgo temprano es fundamental para disminuir la mortalidad. El
mejor indicador de la presencia de esta respuesta inmune exagerada es la hiperferritinemia,
por lo que se recomienda la medicacion en estos pacientes.

El diagnéstico de esta respuesta inmune trombética asociada con el COVID-19 (RITAC) [2]
presenta uno o mas de los siguientes criterios:

Dimero D mayor de 1000 ng/ml.

Ferritina mayor de 500 ng/ml.

Disnea de réapida progresion.

Hipoxemia refractaria.

Fenomenos trombadticos.

Shock.
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Se recomienda que ademads de tratarlos con el tratamiento establecido de cada gobierno,
se les administre metotrexate y heparina de bajo peso molecular con la idea de detener la
respuesta inmunotrombética asociada al virus.

Todos los pacientes hospitalizados con COVID-19 y presencia de al menos uno de los factores
de mayor riesgo de trombosis deben recibir Heparinas de bajo peso molecular HBPM a dosis
profilactica ajustada al peso (o para pacientes de mayor riesgo trombético) de forma precoz,
a menos que haya contraindicacién. Este tratamiento se debe mantener hasta el alta del
paciente y en caso de alergia o trombocitopenia inducida por heparina, se debe emplear
fondaparinux a las dosis indicadas anteriormente. Posterior al alta, se mantendra la HBPM
en la dosis habitual de profilaxis en los pacientes que tengan que permanecer encamados
o con restriccién de la deambulacion o con persistencia de los factores de mayor riesgo de
trombosis, por lo menos una semana o hasta que se consiga una adecuada movilidad del
paciente [23].

1.2.2. Impacto del COVID-19 en la salud mental, educacién y en
la economia

Salud mental

Pronésticos inciertos que hablan sobre la severa escasez de recursos para pruebas, trata-
mientos, alimento, asi como de socorristas y personal médico, imposicién de desconocidas
medidas de salud publica que atentan contra las libertades personales, pérdidas econémicas,
cierre de empresas proveedoras de empleo, cierre de planteles educativos, contradicciones
de las autoridades, estos puntos se encuentran entre los principales factores de estrés que
contribuyen a la angustia emocional generalizada y a un mayor riesgo para enfermedades
psiquidtricas asociadas al COVID-19 [1].

Una emergencia médica como la que estamos viviendo, puede afectar no sélo la salud, sino
también la seguridad y el bienestar tanto para cada una de las personas, causando insegu-
ridad, confusién, aislamiento emocional y estigma, también afecta a la comunidad debido a
las posibles pérdidas econémicas, el cierre de escuelas y trabajos, todos estos efectos pueden
traducirse como una variedad de reacciones emocionales que conllevan a comportamientos
poco saludables.

Las personas suelen sentirse ansiosas e inseguras cuando su entorno cambia, en el caso de los
brotes de enfermedades infecciosas, conforme la enfermedad avanza y los resultados no son
claros, los rumores comienzan a surgir dado origen al panico. Por ejemplo, en Hong Kong,
alrededor del 70 % de las personas expresaron ansiedad por contraer el SARS. La ansiedad y
el miedo relacionados con la infeccion pueden dar lugar a actos de discriminacion como se esta
viviendo en esta pandemia donde la gente de Wuhan fue atacada y culpada por el brote de
COVID-19, desde entonces, los chinos han sido estigmatizados internacionalmente [10], por
ejemplo, llamar al COVID-19 el virus de China o virus de Wuhan dan pie a la discriminacién
de la cual se habla. El miedo es una respuesta comtn en los brotes de enfermedades infecciosas
debido a la amenaza de infectarse, una respuesta del miedo puede ser la hipervigilancia la
cual puede resultar en un trastorno de estrés postraumético y/o depresion, estas respuestas
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al miedo aumentan los sentimientos de alarma y con el fin de aminorar este sentimiento,
las personas realizan acciones que pueden perjudicar a los demés individuos, por ejemplo,
en la pandemia actual asi como en los desastres naturales se ve a los individuos comprando
alimentos de manera excesiva lo que da como resultado la escasez de alimentos para toda la
poblacion, este tipo de comportamiento se dice que ocurre por dos razones:

1. La amenaza de la enfermedad se percibe real.

2. Un medio para recuperar el control.

Lo que puede empeorar este miedo a tal punto de causar un panico masivo es cuando se
establece una cuarentena, como es el caso de lo que se vivid a principio de la pandemia, lo
cual lleva a las personas a experimentar aislamiento social y una incapacidad para tolerar la
angustia, la cual aumenta la ansiedad, el miedo a quedar atrapado y la pérdida de control.

Debido a la rapida propagacion de la enfermedad por el contacto entre un individuo infectado
y alguien que no lo estéa, se recomienda que cuando un individuo se encuentre enfermo, este se
aisle de los demas por lo menos 14 dias, el miedo y el aislamiento de quienes estan enfermos
pueden colapsar a los individuos provocando secuelas severas, las cuales pueden llegar hasta
al suicidio. La falta de vinculos interpersonales estd relacionada con una mala salud fisica,
emocional y mental, por lo que establecer llamadas telefénicas o videoconferencias regulares
con familiares, amigos y colegas puede salvar las brechas provocadas por el distanciamiento
social. Como seres sociales, nos necesitamos unos a otros.

Educacién

La expansion acelerada de la pandemia ha resultado en estrictas medidas, las cuales han
llevado a cerrar las escuelas de cualquier nivel. Segin estudios, los estudiantes mentalmente
afectados durante la pandemia pueden presentar sintomas de depresion, ansiedad y estrés
[28]. Las investigaciones apuntan que al menos el 24.9% de los estudiantes universitarios
sufren depresion, algunos de los factores que denota esto es debido a la impresién de que
se verd comprometido su futuro debido a la posible escasez de empleo. Otro factor para
la afeccién de la salud mental del estudiante independientemente del género, es el posible
ingreso de algin pariente cercano como paciente COVID-19.

La etapa escolar es un periodo entretenido en donde se tiene la oportunidad perfecta para
mejorar las habilidades sociales, asi como la conciencia social. Debido a la pandemia se ha
optado por establecer el modo de educacién a distancia, aunque tedricamente esta modalidad
es excelente, en la practica no lo es tanto, ya que se enfrenta a diferentes problemas como el
hecho de que no todos los estudiantes y profesores cuentan con las herramientas tecnolégicas
para proceder a esta modalidad, también tenemos la complejidad del uso de tecnologias y la
falta de guias. Otro problema al que nos enfrentamos, es la violencia intrafamiliar, la cual
puede empeorar con el aislamiento, ya que las victimas se encuentran encerradas con su
agresor.

19



423

424

425

426

427

428

429

430

431

432

433

434

435

436

437

438

439

440

441

442

443

444

445

446

447

448

449

450

451

452

454

455

456

457

458

459

460

Economia

Debido a la desaceleracién de produccion en China, las empresas en todo el mundo tuvieron
problemas considerables, ya que este pais representa més del 16 % del PIB mundial [20], no
solo fue la desaceleracion de produccion, sino también el tansporte de mercancia restringido
o en algunos casos, nulo transporte de mercancia ralentizé la economia del mundo. Mas
importante aun, cierto panico entre los consumidores y las empresas ha distorsionado los
patrones de consumo habituales y ha creado anomalias en el mercado [29].

Las perturbaciones temporales en la produccién de bienes y componentes podrian poner en
tensiéon a algunas empresas, en particular a las que no tienen una liquidez suficiente, un
posible acontecimiento derivado de ello seria una importante perturbacién de los mercados
de valores, a medida que aumente la preocupacion por el riesgo.

