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RESUMEN

Introduccidn: Los modelos matematicos son abstracciones de la realidad que permiten
describir caracteristicas importantes de los fendémenos en estudio. Entre estos los modelos
epidemioldgicos son considerados una de las herramientas mas poderosas para analizar y
comprender la propagacion y el control de epidemias. Objetivos: desarrollar un modelo para
el prondstico de escenarios de contagio de la COVID-19. Métodos: Se combinaron el modelo
propuesto de poblacion inspirado en el transito hidrolégico en rios, un modelo autorregresivo
de medias maviles (ARIMA) y un modelo de transicion para evaluar tres escenarios posibles
de contagio y su evolucion temporal durante el desarrollo de la pandemia de la COVID-19. Re-
sultados: Fueron estudiados 27 paises con reporte de contagio hasta el 16 de abril de 2020
y fueron agrupados por cuartiles segiin un pardmetro que relaciona personas recuperadas y
fallecidas. Esta informacion permitié establecer criterios sobre los parametros involucrados
en el modelo propuesto para el caso de Cuba. Los escenarios de contagio de la epidemia fa-
vorable, poco favorable y critico fueron generados a partir de modelos ARIMA hasta el 29 de
abril de 2020 y de transicion, extendido a 120 dias. Los resultados de la implementacion del
modelo fueron comparados con los datos reales de la evolucion de la pandemia en Cuba has-
ta el 22 de mayo, obteniéndose una correspondencia satisfactoria entre los registros reales y
los escenarios de casos activos. Este modelo podria utilizarse de la misma forma para otros
paises de América que tienen también un retardo con respecto a los paises seleccionados
para este estudio.

Model inspired by a hydrological process for the forecast of
spread scenarios of COVID-19

ABSTRACT

Introduction: The mathematical models are abstractions of the reality that allow for the des-
cription of important characteristics of the phenomena studied. Among these, the epidemic




models are considered one of the most powerful tools to analyze and understand epidemic
propagation and control. Objective: A model for the forecast of spread scenarios of the CO-
VID-19 has been developed. Methods: A proposed population model inspired by analogy by
hydrologic routing in rivers, an autoregressive integrated moving average model (ARIMA) and a
transition model were combined in order to evaluate three possible spread scenarios and their
temporary evolution during the development of COVID-19 pandemic. Results: In this contri-
bution, 27 countries having coronavirus daily reports until April 16th, 2020 were studied. They
were grouped by quartiles according to rates of recovered and deceased people. This infor-
mation permitted the establishment of criteria for the parameters involved in the proposed
model for Cuba as a case study. The favorable, not very favorable and critical epidemic spread
scenarios were generated from ARIMA up to April 29th, 2020 and the transition model extended
to 120 days. The results of the model implementation were compared with the real data of the
pandemic evolution in Cuba up to May 22nd, 2020, resulting in a satisfactory correspondence
between the real daily reports and the scenarios of active cases. This model could be used in
the same way for other American countries that also have a delay with regard to the countries

selected for this study.

INTRODUCCION

Los modelos son descripciones simplificadas de la rea-
lidad que involucran caracteristicas que se consideran im-
portantes para la comprension del fenémeno en estudio. En
particular, los modelos matematicos son descripciones, tra-
ducidas a un lenguaje muy preciso, que permiten establecer
las consecuencias de los supuestos que se hacen en oca-
siones.” En este universo de modelos, los epidemioldgicos
son considerados una de las herramientas mas poderosas
para analizar y comprender la propagacion y el control de
epidemias. El andlisis de la dinamica de transmisién de las
enfermedades infecciosas permite arribar a modelos mas
robustos y contribuir a enlentecer su transmision.®® Desde
los inicios del siglo xx, una gran cantidad de trabajos han
sido publicados sobre la construccién de modelos epide-
mioldgicos para enfermedades contagiosas, entre las que
puede mencionarse la polio, la malaria, la influenza, el VIH/
sida, entre otras.“® De acuerdo con Anderson y May®, es-
tos modelos abarcan desde simples modelos de ajuste de
curvas, modelos compartimentados MSEIR, MSEIRS, SEIJR,
SIR, SIRS, SEIR, SEIS, S|, SIS etc. hasta complejos modelos
estocdasticos.1%7) También la disponibilidad de grandes ba-
ses de datos ha hecho posible el uso de modelos matemati-
cos complejos para analizar datos.(®