1.2.3. EIl COVID-19 en México

Segun datos proporcionados por el gobierno de México, el primer paciente registrado en
México fue el 28 de febrero de 2020 [21], fue un mexicano el cual habia viajado a Italia y
este tenfa sintomas leves. Poco tiempo después se comenzaron a detectar otros casos por
diferentes lugares del pais, ocurriendo el primer fallecimiento por esta enfermedad el 18 de
marzo del 2020 [25]. Para esta fecha ya se superaban los 100 infectados en el pais por lo
que para el 24 de marzo del 2020 el gobierno federal decret6 el comienzo de la fase 2 de la
pandemia, en donde se implementaron las siguientes medidas:

= Distanciamiento social, las personas deben permanecer por lo menos 1.5 metros alejadas
de los demas.

= Suspension temporal de actividades no esenciales y escolares.
» Filtros sanitarios en las entradas de inmuebles.

= Suspension de eventos masivos en espacios cerrados y abiertos.

Y tan solo 6 dias después, se decretd emergencia sanitaria, habiendo para entonces mas
de mil infectados y 28 fallecidos. Para el 1 de mayo de 2020, nuestro el pais se encontraba
en el lugar nimero 23 con mayor cantidad de infectados de COVID-19. El dia 8 de mayo
el reconocido periddico New York Times publicé un articulo argumentando que las cifras
oficiales de México se encontraban muy por debajo de la realidad, tan solo dos meses después,
México sube 12 lugares colocandose en el lugar niimero 10 de mayor cantidad de infectados
en el mundo.

Analisis estadistico de las comorbilidades de los infectados a Nivel Nacional en
México.

Este trabajo se enfoco inicialmente a un primer analisis de los datos sobre los individuos que
se realizaron la prueba de COVID-19 en un centro oficial, esta base de datos es proporcionada
por el gobirno de México [37] (tltima actualizacién: 11 de noviembre de 2020), en ella se
encuentra el estado clinico de 957,532 pacientes a los cuales se les realizé la prueba del
COVID-19, alguna informacion que se encuentran en esta base de datos es:
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461 = Resultado de la prueba, si esta fue positiva o negativa.

462 s Edad.

463 = Sexo.

464 = Lugar de origen.

465 = De haber fallecido, se encuentra la fecha de defuncién.
466 » Enfermedades crénicas como:

467 e Diabetes.

a8 e Hipertension.

469 e Insuficiencia renal.

s Cabe resaltar que estos datos sélo son de instituciones certificadas por el gobierno de México.
s Del analisis obtuvimos que:

an2 » El 48.7% de los infectados son mujeres.

473 s E151.2% de los infectados son hombres.

s Se encontrd que la edad en que mas personas se infectaban, se encontraba entre los 25 y 50
ws anos (Figura 1.3). Y este rango de edades se mantiene cuando separamos a los infectados
a5 entre hombres y mujeres, es decir, en ambos casos, en los infectados que son hombres y los
a7 infectados que son mujeres se tiene que la mayor cantidad de infectados se encuentra entra
s entre los 25-50 aflos (Figura 1.4).

Infectadas de COVID—19

Getld Betld LeHs
| | ]
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L

Figura 1.3: Histograma de frecuencia de las edades de personas infectadas de COVID-19

s En el caso de las defunciones, las personas que se encuentran en el rango de edad en el que
s0 se concentran mas es entre los 55 y 70 afios (Figura 1.5), mientras que cuando separamos
i1 por sexo en el caso de las mujeres, la edad se encuentra entre los 60 y 70 anos, mientras que
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Figura 1.4: Histograma de frecuencia de las edades de personas infectadas que son mujeres
y hombres respectivamente.

Infectadas de COVID—19

Frecuenc
] 8000 10000 1200
| | ]

1m0
1

0
|

1
o 20 a0 so s0 100

Edad

Figura 1.5: Histograma de edades de las defunciones a nivel nacional en México por COVID-
19.

2 en los hombres entre los 55 y 70 anos (Figura 1.6).

483

sa  Se observa que las distribuciones de las edades de los infectados que fallecieron, se encuentran
s sesgadas a la izquierda, sin embargo, se piensa que este sesgo puede ser debido a que una de
s las enfermedades cronicas de las personas pueda influir considerablemente con el hecho de
w7 fallecer.

488

w0 A las distribuciones que obtuvimos, les aplicamos una prueba de normalidad con el fin de
w0 poder obtener ciertas probabilidades de interés como:

401 » Cudl es la probabilidad de que al elegir una persona al azar y que esta esté infectada
492 e ;Cuadl es la probabilidad de que sea hombre?
493 e ;Cuadl es la probabilidad de que sea mujer?

22



494

495

496

497

498

499

500

501

502

503

504

505

506

Mujeres fallecidas por COVID—19 Hombres fallecidas por COVID—19

Fecterch
0
|

Pt

1 1
o =0 ao so s0 100 o =0 ao so s0 100

Eaaa =Eaaa

Figura 1.6: Histograma de frecuencia de las edades de personas infectadas que fallecieron las
cuales son mujeres y hombres, respectivamente.

» ;Cudl es la probabilidad de que al elegir una persona al azar y que esta esté infectada?
. Cual es la probabilidad de que padezca una enfermedad crénica?

De las pruebas que le aplicamos, tenemos que los infectados mujeres e infectados hombres
si provienen de una distribuciéon normal, mientras que las distribuciones de infectados que
fallecieron, tanto en general como en hombres y mujeres, no provienen de una distribucién
normal.

Lo primero que suponemos, es que esto se debe al sesgo debido a alguna o algunas enferme-
dades asociadas, por ello, se buscé obtener los valores de riesgo atribuible por cada una de
las enfermedades, asi como de varias de ellas en conjunto.

El mayor riego atribuible a fallecer que obtuvimos es de 0.44, cuando la persona tiene dia-
betes, hipertension, insuficiencia renal y obesidad.
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CAPITULO

2

Modelo SIR

2.1. Introduccion

Los modelos epidemiolégicos describen el proceso de transmision de una enfermedad infec-
ciosa en una poblacién. En la literatura [14], una enfermedad se considera que es infecciosa
si el agente causante (virus, bacteria u otros patégenos) puede pasar de un huésped a otro
mediante diferentes modos de transmision como el contacto fisico, agua, comida o de una
madre a un recién nacido.

El objetivo de los modelos matematicos es describir el proceso de transmisién de una de-
terminada enfermedad infecciosa, por lo que primero debemos establecer a que se le conoce
como una enfermedad infecciosa. El proceso de transmision de una enfermedad de este tipo
se ilustra en la Figura 2.1

83—888—

Figura 2.1: En el proceso general de la transmision de una enfermedad se tiene un grupo
de individuos susceptibles (los negros) al cual ingresan un grupo de individuos infectados
(los rojos), de tal manera que la enfermedad se transmite a lo largo de la poblacién bajo los
criterios de transmision que tenga dicha enfermedad.
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A un grupo de individuos susceptibles ingresa un grupo de individuos infectados y la pobla-
cién susceptible se va infectando bajo ciertos criterios de transmisién de la enfermedad, esta
transmision puede ocurrir a través de diferentes modos, segtin el medio de transmisién, las
enfermedades infecciosas se clasifican de la siguiente manera [13]:

= Directo o transmisién de persona a persona, son enfermedades que requieren contacto
directo con el individuo infectado para infectarse. El contacto directo incluye tocar o
tener contacto sexual. Las enfermedades que se transmiten a través del contacto sexual,
se denominan enfermedades de transmisién sexual, las enfermedades de transmisién
sexual; VIH, gonorrea sifilis, etc.

= Indirecto la transmision ocurre cuando se realiza un intercambio de un objeto infec-
tado por sangre u otros fluidos corporales.

= Transmisién por aire, esta ocurre por inhalacién de aire infectado, es decir, aire que
contiene goticulas que transportan el agente infeccioso, ejemplos de estas enfermedades
son: Influenza, viruela, sarampion, varicela, tuberculosis, entre otras.

= Por alimento o agua contaminados, estas enfermedades se transmiten a través de
la ingestion de comida o agua. El célera es una enfermedad transmitida por el agua,
las enfermedades transmitidas por alimentos incluyen salmonella y gripe estomacal.

= Vectores, las enfermedades transmitidas por vectores son transmitidas con frecuencia
por un antrépodo, mosquito, garrapata o un molusco como un caracol, algunos ejemplos

de enfermedades que se transmiten por este medio son la malaria, el dengue y el virus
del Nilo Occidental.

» Transmisién vertical, esta ocurre cuando una enfermedad se trasmite a través de la
placenta de una madre a un hijo al nacer, por ejemplo, las enfermedades como el VIH,
hepatitis B, sifilis y rubéola.

Dependiendo de como la enfermedad se esparce sobre la poblacién susceptible, esta pasa por
diferentes etapas:

= Si el nimero de casos aumenta por encima del promedio habitual dentro de un corto
periodo de tiempo, se dice que esta ocurriendo un brote de enfermedad, por ejemplo,
cuando se produce una intoxicacion alimentaria debido al consumo de cierto alimento
en mal estado o la ingesta de agua contaminada que provoque que aparezcan casos
durante dos o tres dias, asi hasta que se elimina la fuente de origen. También es el caso
del sarampién o la meningitis.

» Cuando en cambio la enfermedad se propaga rapidamente a muchas personas se conoce
como epidemia.

= Si hay nuevos susceptibles en la poblacién, ya sea por el nacimiento o migracion, la
epidemia puede persistir y la infeccién puede permanecer en la poblaciéon durante un
largo periodo de tiempo. En este caso, se dice que la enfermedad es endémica, un
ejemplo de ello es la gripe o la varicela.
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= Si la enfermedad se propaga a escala mundial, es decir, a varios o todos los paises y

continentes, se produce una pandemia.

Si en la poblacién surge una epidemia inminete, las autoridades de salud ptblica buscaran
respuestas a ciertas preguntas, como:

= ; Qué tan servera sera la epidemia? La severidad de ella se puede medir de dos formas:

e El nimero total de infectados que requeriran cuidado médico.

e El nimero maximo de infectados en un momento dado.
., Qué tanto tiempo durara?
., Cuando se dara el nimero méximo de individuos infectados?
. Qué tan efectiva serd una vacuna o una cuarentena?

. Cuales son las medidas efectivas para contener, controlar y erradicar la enfermedad?

El modelado matematico ha demostrado ser una herramienta muy importante para ayudar
a las autoridades a tomar decisiones informadas, dicha herramienta esta constituida por seis
etapas:

6.

Hacer suposiciones sobre el proceso de transmision de la enfermedad.

Configurar modelos matematicos existentes para el proceso de transmision de acuerdo
a las suposiciones realizadas.

Realizar andlisis matematico sobre el modelo para comprender todos los posibles re-
sultados.

Interpretar los hallazgos matematicos obtenidos con el modelo usado.
Recopilar datos de enfermedades disponibles para validar el modelo propuesto.

Mejorar el modelo.

Para la modelacién matematica de enfermedades infecciosas existen tres enfoques principales,
los cuales mencionaremos brevemente a continuacion

1.

Modelos estadisticos:

Estos modelos estan orientados a los datos, los cuales son construidos para manejar
un conjunto especifico de datos, las ventajas de estos modelos es que son amplimente
utilizados para la investigaciéon de epidemias y salud publica, por lo que hay gran
cantidad de informacién sobre ellos, sin embargo, una desventaja es que se necesita
una gran cantidad de datos.
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2. Modelos estocasticos:
Este tipo de modelo trata a la enfermedad como un proceso estocastico. Los modelos
describen interaciones dinamicas de sus distribuciones de probabilidad. Una gran ven-
taja de estos modelos es que se puede tratar con pequenos grupos de poblacién como
la descripcion de la transmision de una enfermedad en un hospital, en una pequena
comunidad o en donde se encuentran algunos individuos altamente infecciosos con una
gran cantidad de contactos infecciosos, sin embargo, una desventaja de estos modelos
es que el andlisis matematico se vuelve dificil debido a la falta de maquinaria matemati-
ca, ya que el modelo depende en gran medida de las observaciones de un nimero de
simulaciénes numéricas.

3. Modelos deterministas:

Estos modelos tipicamente utilizan ecuaciones diferenciales de varias formas. La cla-
ve de estos modelos se encuentra en que el tamano de la poblacién de infectados y
susceptibles es una funciéon continua con el tiempo. El modelo describe la interacién
dindamica entre las tasas de cambio y el tamano de la poblacién, una ventaja de estos
modelos es que su teoria matemaética se encuentra mas desarollada comparada con los
otros dos enfoques y ademaés la cantidad de datos de los que depende es mucho menor
a la cantidad de datos que son necesarios en el enfoque estadistico. Estos modelos han
sido ampliamente utilizado para realizar predicciones de una enfermedad.

En este trabajo nos enfocaremos en el modelo determinista, mas especificamente en los

modelos SIR.

2.2. Modelo SIR

El modelo SIR se conoce como un modelo por compartimentos, ya que la poblacién que
se va a estudiar, se divide en tres grupos, los cuales son mutuamente excluyentes, es decir,
un individuo puede pertenecer inicamente a un compartimento. Los grupos en los cuales se
divide el modelo son: Susceptibles (S), Infectados (I) y Recuperados (R), como se muestra
en la Figura 2.2.

SUSCEPTIBLES:S  INFECTADOS:1  RECUPERADOS:R

Figura 2.2: Los compartimentos en los cuales se divide la poblaciéon en los modelos SIR son
susceptibles, infectados y recuperados, estos se representan con la letra S, I, R, respectiva-
mente, en donde el modelo toma el nombre.

27



616

617

618

619

620

621

622

623

624

625

626

627

628

629

630

631

632

Los individuos susceptibles (S) son aquellos que son propensos a infectarse, los individuos
infectados (I) representan a aquellos que pueden esparcir la enfermedad, es decir, aquellos
que pueden infectar a los individuos susceptibles y los recuperados (R) son aquellos que
estuvieron infectados pero ya no pueden transmitir la enfermedad ni infectarse.

El objetivo del modelo es poder rastrear a los individuos en cada uno de los compartimen-

tos en cualquier tiempo t, para ello, una excelente herramienta visual es un diagrama de
transferencia, la cual se muestra en la Figura 2.3.

PERDIDA DE INMUNIDAD

| NUEVOS NUEVOS
INFECTADOS RECUPERADOS
RECUPERADOS
SUSCEPTIBLES
REMOVIDOS REMOVIDOS REMOVIDOS

Figura 2.3: El diagrama de transferencia entre los compartimentos de individuos susceptibles,
infectados, y recuperados. Las flechas indican movimiento entre cada uno de los camparti-
mentos, las flechas que estan hacia abajo indican a los individuos removidos, quiere decir
que son aquellos que salen de la poblacion de estudio, ya sea por fallecimiento o migracién.