Dentro de las enfermedades emergentes del siglo XXI
se encuentra el Sindrome Respiratorio Agudo Severo (SARS,
por sus siglas en inglés). De acuerdo con Zhong et al.(9 y
Naheed et al.?, esta es una enfermedad viral respiratoria
causada por un coronavirus llamado SARS-CoV. El primer
caso con SARS fue diagnosticado en noviembre 2002, en la
provincia china de Guangdong. A finales de febrero de 2003,

la epidemia de SARS se expandio alrededor del mundo, cuan-
do un médico de Guangdong infectd a varias personas en un
hotel en Kowlon. También se conoce que el SARS se propa-
go a través de vuelos aéreos. De acuerdo con estimados de
la Organizacion Mundial de la Salud (WHO, por sus siglas en
inglés), 8450 personas fueron infectadas y 810 fallecieron
debido a SARS en 33 paises de los 5 continentes. Aunque
este brote de la epidemia fue controlado a finales de 2003,
se reportaron brotes aislados de SARS en Singapur, Taiwan
y China.?9 Segun reportan Naheed et al.@, la principal causa
de esta epidemia fue la liberacién accidental de SARS-CoV a
partir de muestras de laboratorio. Los animales infectados
por la cepa de SARS-CoV también infectaron humanos, y a
inicios de 2004 se volvieron noticia nuevos casos de esta en-
fermedad. Ambos incidentes mostraron el peligro del brote de
SARS, sobre todo en un futuro cercano, ya sea por SARS-CoV
evolucionando de animales o por muestras de los virus proce-
dentes de laboratorios. Naheed et al.? también plantearon la
posibilidad de que, bajo circunstancias especiales, este virus
podia convertirse en el primer SARS-CoV humano, con la ha-
bilidad de transferirse de animales a humanos.

Solo una década mas tarde, otro coronavirus patoge-
no, conocido como sindrome respiratorio del Medio Oriente
(MERS-CoV) se extendié por los paises de esa region.?) Re-
cientemente, a finales de 2019, en Wuhan, un centro de ne-
gocios emergente de China, tuvo lugar un brote de un nue-
VO coronavirus que maté a mas de 1800 personas e infectd
a mas de 70 000 en los primeros 50 dias de la epidemia. El
nuevo virus fue llamado por los investigadores chinos en la
etapa inicial de la epidemia como coronavirus de Wuhan o
2019-nCov (2019 novel coronavirus), y luego el Comité In-
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ternacional de Taxonomia de los Virus (ICTV, por sus siglas
en inglés) lo nombré como SARS-CoV-2, y a la enfermedad
como COVID-19.¢2 Como ya se planted con anterioridad, el
SARS-CoV se disemind en los 5 continentes, con una tasa de
mortalidad del 9 %.

El SARS-CoV-2, hasta la fecha que se escribe esta contri-
bucion, ha afectado a 185 naciones del mundo, infectando a
mas de 4,8 millones de personas, con una tasa de mortalidad
de 6,7 % y una tasa de transmision superior a la del SARS-CoV.
En una reciente investigacion Shereen et al.®® estudiaron las
caracteristicas bioldgicas e infecciosas de SARS y MERS, con
especial atencion a la COVID-19. La aparicion de este nuevo
coronavirus, como en ocasiones anteriores, ha motivado a la
comunidad cientifica a trabajar, no solamente en el area clini-
ca asistencial, sino en otras ramas, entre las que se encuentra
la modelacién epidemioldgica. 2429

En esta contribucion se propone un modelo inspirado en
procesos hidroldégicos para el prondstico de escenarios de in-
feccion de la COVID-19 que relaciona la transicion dinamica
de personas contagiadas por la COVID-19 hacia recuperadas
y fallecidas, y es de destacar que esta aplicacion no ha encon-
trado precedentes en la literatura consultada. Para desarrollar
el modelo se empled el principio de analogia con procesos
hidroldgicos, en particular el flujo en rios. Este modelo puede
ser considerado de una estructura simple ya que presenta po-
cos parametros y requiere la solucién de dos ecuaciones dife-
renciales ordinarias. Ademas, basa su implementacion en la
utilizacion de asistentes matematicos conocidos. Por ultimo,
en este articulo se realiza la demostracion de las bondades
del modelo con su aplicacion al prondstico de la evolucion de
la pandemia de la COVID-19 en Cuba.

METODOS

Modelo epidemiolégico inspirado en un proceso
hidrolégico

Ecuaciones. El modelo que se propone en esta contribu-
cion esta inspirado, por analogia, en un proceso natural, como
es el transito hidroldgico en rios o embalses, los cuales ac-
tdan como sistema ante el ingreso y salida de determinados
volumenes de agua en cierto periodo de tiempo. Todo feno-
meno hidrolégico puede ser sintetizado matematicamente
como un modelo de entradas y salidas (figura 1A). Sin entrar
en detalles de su formulacién, el modelo que se presenta esta
basado en el método de Muskingum, propuesto por McCar-
thy en 1938 y que puede ser consultado con profundidad en
Chow, HEC®”'y Szymkiewicz?®.

En el método originalmente propuesto por McCarthy, las
diferencias entre los flujos de agua de entrada y de salida, or-
denadas de las funciones de entrada y de salida , dependien-

tes del tiempo, son iguales a las tasas de almacenamiento en
el rio, representadas en la figura 1B por el drea sombreada.
Como puede observarse en dicha figura, existen procesos de
retardo y atenuacion a la vez. Esto se explica por la existencia
de almacenamiento en el tramo en estudio. Por ejemplo, si el
punto A representa determinado volumen, el mismo demora-
ra cierto tiempo en salir (punto C). De forma analoga, para un
mismo instante de tiempo se registra a la entrada y a la salida
volumenes diferentes (puntos By C).