Para comenzar con la modelacién, denotamos a S(t) como la cantidad de individuos que se
encuentran en el compartimento S en el tiempo ¢, I(t) representa la cantidad de individuos
que se encuentran infectados en el tiempo ¢t y R(t) es la cantidad de individuos recuperados
para el tiempo ¢, dado que se busca establecer como cambia la cantidad de individuos en
cada compartimento conforme pasa el tiempo, consideramos un pequeno intervalo del tiempo
[t,t + At] asi como el cambio neto, es decir, la cantidad de individuos que entran menos los
que salen del compartimento, aplicando este principio y tomando en cuenta el diagrama de
transferencia (Figura 2.3) tenemos que:
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AS(t) = Nuevos susceptibles + Transferidosde R — Nuevosinfectados — Removidos de S
AI(t) = Nuevosinfectados — Transferidosa R — Removidosde I
AR(t) = TransferidosdelI — TransferidosaS — Removidosde R

633 Ahora dividimos a ambos lados de estas ecuaciones por At y hacemos que At — 0, por
s« lo que del lado izquierdo de las ecuaciones que representa a los susceptibles, tendremos lo
635 siguiente:

Aiit) = S(t+ AAti =50 — S'(t) cuando At — 0 (2.2.1)
3 De la misma forma obtenemos I'(t) y R'(t), los términos del lado derecho se convertira
s37  automaticamente en tasas de incidencia, por lo que tenemos el siguiente sistema de ecuaciones
e diferenciales (Figura 2.4):

Sl(t): Flujo de nuevos Tasa de _ Tasa de B Tasa de
susceptibles transferencia de R incidencia eliminacién de S
|'(t)= Tasa de - Tasa de Tasade
incidencia transferenciaa R eliminacién del
Rl(t)_ Tasa de Tasa de _ Tasa de
transferenciade | ~ transferenciaa S eliminacion de R

Figura 2.4: Sistema de ecuaciones diferenciales que modela el movimiento de individuos de
la poblacién que se estudia entre cada uno de los compartimentos, donde S’(t) representa el
cambio de la cantidad de individuos que se encuentra en el compartimento de susceptibles
por unidad de tiempo, I’(t) es el cambio de la cantidad de individuos infectados que se
encuentran en el compartimento por unidad de tiempo y R'(t) representa el cambio de la
cantidad de individuos recuperados por unidad de tiempo.

639

a0 Dependiendo de las hipotesis que se tomen de los comportamientos de la enfermedad, el
s modelo SIR tiene diferentes representaciones, las cuales presentaremos con mayor detalle a
62 continuacién.

sz 2.2.1. Modelo Kermack Mckendrick

saa  Fste modelo también es conocido como modelo Kermack-McKendrick y fue propuesto en
s 1927 [32], las hip6tesisis del modelo son:

646 1. La transmision ocurre de manera horizontal, es decir, solo ocurre por contacto directo
647 con una persona infectada.
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. El nimero de contactos entre infectados y los individuos de los demés compartimentos

depende unicamente del niimero de individuos que hay en cada uno de los comparti-
mentos, por ejemplo, la cantidad de nuevos infectados por unidad de tiempo estad dada
por M (t)S(t), donde A es llamado el coeficiente de transmision y I(¢)S(t) representa
la cantidad de encuentros posibles que hay entre infectados y susceptibles.

. La tasa de transmision entre cada compartimento es proporcional a la poblacién total

de cada compartimento, es decir, la tasa de recuperacién estd dada por vI(t), donde
v es el coeficiente de recuperacion.

No hay un periodo de latencia de la enfermedad, es decir, una vez que un individuo no
infectado se encuentra en contacto con otro infectado, este automaticamente se vuelve
un individuo infectado.

. No hay pérdida de inmunidad, es decir, una vez que un individuo infectado se recupera

este adquiere una inmunidad a la enfermedad.

. No hay ingresos ni removidos en la poblacion, es decir la poblacién permanece cons-

tante.

iagrama de transferencia que observamos en la Figura 2.3, varias de las flechas que

representan movimiento entre los compartimentos son canceladas por lo que para este caso
nos queda el siguiente diagrama de tranferencia (Figura 2.5):

PERDIDA UNIDAD

HUEvVOS HUEVOS
o INFECTADOS RECUPERADOS
NUEY&S SUSCEPTIBLES — INFECTADOS —) RECUPERADOS
SuUS TIBLES
0 0 0
REM DOS REM DOS REM DOS

Figura 2.5: Diagrama de transferencia para el modelo SIR con tasas de nacimientos y muertes
iguales.
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Tasa de -
incidencia

I I(t): Tasa de = Tasa de

incidencia transferencia a R

Rr(t)= Tasa de E Tasa
transferencia de | transferenciaa S

Figura 2.6: Sistema de ecuaciones que describe el movimiento de los individuos entre cada
compartimento con las hipdtesis dadas anteriormente para el modelo SIR con poblacién
constante.

Como se cancelaron algunas entradas y salidas para cada compartimento, entonces también
se cancelan estas entradas y salidas en el sistema de ecuaciones (Figura 2.6).

Ya que A representa el coeficiente de infeccién y v el coeficiente de recuperacion, entonces el
sistema de ecuaciones diferenciales del modelo esta dado por:

B~ s
= BS(I) 1) (22:2)
% = 71(t)

Con las condiciones iniciales, S(0) = Ny, 1(0) = Ny y R(0) = N3 de tal manera que la
poblacién total es N = Ny + Ny + Ns.

2.2.2. Propiedades del modelo
Propiedad 1

El sistema (2.2.2) esta bien planteado, es decir, cuando tenemos condiciones iniciales S(0) >
0, 1(0) >0y R(0) >0 se tienen S(t) > 0, I(t) > 0, R(t) > 0 para cualquier t > 0
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Propiedad 2

La poblacion total de estudio permanece constante, es decir, para cualquier ¢ > 0 se tiene
que S(t) + I(t) + R(t) = N. Esto debido a que:

N(t) = 0 (2.2.3)

Propiedad 3

De la ecuacién del cambio de susceptibles del sistema (2.2.3), tenemos que:

as
T —BI(t)S(t) <0 (2.2.4)
dado que 8 € [0,1], y por la Propiedad 1. Por lo tanto S(t) es una funcién decreciente y

acotada por abajo por cero, por lo que th'm S(t) existe y es mayor o igual a cero. De la misma
— 00

forma ahora observamos el cambio de los recuperados con respecto al tiempo del sistema
(2.2.3):

dR
dado que v € [0,1] y por la Propiedad 1. Por lo que R(t) es creciente y acotada por N,
entonces lim R(t) existe y es mayor o igual a cero. Ahora por la propiedad 2 tenemos que:

t—00
I(t)= N — S(t) — R(t) (2.2.6)
entonces th I(t) existe. Por lo tanto th (S(t),1(t), R(t)) existe.
—00 —00

Propiedad 4

Supongamos que S(0) > 0, I(0) > 0y R(0) = 0, entonces S(t) > 0, I(t) > 0, R(t) > 0 para
cualquier t > 0, esto por la propiedad 1. Al dividir el cambio de los susceptibles y el cambio
de los recuperados con respecto al tiempo del sistema (2.2.3), tenemos:

dsS o)

— =—=5(t 2.2.7

iR (t) (2.2.7)
ecuacion que se puede resolver utilizando el método de variables separables:

s B
n(S() = —§R<t)+so
S(t) = Spe R (2.2.8)

Ya que R(t) < N por Propiedad 3, entonces:

S(t) > Spe N >0 (2.2.9)

Por lo tanto observamos que 0 < th S(t) < So
—00
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2.2.3. Modelo SIR que satisface la Ley de Accion de masa

Se tienen las mismas hipdtesis que el modelo Kermack-Mckendrick con una variante y es que
se satisface la ley de accion de masas [20], entonces para este modelo tenemos que:

1.