En sentido general, todo proceso esta sometido a cam-
bios continuos, particularmente en el tiempo. Aplicando el
principio de analogia, considerando flujos, pero asociados a
cantidades de personas contagiadas por determinada enfer-
medad, por ejemplo la COVID-19, cuyo ciclo de incubacion es
de 14 dias, el proceso puede esquematizarse tal y como se
muestra en figura 1C.

C

Fig. 1. A) Sistema que caracteriza procesos hidroldgicos. B) Relacion
entre flujos de entrada, salida y almacenamiento. C) Sistema que pue-
de caracterizar el contagio de una enfermedad.

A partir de lo ilustrado en las figuras TA-1C dicho proceso
se puede representar matematicamente por:

Por otro lado, de acuerdo con McCarthy, el almacena-
miento puede expresarse a través de la siguiente funcion:

siendo X un factor de ponderacion adimensional que deter-
mina el peso relativo de los flujos de entrada y de salida, cuyo
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valor puede estar dentro del intervalo de 0 a 1. Si el almacena-
miento solamente es funcion del flujo de la variable de salida,
el factor de peso X = 0. Por otro lado, K es el tiempo de reten-
cion, el cual es un indicador del proceso de retardo. Al sustituir
la derivada de la ecuacion (2) en (1) y despejar la variacion de
la funcion de salida en el tiempo se obtiene:

sujeta a la condicion inicial 0(0) = 0. La ecuacion (3) se
integra por un método numérico en diferencias finitas de
tipo explicito, descrito en detalle por Szymkiewicz® De esta
manera, dicha ecuacion conduce al siguiente sistema de
ecuaciones algebraicas:

siendo j el indice de nivel de tiempo (j = 1,2,....M). Las constan-
tes C, C,y C, vienen dadas por las expresiones siguientes:

donde At es el paso de tiempo.

Aplicando el principio de analogia para la epidemia
COVID-19, se considera en esta propuesta que existe un flujo
de casos confirmados N(t), que en la figura 1 se corresponde
con el flujo de entrada, y un flujo de salida, en este caso co-
rrespondiente a casos recuperados R(t) y fallecidos D(t). Por
tanto, se puede plantear que N(t)=A(t)+R(t)+D(t), siendo A, Ry
D los casos activos, recuperados y fallecidos, respectivamen-
te, acumulados en el instante de tiempo t.

Teniendo en cuenta lo anterior, de la ecuacion (3) se pue-
de obtener por sustitucion:

Sin embargo, conocidos los contagios N(t), la ecuacion
(8) presenta dos incognitas, en este caso, los flujos de casos
recuperados y fallecidos. Para darle solucion a este inconve-
niente, inicialmente el flujo de casos recuperados se obtiene
considerando que no hay fallecidos, y para esto la ecuacion
(8) se transforma en:

A partir de esta consideracion, con posterioridad el flujo
de casos fallecidos podra determinarse segun:

siendo (X, K.) y (X,, K,) pardmetros de ajuste para los flu-
jos de casos recuperados y fallecidos respectivamente. Fi-
nalmente, una vez resueltas las ecuaciones (9) y (10), podra
cuantificarse el flujo de casos activos A(t) acumulados en el
instante de tiempo t segun:

A(t) =N(t) —R(t) — D(t) (1)

Aplicando el esquema en diferencias finitas de la ecua-
cién (4) a las ecuaciones (9) y (10) se obtendra:

Ri=CfN;+CFN_, +Cf R, (12)
D,=CP N+ P Ny + P (Ri-y +Dj—y) — R, (13)
A =N-—R—D (14)

Notese que las constantes C, C, y C, se distinguen por
los supraindices Ry D ya que las ecuaciones (12) y (13) de-
penden de los pardmetros (X, K.) y (X,, K,), respectivamente.

En esta contribucion, el célculo de los parametros de cada
una de las dos ecuaciones se realiza a partir de la solucion de
un problema inverso, de forma secuencial, 0 sea, primero se
determinan los pardmetros de la ecuacion (12) y luego los de
la ecuacion (13). Para realizar este célculo se establecié un
algoritmo iterativo el cual fue programado en el asistente ma-
tematico MatLab. De esta forma, teniendo en cuenta que los
valores finales de los parametros (X, K.) y (X, K,) se deter-
minan por ajuste, se establecié como criterio para finalizar el
calculo iterativo la minimizacion de la funcién objetivo de KGE
(Kling-Gutpa Efficency), propuesta por Gupta et al.?:

minF.0 (K, X) = /0,8(r — 1)2 + 0,2(BIAS — 1)? (15)

siendo r el coeficiente de correlacion entre simulaciones y re-
gistros; y BIAS, la relacion entre las medias de las simulacio-
nes y los registros. Estos ultimos son de los recuperados o
fallecidos, segun sea la ecuacion que se esté ajustando.

Para estimar los parametros antes mencionados minimi-
zando la funcion objetivo dada por la ecuacion (15), las ecua-
ciones (12) y (13) deben ser acopladas a un algoritmo para
la estimacion optima de parametros. En esta contribucion se
empled un algoritmo genético implementado en el asistente
matematico MatlLab, a través de la funcién GA. Detalles de
este algoritmo y sus aplicaciones, pueden consultarse en
Goldberg® y Conn et al."2),

Para la aplicacion del algoritmo genético, se realizo la es-
timacién de pardmetros en dos etapas. La primera de ellas
se caracterizo por realizar una estimacion débil, tomando en
cuenta que la tolerancia en la evaluacion de la funcion objeti-
vo fue alta (Tol = 10?). De esta manera se generd la aproxima-
cion inicial de la segunda etapa donde se vuelve a aplicar el
algoritmo genético, para realizar una estimacion mas robusta,
considerando una tolerancia Tol = 10°. En la figura 2 se pre-
senta el algoritmo del procedimiento aplicado.

Modelo de transicién para la simulacion de los
acumulados de casos confirmados

La serie de registros acumulados de casos confirmados
N(t) de la COVID-19, hasta una fecha determinada, puede ser
ajustada por un modelo de transicion, considerando que la re-
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duccion de los contagios por dia conduce a la formacion de
un maximo de casos confirmados acumulados. Por tanto, a
través de la utilizacion del ajuste anterior, la serie de casos
confirmados puede ser extendida en el tiempo hasta alcanzar
el maximo y de esta forma pronosticar un maximo posible de
casos confirmados.

Para determinar el modelo de transicion que mejor ajusta
los datos se propone el programa TableCurve-2D, desarrolla-
do por Systat_Software_Inc.®?, el cual brinda a los investiga-
dores la posibilidad de encontrar el modelo ideal para datos
de estructura compleja. Este sistema tiene una biblioteca
incorporada que incluye un amplio espectro de modelos li-
neales y no lineales. Dentro de estos modelos se encuentran
varias ecuaciones de transicion, como por ejemplo, el modelo
pentaparamétrico Asymmetric Sigmoid (Sigmoide asimétrico,
SA) cuya estructura es:

NE) =a+ 2 X (16)

siendo a, b, ¢, d y e, los parametros de ajuste. El modelo de
transicion presentado puede caracterizar la evolucion de la
epidemia de forma asimétrica en el tiempo, caracterizada por
una rama de rdpido ascenso y otra de lento descenso.

No es menos cierto que un modelo diferente podria ha-
berse empleado. Por ejemplo, Ramoén-Hernandez et al.?® em-
plearon técnicas de inteligencia artificial empleando diferen-
tes funciones de transicion a partir de distribuciones de casos
activos de tipo trapecio y campana. Sin embargo, en este sen-
tido no existe contradiccion al respecto, ya que son alternati-
vas para la generacion de contagios, como ya se explico, para
extender la serie temporal de casos confirmados y estimar el
numero maximo de contagiados, desconocido a priori.

Modelo estocastico para la generacién de escenarios de
casos confirmados de la COVID-19

Para la generacion de escenarios fue utilizado un modelo
estacionalmente integrado, cuya media movil estacional se
hizo corresponder con un ciclo de incubacion de la enferme-
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dad (14 dias). Este tipo de modelo, conocido sintacticamen-
te como ARIMA (p,D,q), donde p, D y g son pardmetros del
mismo, puede verse en detalle en Box et al.®%, y se encuentra
implementado en el asistente matematico MatlLab.

Los modelos estacionalmente integrados facilitan al mode-
lador la generacion de diversos escenarios, pero esta reconoci-
do que usualmente involucran cierta dificultad. Por esta razon,
con el objetivo de realizar un andlisis de sensibilidad y escoger
aquellos valores que garantizaran escenarios convergentes, de
los pardmetros involucrados (p, D y q) se varié solamente uno
de ellos, el parametro g, que representa el grado polinomial de
la media movil, cuyo dominio de la variable es = [1,2,...a* ],
siendo g* el grado maximo del polinomio en correspondencia
con el nimero de observaciones o registros que caracterizan
a la serie temporal de casos confirmados. El criterio para su
determinacion puede encontrarse en Box et al.¢%.