2.

La transmision ocurre de manera horizontal.

Los encuentros entre los indivdiduos infectados y susceptibles ocurre a una tasa pro-
porcional a la cantidad de individuos que haya en la poblacion.

. La tasa de transmision entre cada compartimento es proporcional a la poblacién total

de cada compartimento.

. No hay un periodo de latencia de la enfermedad.
. No hay pérdida de inmunidad.

. La poblacién permanece constante.

Por los que nos quedaria el siguiente diagrama de transferencia Figura 2.7.

pIS_ 1l
N

HMUEVOS MUEVOS
IMFECTADOS RECUPERADOS

SUSCEPTIBLES = INFECTADOS = RECUPERADOS

Figura 2.7: Diagrama de transferencia del modelo SIR el cual satisface la ley de accion de
masas.

Por lo que el sistema de ecuaciones que describe este modelo es:

) = 5%
I'(t) = ﬂ%—vl (2.2.10)
R'(t) = ~I
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2.2.4. Solucion analitica del modelo Kermack-McKendrick

Como se mencioné anteriormente, el modelo SIR [32] fue propuesto en el ano de 1927, des-
pués de ello se dieron soluciones analiticas para diferentes valores especificos de [ y v asi
como soluciones numéricas y en el ano 2014 Tiberiu Harko, Francisco S.N. Lobo, M.K. Mak
[27], 87 anos después que se conoci6 la solucién analitica del modelo para cualesquiera valores
de los pardametros de infeccion y recuperaccion.

Tenemos que el modelo SIR estd dado por el sistema (2.2.3) con S(0) = Ny, 1(0) = No y
R(0) = N3 donde N; > 0 para i =1,2,3 y 3,7 > 0. Se debe satisfacer ademds que:

N+ Ny +Ns=N (2.2.11)

donde N es la poblacion total, 5 es al tasa de contacto y v la tasa de transmision entre
compartimentos.

» S(t) representa los individuos que ain no se han infectado en el tiempo t.

= [(t) representa los individuos que estan infectados en el tiempo t y los cuales pueden
transmitir la enfermedad a aquellos que se encuentréan en la categoria de susceptibles.

» R(t) representa los individuos que de estar infectados se recuperaron de la infeccién o
bien fallecieron, en esta categoria los individuos no pueden infectar a otros.

Adems3s:

= (3 es la tasa de contagio.

= v tasa de recuperacion.

Si tenemos que D es la duracién de la enfermedad, entonces:

7:5

ya que un individuo se recupera de la enfermedad en D unidades de tiempo, ademas como
B v v son probabilidades, entonces:

0<p<1 0<~<1

Ahora dado que la poblacién permanece constante, entonces:

S(t)+I(t)+ R(t)=N (2.2.12)
De la primera ecuacién del sistema (2.2.2), despejamos [(t):
1.5(¢)
I(t) = —= 2.2.13
0=~ 5505 (2213
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77 Obtenemos la derivada de (2.2.13)

s —BS)S"(t) + LS (1))
= B
18w S'(t)]°
T TBSsw B {sw}
S’

_ 1 [sw (smy?
= [ - (5w) ] R
78 lgualando (2.2.14) e I(¢) del sistema (2.2.2), tenemos:

15"t SO\ B
B [S(t) - <S(t>) ] ~ OO =t 2219

70 Ahora sustituimos (2.2.13) en (2.2.15)

S[58- ()] - o058 [50
slem) - o

S// (S/(t)) _ a5t - ,Yi/g))

S”(t) S/(t) 2 S,( B
S(t) _(S(t)) g~ =0 (2.2.16)

720 Sustituimos (2.2.13) en R(t) del sistema (2.2.2), tenemos entonces que:

R(t) = —% (gég) (2.2.17)

71 Integramos la funcién (2.2.16)

fo -3 S
T (In(S(t)) + Cy)

3
+
Q
[
|

B
R(t) = —%z n(S(t)) + Cs
—gR(t) — In(S(8) + Cs
e~ HRO  _ In(S(1)+Cs
RO — 0484
See RO = 5(1) (2.2.18)

35



742

743

744

745

746

747

748

749

750

Para obtener Sy, evaluamos la ecuacién (2.2.18) en ¢ = 0, donde S(0)

entonces:

Soe 7RO = 5(0)
SO = N16;N3

obtenemos la primera derivada de (2.2.18)

S'(t) = S {—gR’(t)] e~ B0

_ 2 gy iR
Y

obtenemos la segunda derivada de la ecuacién (2.2.17)

L [SS) — SB)S()
R = ‘E{ 20 }
¥
5

= s (w0)]

De la ecuacién (2.2.21), tenemos que:

B, S (S0
=5 (S@)

ahora de la ecuacién (2.2.17)

S'(1)
7S)

~BR(t) =

y de la ecuacion (2.2.15)

Sg”((;) ~ (i g))) = —S(1)I(t) + ByI(t)

Sustituimos (2.2.24) en (2.2.22)

_g R'(t) = =S(t)I(t) + ByI(t)

Sustituimos las ecuaciones (2.2.18), (2.2.13), (2.2.20) en (2.2.25)

- N17 R<O) - N37

(2.2.19)

(2.2.20)

(2.2.21)

(2.2.22)

(2.2.23)

(2.2.24)

(2.2.25)
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LR - sr -5 (-22RW) < o

—p %R”(t) + R'(t) + (—%R'(t)egmt)) 0

: |
R'(t) +vR'(t) + (—SOBR’(t)eng(tv = 0  Muliplicando por ~y
R'(t) = SoBR(t)e "0 _ yR(t) (2.2.26)

Del sistema de ecuaciones (2.2.2) que tenfamos, ahora sélo nos queda una ecuacién diferencial
no lineal, para eliminar este término no lineal (2.2.26) definimos:

= e 7R (2.2.27)
derivando (2.2.27)

d(t) = R(t)e "
= R'(t)u(t) (2.2.28)
Despejando de (2.2.28) R/(t), tenemos:
oy W)
R = (2.2.29)
entonces:
o W) (W)
R = (u(t)> (2.2.30)
Sustituimos (2.2.27), (2.2.29) y (2.2.30) en (2.2.26)
u'(t) (1) 2 B u’(t)u _d(Y)
w0~ Gan) = S50 -G
W) (WO o )
- Gag) = S0 -
u(tyu(t) — (u'(t)" = SoBu/(t)u*(t) — yu'(t)u(t)
w(t)u (1) — (W' () + (v — SoBu(t)) u(t)u'(t) = 0 (2.2.31)

Ahora nos queda la ecuacién diferencial (2.2.31), la cual sigue sin ser lineal, por lo que
definimos:

dt
o= (2.2.32)

Relizando este cambio de variable, tenemos:
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775

1d 1\’ 1
(t) <_Ed_?> - (Zb) + (v — soﬁu(mu(lt)5 "
do o B
%+ a ~ (1~ SoBu®) ¢ = 0
Donde:
do _ do
U (2.2.33)
Entonces, tenemos que:
d
d—f + % = (v — SoBu(t)) ¢* (2.2.34)

Observamos que la ecuacién diferencial (2.2.34) es una ecuacién tipo Bernoulli y su solucién
esta dada por:

1
u(t)(Cr = yin(u(t)) + Sofu(t))

Al integrar la ecuacién (2.2.35) con respecto a u, obtenemos la representacion del tiempo.

v 1
E=to = / W0y —Ain(u(D) + SoBul?) (2.2.:36)

Sin pérdida de generalidad, podemos considerar a ty; = 0. Con ello obtenemos la solucién
exacta del sistema de ecuaciones (2.2.3) que describe el modelo epidémico SIR:

Q=

(2.2.35)

S(t) = Sou(t)

= Lin(u(t)) — Sou —ﬁ
1) = Sin(u(t) = Su(t) - (2.2.37)
R(t) = %ln(u(t))
donde:
C, = —BN (2.2.38)

dado que la poblacion permanece contante para cualquier tiempo t.