De esta forma, para determinar el valor de g se calibraron
los parametros del modelo utilizando del total de datos de ca-
sos confirmados hasta la fecha de la realizacion del pronds-
tico, una cantidad igual al total de los datos menos los datos
correspondientes a los ultimos 14 dias (un ciclo de incubacion
de la enfermedad). Una vez concluida esta primera etapa, se
establecio el prondstico de casos confirmados de los Ultimos
14 dias, realizando m simulaciones de Montecarlo del mode-
lo ARIMA para cada uno de los valores de g, lo cual generé m
patrones de valores esperados. Hay que sefialar que, de ser
necesario, es recomendable introducir un cambio de variables
durante el proceso de ajuste del modelo ARIMA para garantizar
que los residuos se ajusten a una distribucion gaussiana. En
caso de implementar un cambio de variables, una vez realizado
el prondstico, los valores simulados se recalculan utilizando la
inversa de la ecuacion utilizada. Como tercer paso se chequed
la convergencia entre los valores de los datos de los casos con-
firmados durante los Ultimos 14 dias y las simulaciones, para
cada valor de g, con vistas a descartar aquellos valores que
no garantizan dicha convergencia. Luego, de los valores de q
aceptados se tomo el valor con la varianza minima. De esta
forma, de las m simulaciones realizadas con el valor de g se-
leccionado, se tomaron los patrones de valores esperados co-
rrespondientes a las ramas minima (N)), media (N,) y maxima
(N,), con vistas a pronosticar tres escenarios, uno favorable,
otro poco favorable y uno critico. A continuacion se realizo el
ensamblaje de los registros de contagios utilizados y los esce-
narios favorable, poco favorable y critico (minimo -N, medio N,
y maximo N,), generados con el modelo ARIMA en el periodo
de incubacién (14 dias). Por Ultimo, las tres series de registros
acumulados se reajustaron al modelo de transicion seleccio-
nado (SA en esta contribucion) para obtener finalmente los
tres escenarios de casos confirmados, cuya serie temporal se

extendié hasta alcanzar un valor aproximadamente constante.
Esto ultimo permitid estimar el valor maximo de casos confir-
mados en cada uno de los escenarios.

Estimacion de escenarios de casos activos
de la COVID-19 en Cuba

Relacion nimero de pacientes recuperados/nimero de
pacientes fallecidos. Un aspecto de interés durante el de-
sarrollo de la epidemia de COVID-19 es el indicador (B), que
representa la relacion entre el nimero de pacientes recupera-
dos Ry fallecidos D. Para calcular esta variable se planteé la
siguiente relacion adimensional:

g (17)

Este parametro es dinamico, de manera que su valor pue-
de variar en el tiempo. Aunque no es el Unico indicador, tal y
como se vera mas adelante, puede constituir un criterio para
evaluar la capacidad de deteccion y la velocidad de respuesta
de un sistema de salud ante la propagacién de una epidemia.
Implementacion del modelo propuesto para la estima-
cién de posibles escenarios de contagio de la COVID-19 en
Cuba a partir de la evolucién de otros paises del mundo.
Con vistas a aprovechar la ventaja relativa que tiene el hecho
de que la propagacion de la epidemia de coronavirus se haya
producido desde el Lejano Oriente hacia América, se utiliza-
ron los datos sobre la epidemia de paises que estaban en una
etapa mas avanzada de enfrentamiento a la misma con res-
pecto a Cuba. Para ello se recopilaron los datos publicados
en https:/pomber.github.io/covid19/timeseries.json de los
casos confirmados, pacientes recuperados vy fallecidos, co-
rrespondientes al desarrollo de la epidemia por la COVID-19,
hasta el 29 de abril de 2020, de un grupo de paises incluidos
entre los de mayor desarrollo econémico social, con el ob-
jetivo de minimizar el sesgo de los datos sobre la epidemia.
Este grupo se conformd con los 20 paises de mayor indice de
desarrollo humano, segun datos del Informe sobre Desarrollo
Humano del PNUD®%y los 20 paises con mayor Producto In-
terno Bruto®®. De ese grupo de paises fueron excluidos Liech-
tenstein y San Marino, por tener una poblacion relativamente
pequefia; y se incluyd a China, por ser el pais de origen de la
epidemia y tener un buen desempefio en el control de esta;
y a 3 paises desarrollados afectados tempranamente por la
epidemia, uno asidtico y dos europeos (Corea del Sur, Espafia
e Italia). Para todos estos paises se calcularon el indicador
(B), propuesto anteriormente, y el valor de la letalidad por la
siguiente ecuacion:
1(%) = 100 (18)

Seguidamente se establecieron cuatro cuartiles a partir
de los valores de B de los paises estudiados hasta el 16 de
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abril de 2020, utilizando la funcién cuartil de la hoja de célculo
de Excel. Ademas, para comprobar las bondades de los mo-
delos propuestos se estimaron los parametros de las ecua-
ciones (12) y (13) para cada uno de los paises seleccionados.
Teniendo en cuenta que el proceso de estimacion de los pa-
rémetros se encuentra sujeto a las restricciones de estos, se
concibié un rango suficientemente amplio para K,, y K, (entre
10y 5000). Para el parametro X se considerd el caso particu-
lar de X = 0 en el calculo de los parametros del modelo, utili-
zando los datos hasta el 16 de abril de 2020, y de esta manera
la variabilidad de los casos activos en el modelo viene dada
por las variables de salida, en este caso, los acumulados de
recuperados Ry fallecidos D, en el transcurso de la epidemia.
Posteriormente se calcularon los casos activos A(t) obteni-
dos, utilizando el modelo propuesto (ecuaciones 12, 13y 14),
con los parametros calculados para cada pais, y los datos re-
portados para los casos confirmados.

A continuacion, se realizé el prondstico de tres escenarios
de cantidad de posibles casos confirmados con la COVID-19,
utilizando los datos de Cuba hasta el 29 de abril de 2020. Para
ello se utilizd primeramente el modelo ARIMA, implementado
en el asistente matematico Matlab, donde se calibraron los
parametros del modelo y se determind el dominio de g con
los datos hasta el 16-abr-2020 (fecha correspondiente a 14
dias antes del final de la serie de datos disponible). Para es-
tablecer el prondstico para un ciclo de incubacion, a partir del
16-abr-2020, se realizaron 100 simulaciones de Montecarlo
del modelo ARIMA que generaron los patrones de valores es-
perados. Luego se selecciond el modelo ARIMA que presentd
la varianza minima, y de él las ramas de valores esperados
minima (N), media (N,) y maxima (N,), los cuales constitu-
yen en ultima instancia el prondstico de escenarios favorable
(minimo-N), poco favorable (medio-N,) y critico (maximo-N,).
Posteriormente se realizé el ensamblaje de los registros de
contagios hasta el 16 de abril de 2020 con los prondsticos de
los escenarios favorable, poco favorable y critico (minimo-N,
medio-N, y maximo-N,), generados con el modelo ARIMA en
el periodo de incubacion de 14 dias. Estas tres series genera-
das después del ensamblaje fueron ajustadas con el modelo
de transicion SA, seleccionado por medio del programa Table-
Curve-2D.

Teniendo en cuenta que en el momento que se realiza este
estudio se cuenta con los datos del desarrollo de la epidemia
en otros paises que llevan mucho mas tiempo que Cuba en-
frentando la pandemia, se incluyo este factor en el prondstico
de posibles escenarios de casos activos para Cuba, a través
de la utilizacion de los datos de los paises incluidos en el mis-
mo cuartil que Cuba. En este sentido, para evaluar posibles
escenarios del comportamiento de los casos activos A, se

consideraron los valores extremos de B de ese cuartil y uno
intermedio cercano al valor de Cuba.

De esta forma, para realizar la estimacién de los posibles
escenarios para Cuba de casos activos de la COVID-19, se
realizé la modelacion del prondstico de casos confirmados de
tres escenarios (favorable, poco favorable y critico), extendido
a 120 dias con el modelo transicién, utilizando el modelo epi-
demioldgico propuesto (ecuaciones 12, 13y 14), para los tres
paises seleccionados y se compar6d con los datos de casos
activos hasta el 29 de abril de 2020 presentados por Cuba.

Por ultimo, en este trabajo se realizd una recalibracion del
modelo propuesto para Cuba con los datos hasta el dia 29
de abril de 2020, donde ademas se incluyd en el proceso de
ajuste los parametros de peso XR y XD, que con anterioridad
habian sido fijados a cero para los datos hasta el 16 de abril
de 2020, con vistas a evaluar la influencia de la evolucion tem-
poral del parametro B en la estimacion de los escenarios de
casos activos y comparar estos escenarios con el comporta-
miento real de casos activos para Cuba hasta el 22 de mayo
de 2020.

RESULTADOS Y DISCUSION

Datos sobre el desarrollo de la epidemia COVID-19 en el
mundo

En la tabla T se muestran los paises seleccionados para
este estudio, ordenados en cuartiles a partir del indicador B,
con sus correspondientes datos hasta el dia 16 de abril de ca-
sos confirmados, recuperados, fallecidos, el valor de la letali-
dady los T dias transcurridos después de detectado el primer
caso en cada pais hasta el 16 de abril de 2020.

Vale la pena recordar que el indicador B es dinamico, por
tanto, su valor puede variar en el tiempo. Este indicador y el
de la letalidad podrian ser usados para evaluar la eficacia y
eficiencia de un sistema de salud ante la propagacion de la
epidemia. Por ejemplo, un valor bajo de By un valor alto de y,
después de transcurridos 28 dias (dos ciclos de incubacion
de la enfermedad), desde que fue detectado el primer caso en
un pais, podria sugerir una reaccion tardia de las autoridades
en el enfrentamiento de la epidemia y una posible ineficacia
del sistema de salud para atender a los pacientes.

Aunque lo ideal seria que no existieran fallecidos, en oca-
siones resulta inevitable por causas multifactoriales. Si 3—0,
quiere decir que el numero de fallecidos es mucho mayor que
el nimero de recuperados (D>>R). Légicamente, eso no es
deseable y un sistema de salud debe concentrar todos sus
esfuerzos por revertir ese escenario a uno mas optimista. Una
situacion particular es aquella en que =1, lo cual indica que
el numero de recuperados es igual al numero de fallecidos
(R=D), lo cual tampoco es un escenario deseable. Por tanto, el
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éxito de un buen enfrentamiento a la epidemia y su propaga-
cion es que el numero de recuperados sea mucho mayor que
el nimero de fallecidos (R >> D) y que el valor de la letalidad
sea el menor posible.