Ejemplo 1

Si tomamos en cuenta una poblacion de tamano N = 45, donde la cantidad de susceptibles
en el tiempo t = 0 es de 20, con 15 infectados y 10 individuos recuperados, ademas, se sabe
que la tasa de infeccion es de 0.01 y la tasa de recuperacion es de 0.02, se obtiene la siguiente
solucién (Figura 2.8) de acuerdo al sistema de ecuaciones (2.2.38) tomando el tiempo con
(2.2.36).
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Solucién exacta del modelo SIR
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Foblacidn
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[
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Figura 2.8: La curva roja denota los Susceptibles, la azil Infectados y la curva verde
donde S(0) = 20, I(0) = 15, R(0) = 10, 8 = 0,01 y v = 0,02. Esta solucién se
obtiene utilizando las ecuaciones (2.2.38) y (2.2.36).

2.2.5. Solucion numérica del modelo Kermack Mckendrick

Tenemos el sistema de ecuaciones (2.6) con las condiciones iniciales S(0) = Sy. 1(0) = I
y R(0) = Ry. Este sistema lo resolveremos utilizando el método numérico de Runge-Kutta
de orden cuatro, con el fin de simplificar la escritura reescribimos el sistema de la siguiente
manera:

fi = =51 (2.2.39)
fo = BST—~I (2.2.40)
fs = ~I (2.2.41)

Aplicando el método de Runge-Kutta, tenemos que:
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kl - hfl (to, So, [0, Ro) (2242)

ll = hfg(to,SQ,[(),Ro) (2243)

my = hfg(to,Sg,]g,Ro) (2244)
h l

ky — (to + 550 + Mg+ 21 Ro + %) (2.2.45)
h ly

ly = (to + = 5 , S0 + L AT 5 , Ro + %) (2.2.46)
h l

mo = (to + = 2 S() + . Io + 21 Ro + %) (2247)
h l

ky — (to + 550 + 22 g+ 22 Ro + %) (2.2.48)
h l

I, = (to + 550 + Solo+ 5, Rot %) (2.2.49)
h l

ms = (to + = 2 S() + - I() 2 RO %) (2250)

k4 = hfl (to + h, S[) -+ kg, IO + lg, Ro + mg) (2251)

l4 = hfg (to + h, S[) + k?g, I() + l3, RO + mg) (2252)

my = hfg (to + h, S() -+ ]{73, I() + l3, Ro + mg) (2253)

Donde t5 = 0 y h denota el tamano de paso. Entonces, tenemos la siguiente solucién del
sistema de ecuaciones:

6 (
I, = I, 1+~ G (l1 + 2l + 213 + 1y) (2.2.55)

1
R = Ri1+ -

5 (mq + 2mg + 2mg + my) (2.2.56)

Ejemplo 2

Utilizamos los mismo parametros del Ejemplo 1 para la solucién analitica y obtenemos la
Figura 2.9. Podemos observar que hay un parecido con la solucién analitica mostrada en
la Figura 2.8, sin embargo, para el caso de la solucién numérica marca que la cantidad de
susceptibles practicamente es cero para el tiempo t &~ 5, mientras que en el caso de la solucién
analitica, los suceptibles tienden a cero cuando t &~ 10, a pesar de ello, la solucién numérica
arroja una muy buena aproximacion.
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Solucion numérica del modelo SIR

Foblacién
20 25 30 25
| |

15

10

Tiempo

Figura 2.9: La curva roja denota los Susceptibles, la azil Infectados y la curva verde
donde S(0) = 20, 1(0) = 15, R(0) = 10, 8 = 0,01 y v = 0,02. Esta solucién se
obtiene utilizando las ecuaciones (2.2.38) y (2.2.36).
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CAPITULO

3

Estudio numérico del modelo SIR
para el COVID-19

3.1. Solucion del modelo SIR

Para los fines de este trabajo no se realizé un analisis de la poblacion susceptible, por lo que
la poblacién susceptible se considera que es toda la poblacion de estudio, que segin el censo
de poblacién y vivienda [39] del ano 2020 es de 126,014,024 habitantes. Ademés de los datos
reportados [10] se tiene que aproximadamente solo el 2.5% de la poblacién mundial se ha
infectado mientras que en México es del 1.9 % de la poblacién (dltima actualizacién en julio

S(t)

de 2021). Suponemos por lo tanto que ——= = 1 para cualquier ¢, donde N representa a la

poblacién total de estudio, por lo que del sistema (2.2.11), la ecuacién que representa a los
infectados queda dada por:

dI(t)

— = A1) = ()I) (3.1.1)

A los parametros 3 y v los ponemos como dependientes del tiempo, ya que no sabemos como
se comportan exactamente. Podemos observar que esta ecuacion puede ser resuelta por el
método de variables separables, entonces:

dl
dt

t dI t
/0 ol / () — ()t

t
mlI(0)] = inllo] - = / [B(t) —~(t))dt
0
I(t) — efg [B(t)_’Y(t)]dt-i-ln[Io]
[(t) = [Oef(f[ﬁ(t)_')/(t)]dt (312)

42



804

805

806

807

808

809

810

811

812

813

814

815

816

817

818

819

820

821

822

823

824

825

826

827

828

829

830

831

832

833

Por otro lado se observa de la Figura 2.7, basada en la ecuacién (3.1.1) que la cantidad de
ingresos por unidad de tiempo al compartimento de individuos infectados esta dada por:

F(t) = BI(t) (3.1.3)

Mientras que la cantidad de individuos removidos del compartimento de infectados por
unidad de tiempo esta dada por:

G(t) =~I(t) (3.1.4)
Por lo que
_F@)
B = T (3.1.5)
_ G
= m (3.1.6)

Se busca que con las ecuaciones (3.1.5) y (3.1.6) asi como con los datos proporcionados [37]
- [38] podamos observar como se comportan estos pardametros a lo largo del tiempo con el
fin de tener un ajuste de estas tasas y poder obtener I(t) de la ecuacién (3.1.2).

3.2. Analisis de la curva de los reportados infectados
de COVID-19 a Nivel Nacional

Para obtener F(t) y G(t) es necesario conocer la cantidad de individuos que se reportan
infectados, recuperados y fallecidos cada dia en México. Utilizamos dos bases de datos, los
datos proporcionados por el Gobierno [37], en donde podemos encontrar la cantidad infec-
tados y las defunciones reportadas diariamente, tanto a nivel nacional como a nivel estatal,
y en la base de datos de la UNAM [35] en donde se reportan la cantidad de infectados,
recuperados y defunciones diarias a nivel nacional.

A la fecha del 29 de Mayo de 2021, la base de datos del gobierno [37] sobre los confirmados
comienza a su reporte desde el dia 31 de Diciembre de 2019 hasta el 27 de Mayo del 2021, en
el caso de las defunciones se reportan desde el dia 6 de Febrero del 2020 al 26 de Mayo del
2021, mientras que la base de datos de la UNAM [38] presenta datos desde el dia 1 de Enero
del 2020 al 27 de Mayo del 2021. Se busca tomar en cuenta todos los datos presentados en
las bases de datos. El andlisis mostrado a continuacion se realizé cada dos meses desde el

inicio de las bases de datos, abarcando hasta el primer pico de infeccién, es decir, del 1 de
Enero 2020 hasta el 28 de Agosto del 2020 .