De la tabla 1 se puede inferir que, como regla general,
bajas tasas de letalidad p se corresponden con elevados va-
lores del indicador By viceversa. Para los paises estudiados
la relacion funcional puede ser establecida a partir del si-
guiente modelo de ajuste, con un coeficiente de correlacion
r=0,84

B(x) = —0,69281033 +

21,547546 0,0053473087
s - s (1 g)

Tabla 1. Datos por paises hasta el 16 de abril de 2020

Aplicacion del modelo epidemiolégico propuesto para
el caso de Cuba teniendo en cuenta el desarrollo de la
pandemia en el mundo

Estimacion de los parametros de las ecuaciones de va-
riacién de los casos recuperados y fallecidos en el tiempo.
Los resultados de la estimacion de los parametros de las ecua-
ciones (12) y (13), obtenidos para cada uno de los paises se
muestran en la tabla 2. Nétese los valores alcanzados por la
funcion objetivo en la estimacion Optima de K, y K. En la fi-
gura 3 se pueden observar las curvas de casos activos A(t)
obtenidas por medio de la ecuacioén (14), utilizando el modelo

1 Reino Unido 104 145 375 13759 13,211 0,027 77
Holanda 29383 311 3327 7,572 0,093 50
Irlanda 13271 77 486 1,106 0,158 48
Noruega 6896 32 152 0,346 0,211 51
Suecia 12 540 550 1333 3,034 0,413 77
Bélgica 34 809 7562 4857 13,953 1,557 73
USA 667 801 54703 32917 4,929 1,662 87
2 Italia 168 941 40 164 22170 13,123 1,812 77
Francia 147 091 33327 17 941 12,197 1,858 84
Espafia 184 948 74 797 19 315 10,443 3,872 76
Japoén 8626 901 178 2,064 5,062 92
Cuba 862 171 27 3,132 6,333 36
Canada 30 808 9698 1257 4,080 7,715 82
Luxemburgo 3444 552 69 2,003 8,000 48
3 Dinamarca 7074 3203 321 0,731 9,978 50
Suiza 26732 15900 1281 4,792 12,412 52
Alemania 137 698 77 000 4052 2,943 19,003 81
Austria 14 476 8986 410 2,832 21,917 52
Finlandia 3369 1700 75 0,171 22,667 79
4 China 83403 78 401 3346 4,012 23,431 131
Emiratos 5825 1095 35 0,601 31,286 79
Arabes Unidos
Corea del Sur 10613 7757 229 2,158 33,873 88
Australia 6462 2355 63 0,975 37,381 82
Catar 4103 415 7 0,171 59,286 48
Singapur 4427 683 10 0,226 68,300 85
Nueva Zelanda 1401 770 0,642 85,556 49
Islandia 1739 1144 8 0,018 143,000 49

* Datos disponibles a partir del dia 22 de enero de 2020 (la correccion de los datos de mas de 86 dias se realizé a partir

de lo reportado por Wu et al.®”
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propuesto con los pardmetros calculados para cada pais (ta-
bla 2) y los datos reportados para los casos confirmados. En
esta figura se evidencian las excelentes correlaciones alcan-
zadas utilizando el modelo propuesto.

Generacion de escenarios de posibles casos confir-
mados de la COVID-19 para Cuba. Durante la generacion de
tres escenarios de posibles casos confirmados acumulados
con la COVID-19, utilizando el modelo ARIMA con los datos
hasta el 16 de abril de 2020, los valores del grado maximo
del polinomio g que garantizaron la convergencia de la serie
temporal estuvieron en el intervalo de 1 a 6. Anteriormente a
la realizacion de las simulaciones se llevd a cabo un cambio
de variables, como habia sido recomendado anteriormente,
para garantizar que los residuos, durante el proceso de ajus-
te del modelo ARIMA, tuvieran una distribucion gaussiana. La

ecuacion utilizada para realizar el cambio de variables en este
caso fue la siguiente:

r= )" @)

siendo el promedio diario de los casos confirmados en Cuba
hasta el 29 de abril de 2020. Los valores simulados, una vez
realizado el prondstico, fueron recalculados empleando la re-
lacién inversa.

N =Y5N. (21)

Teniendo en cuenta las consideraciones anteriormente
expuestas, y posterior al procesamiento de los datos en el
asistente matematico MatLab, el modelo resulté estructurado
como ARIMA (0, 1, q), arrojando los resultados que se mues-
tran en la figura 4.

Tabla 2. Resultados del proceso de estimacién de los pardmetros del modelo propuesto.