3.2.1. 1 de Enero 2020 - 1 de Marzo 2020

En la Figura 3.1, podemos observar una grafica de barras en donde se muestra la cantidad
de infectados reportados diariamente a nivel Nacional en México desde el dia 1 de Enero
2020 al 1 de Marzo del 2020, podemos observar que no parece que estos datos tengan una
tendencia, es decir, una funcion que se ajuste a esos datos. Al graficar los valores de 5y v de
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su acuerdo a la ecuaciénes (3.1.5) y (3.1.6), respectivamente, obtenemos la Figura 3.2 en donde
sss  al igual que en la gréfica de barras de los infectados, estas no parecen tener un patron de
s3s  tendencia.

D. de inf repor diari Nnte de COVID—-19
en México a nivel Nacional

Inectados eporiades

N TF i

Dias

1 de Enero de Z020—1 de Marzo del 2020

Figura 3.1: Grafica de barras donde se muestran la cantidad de infectados reportados diaria-
mente de COVID-19 a nivel Nacional en México del dia 1 de Enero del 2020 al 1 de Marzo
del 2020.
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Figura 3.2: Gréfica de los valores de § y 7, respectivamente, obtenidos utilizando las ecua-
ciones (3.1.5) y (3.1.6). (Datos del 1 de Enero 2020 al 1 de Marzo 2020)
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o Con el fin de obtener un mejor analisis, se opté por probar con diferentes fechas después del
a0 1 de Enero y realizar el andlisis cada dos meses.

8

@

s 3.2.2. 28 de Febrero 2020 - 28 de Abril 2020

a2 En la Figura 3.3, observamos los datos reportados diariamente de COVID-19 a nivel nacional.
a3 En este caso podemos observar que si tienen una tendencia, al igual que las tasas de infeccion

sas ¥ recuperacion en la Figura 3.4.

>
ES

Datos de infectados reportados diariamente
de COVID-19 en México a nivel nacional

2
o e --I--..lIIIIIIIIIIIIIIIIII I I II

28 de Febrero-28 de Abril del 2020

1000 1500

Infectados reportados

0

Figura 3.3: Gréfica de barras donde se muestran los infectados diarios reportados diariamente
de COVID-19 a nivel Nacional en México del dia 28 de Febrero del 2020 al 28 de Abril del
2020.
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Figura 3.4: Gréfica de los valores de § y 7, respectivamente, obtenidos utilizando las ecua-
ciones (3.1.5) y (3.1.6). Datos del 28 de Febrero 2020 al 28 de Abril del 2020.
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Figura 3.5: Grafica de los valores de (5. Datos del 28 de Febrero 2020 al 28 de Abril del 2020.

Al observar la dispersion de la Figura 3.5 como primera opcién, optamos que se tiene una
tendencia de decaimiento exponencial, es decir, una ecuacién de la forma:

B(t) = ae’ (3.2.1)

Para obtener los pardametros a y b, primero utilizamos el método de regresion lineal, sin
embargo, ya que la ecuacién (3.2.1) no es lineal, la linealizamos aplicando logaritmo a ambos
lados de la ecuacion, obteniendo (3.2.2)

In(B(t)) = In(ae™)
= In(a) + In(e™)
= In(a)+ bt (3.2.2)

Ahora redefinimos In(3(t)) como z y In(a) como A de (3.2.2), entonces:

z=bt+ A (3.2.3)

donde segun el método de regresion lineal [15], tenemos que:
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ony te4 Yty
b= SR (3.2.4)
A = w (3.2.5)

s Donde n denota la cantidad total de datos que se tienen, en este caso, es la cantidad total
sz de dias que se analizan. Ahora tenemos que:

SSE = zN:(yi —~Y;)? (3.2.6)

s Mientras que y; es el valor experimental, es decir, el (i) obtenido con (3.1.5) y Y; es el
g0 obtenido con la regresién lineal. Utilizando (3.2.6) el error obtenido con este método es de
so  0.803 cuyo ajuste se muestra en la Figura 3.6.

Ajuste del parametro Beta utilizando
regresion lineal

10

08

Tasa de infeccién
04

02
]

0.0

0 10 20 30 40 50 60
Dias
28 de Febrero-28 de Abril de 2020

Figura 3.6: Ajuste del parametro ( utilizando la ecuacion 3.2.1

861

g2 Con el fin de minimizar el error, se opt6 por utilizar un algoritmo evolutivo [35] con el cual
83 se obtuvo un error de 0.675, el ajuste se muestra en la Figura 3.7

864
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regresion lineal
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Figura 3.7: Ajuste del pardmetro [ utilizando un algoritmo evolutivo.

ss Llambién se pensd en otros posibles ajustes, utilizando un algorimo evolutivo para obtener
ss los parametros de cada ajuste. En el Cuadro 3.1 se muestran los resultados, en la columna
g7 uno tenemos la funcion y en la segunda columna el error de ajuste obtenido.

Funcién Error
B(t) = ae” + ¢ 0.4031
B(t) = ae” + ¢ 0.4010
1

)= ——+d 0.3347
) atQ—i—btf—c—{—

t) = .392
) at3 +bt2 +ct+d 0.3928

Cuadro 3.1: Ajustes posibles del pardmetro

ss  Podemos observar que el ajuste que minimiza el error es la ecuacién (3.2.7) cuyo ajuste se
so  muestra en la Figura 3.8.

+d (3.2.7)

870
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Figura 3.8: Ajuste del pardmetro §(t) utilizando la ecuacion (3.2.7).
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Figura 3.9: Grafica de los valores de 7. Datos del 28 de Febrero 2020 al 28 de Abril del 2020.

srs Observamos que en este caso el pardmetro v parece tener una tendencia constante, por lo
ga  que suponemos que 7 es la media de los datos obtenidos diariamente con la ecuacion (3.1.6),
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es decir:

v(t) =c¢  donde c es una constante (3.2.8)
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Figura 3.10: Se tomo el valor de 7(t) como la media de los valores obtenidos con la funcién
(3.1.6).

Ajuste de curva de infectados primeros dos meses

En la ecuacién (3.1.2) sustituimos el valor de los ajustes de 5 (3.2.7) y 7 (3.2.8):

1

I(t) — Ioefot(at2+bt+c+d_’y)dt (329)

Sin embargo, buscamos un ajuste a la curva de la Figura 3.3, en la cual se muestran la
cantidad de nuevos infectados reportados diariamente, es decir, la ecuacién (3.1.3), entonces:

Ft) = <; +d) (joefff[mfzm*d”)dt]

at? + bt +c¢

= -[O (; —+ d> <e’yt+f0t(at2+lbt+c+d>dt> (3210)

at? + bt +c

Tenemos que:
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2ta7ﬂ71 2az+b
/ (e - (%) +C (3.2.11)

ax?+br+ec Vdac — b?

Para obtener el valor de la contante I, utilizamos un algoritmo evolutivo con el cual se
pudo determinar el mejor ajuste, el cual se muestra en la Figura 3.11. Para que el valor de
la integral exista, se debe tener que 4ac — b? > 0, restriccién que debe ser tomada en cuenta
para la programacion del algoritmo.

Ajuste de curva de infectados de los primeros
dos meses de la pandemia de COVID-19 en México

1000 1500

Infectados reportados

500
]

0 10 20 30 40 50 60
Dias
28 de Febrero-28 de Mayo de 2020

Figura 3.11: Ajuste de los datos de infectados reportados diariamente de COVID-19 a nivel
nacional

3.2.3. 28 de Febrero 2020-28 de Junio 2020

En la Figura 3.12 se tienen los datos reportados diariamente de COVID-19 a nivel nacional
y en la Figura 3.13 tenemos los datos diarios de los parametros 8 y 7, respectivamente.
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Figura 3.12: Grafica de barras de los datos reportados diariamente a nivel nacional de
COVID-19 desde el 28 de Febrero del 2020 al 28 de Mayo del 2020
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Figura 3.13: Gréfica de barras de los datos reportados diariamente a nivel nacional de
COVID-19 desde el 28 de Febrero del 2020 al 28 de Mayo del 2020.

52



g2 Ajuste del parametro § primeros cuatro meses

g3 Al igual que el parametro 5 de los primeros dos meses, se intentaron diferentes ajustes
obteniendo los resultados del Cuadro 3.2
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Figura 3.14: Valores diarios de ( de los primeros cuatro meses utilizando la ecuacion (3.1.5).

Funcion Error
B(t) = ae” + ¢ 0.546
B(t) = ae” + ¢ 0.809
1
t) = 371
B(t) at? + bt + ¢ 0.37
t) = 0.603
6() at3 +bt2 +ct+d

Cuadro 3.2: Ajustes posibles del parametro [

g6 Por lo que el mejor ajuste para este pardmetro tambien es la ecuacién (3.2.7). Obtenemos

g7 los valores de a, b, ¢, v d utilizando un algoritmo evolutivo y obtenemos la Figura 3.15.
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Figura 3.15: Ajuste de curva de los valores de 3 utilizando un algoritmo evolutivo.

Ajuste del parametro 7 primeros cuatro meses

Observamos que al igual que en el caso del analisis de los dos meses este parametro parece
tener una tendencia constante, por lo que definimos a y(t) como la media de los datos (Figura

3.17).

GammaFebreroMayo . pdf

Figura 3.16: Valores diarios de v de los primeros cuatro meces utilizando la ecuaciéon (3.1.6).
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Figura 3.17: Ajuste del parametro v para los primeros cuatro meses.

Dado que los ajustes de nuestros parametros para los dos primeros meses quedaron definidos
de la misma manera que para los cuatro primeros meses de la pandemia, entonces la ecuacion
que modela los datos reportados diariamente a nivel nacional (Figura 3.12), los primeros
cuatro meses de la pandemia es la ecuacién (3.2.10), cuyo ajuste se muestra en la Figura
3.18

Ajuste de curva de infectados de los primeros
cuatro meses de la pandemia de COVID-19 en México
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1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

0
|

0 20 40 60 80 100 120
Dias
28 de Febrero-28 de Junio de 2020

Figura 3.18: Ajuste de curva de los infectados reportados diariamente a nivel Nacional en
México del dia 28 Febrero 2020 - 28 Junio 2020 utilizando la ecuacién (3.2.10)
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a1 3.2.4. 28 Febrero 2020-28 Agosto 2020 (Primer pico de infeccidn)
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Figura 3.19: Grafica de barras de los datos reportados infectados de COVID-19 diariamente
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a nivel Nacional del 28 de Febrero de 2020 al 28 de Agosto de 2021.

En la Figura 3.19 se muestran los datos reportados diariamente a nivel Nacional infectados
de COVID-19, en ella podemos observar que se muestra un maximo de infectados y después
los casos comienzan a decaer, este es nuestro primer pico de infecciéon donde el mayor niimero
de infectados fue el dia 20 de Julio del 2020 con 9127 infectados. Los valores obtenidos de /3
y 7 se muestran en la Figura 3.20, respectivamente.
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Figura 3.20: Valores de los pardmetros § y 7 obtenidos con las ecuaciones (3.1.5)-(3.1.6),
respectivamente.
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Funcion Error
B(t) = ae” + ¢ 0.659
B(t) = ae’ + ¢ 0.865
1
ty = ———+d 4
B(t) at2—|—bt—|—c+ 0479
t) = 0.850
ﬁ() at? +bt2 +ct+d

Cuadro 3.3: Ajustes posibles del parametro [

Ajuste del parametro [ primeros seis meses
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Figura 3.21: Valores diarios de 8 de los primeros seis meses utilizando la ecuacién (3.1.5).

Al igual que el parametro 5 de los primeros dos y cuatro meses se intentaron diferentes
ajustes obteniendo los resultados del Cuadro 3.3.

Por lo que el mejor ajuste para este pardmetro también es la ecuacion (3.2.7). Obtenemos
los valores de a, b, ¢ y d utilizando un algoritmo evolutivo y obtenemos la Figura 3.22.
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Figura 3.22: Ajuste de curva de los valores de 3 utilizando un algoritmo evolutivo.

s Ajuste del parametro 7 primeros seis meses

Gamma

Figura 3.23:
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Valores diarios de «y de los primeros seis meses utilizando la ecuacién (3.1.6).
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Observamos que al igual que en el caso del analisis de los dos meses, este parametro parece
tener una tendencia constante, por lo que definimos a (t) como la media de los datos (Figura
3.24).
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Figura 3.24: Ajuste del parametro v para los primeros seis meses.

Dado que los ajustes de nuestros parametros para Febrero 2020 - Agosto 2020 quedaron
definidos de la misma manera que para Febrero 2020 - Abril 2020, entonces la ecuacién que
modela los datos reportados diariamente a nivel nacional (Figura 3.19) los pirmeros seis
meses de la pandemia es la ecuacién (3.2.10).

Ajuste de curva de infectados de los primeros
seis meses de la pandemia de COVID-19 en México
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Figura 3.25: Ajuste de curva de los infectados reportados diariamente a nivel Nacional en
México del dia 28 Febrero 2020 - 28 Agosto 2020 utilizando la ecuaciéon (3.2.10).
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Conclusiones y trabajo futuro

Conclusiones

1.

Se establece que el parametro de infeccion 3 tiene una tendencia no lineal, proponemos
que este parametro se comporta como una ley de potencias en donde el ajuste se obtiene
con ayuda de un algoritmo evolutivo. Se piensa que el parametro es variable debido al
cambio en las medidas de restriccion del lugar de estudio

. El parametro v al igual que la tasa de infeccién tiene ciertas fluctuaciones con el

tiempo, sin embargo, a diferencia de (3, esta no tiene un comportamiento no lineal para
el andlisis del primer pico de infeccion de México.

Cada uno de los ajustes de la curva de infectado reportados diariamente obtenidas
para diferentes intervalos de tiempo fueron satisfactorios, ya que realizaban un buen
ajuste a las gréaficas de dispersion de los datos.

. La funcion de ajuste que se propone solo pueda darnos un pico de infeccion, por lo que

si la enfermedad en cuestion tiene mas de un pico de infeccion esta funcion de ajuste
no es la mejor opciéon. El COVID-19 es una enfermedad en donde se han establecido
méas de un pico de infeccién en cada uno de los paises afectados, por lo que la manera
en la que se encuentra este modelo no funcionaria como un modelo predictivo.

Trabajo futuro

1.

2.

Se puede establecer diferentes criterios para poder ajustar a mas de un pico de infeccién.

El parametro de recuperacion vy parece tener una tendencia diferente a la constante
cuando se observa el segundo pico de infeccion, por lo que es posible determinar un
ajuste para esta tasa y posiblemente ajustar a mas de un pico de infeccion.
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