1 Reino Unido 0,103046 1,30E+03 1,04E-02 38,9927
Holanda 0,084679 859,8368 0,00567181 89,1652
Irlanda 0,0667629 2,40E+03 1,90E-03 241,14
Noruega 0,0398507 3,38E+03 7,58E-03 806,0732
Suecia 0,0219634 419,774 0,00973823 108,9731
Bélgica 0,00364253 43,898 0,00696408 26,5661
USA 0,00248315 142,7707 0,00040104 86,2059
2 Italia 0,00746797 47,3454 0,00364024 29,4759
Francia 0,0066408 29,2167 0,00514222 19,2965
Espafia 0,0017138 23,9648 0,001641 17,2849
Japdn 0,024008 70,0512 0,0110803 59,4023
Cuba 0,0121301 35,4738 0,00373333 30,584
Canadd 0,00208606 30,2271 0,011497 26,7095
Luxemburgo 0,0471844 87,7838 0,00272821 76,9165
3 Dinamarca 0,0270506 35,8258 0,00679627 30,4315
Suiza 0,0108043 24,0608 0,00895449 21,5647
Alemania 0,00379918 20,5445 0,0180689 19,3591
Austria 0,0151884 26,9772 0,0125662 25,373
Finlandia 0,143983 95,4236 0,00638518 83,1164
4 China 0,0105394 28,2859 0,00621201 25,35
Emiratos 0,014732 45,7203 0,00727325 43,7104
Arabes Unidos
Corea del Sur ]0,0213491 36,2999 0,0213491 34,7219
Australia 0,0140114 54,6539 0,00407557 52,2541
Catar 0,00737075 114,7778 0,0345566 111,9783
Singapur 0,00635873 36,5679 0,00635873 35,9953
Nueva Zelanda | 0,0196002 28,6184 0,123256 28,2954
Islandia 0,0189579 29,6632 0,0189579 29,2354
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Fig. 3. Comparacion entre registros y simulaciones de casos activos de COVID-19 hasta el 16 de abril de 2020 para diferentes paises.
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Fig. 4. Escenarios de contagio correspondiente a un ciclo de incubacion de COVID-19 con modelo ARIMA (0, 1, q).

3, se selecciond el que presentd la varianza minima, en este caso
elmodelo ARIMA (0,7,2). Enla figura 4b, a la derecha, se muestran
las ramas correspondientes a los escenarios favorable (minimo -
N), poco favorable (medio - N.) y critico (méximo N,).

A partir de estos resultados se descartaron los valores de q
en el intervalo de 4 a 6, por no garantizar la convergencia entre los
valores registrados hasta el 29 de abril de 2020 y las simulacio-
nes. De los modelos ARIMA con valores de g en el intervalode 1 a
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Tabla 3. Pardmetros de ajuste de la curva de contagio de tipo SA para cada escenario.

a 2,6995 9,9102 -17,2488 22,6478

b 1476,8264 59,2728 1357,5165 1596,1363
N - c 34,5730 0,7198 33,1242 36,0219

d 35,9462 1,8215 32,2797 39,6126

e 3,4455 0,6226 2,1924 4,6987

R? 0,997620

a -99,7804 12,1061 -124,1487 -75,4122

b 3626,7684 658,6780 2300,9183 4952,6185
N, c 44,0121 2,4684 39,0434 48,9808

d 2,4684 1,3322 -0,2131 5,1499

e 0,1877 0,1050 -0,0236 0,3990

R? 0,999245
Curva de contagios Parametros Valor Error estandar Intervalos de confianza 95 %

a 13,3624 21,7584 -30,4350 57,1598

b 6421,2584 919,4884 4570,4242 8272,0926
N+ c 45,5927 1,5001 42,5730 48,6123

d 3,5955 1,2262 1,1274 6,0636

e 0,4607 0,1846 0,0891 0,8323

R? 0,99773

La serie de registros acumulados de contagios de la CO-
VID-19 hasta el 16 de abril de 2020, extendida inicialmente a
un ciclo de incubacion (14 dias), se ajustd con el modelo de
transicion SA (ecuacién 9), considerando que la reduccion de
los contagios por dia, conduce al méaximo de casos confirma-
dos acumulados.

El modelo de transicion seleccionado por medio del pro-
grama TableCurve-2D, para el ajuste de las series ensam-
bladas con las extensiones obtenidas por el modelo ARIMA
(0,1,2), muestra excelentes bondades de ajuste, tal y como se
muestra en la tabla 3y la figura 5. Notese en esta Ultima figura
gue se ha realizado una extrapolacion a 120 dias para estimar
el numero maximo de contagiados.

Como se mostrd anteriormente, para la fecha de refe-
rencia 16 de abril de 2020, Cuba se encontraba ubicada en el
cuartil 2. En este sentido, para evaluar posibles escenarios del
comportamiento de los casos activos A, se consideraron los
valores extremos de 3 en el segundo cuartil, en este caso, B =
[Bmin, Bmax] = [1,82, 8,0], correspondientes a Italia y Luxem-
burgo, respectivamente. Un escenario intermedio e interesan-
te es el correspondiente a Japon (B = 5,1), pues el indicador
que relaciona recuperados y fallecidos hasta la fecha de refe-

rencia, era similar al de Cuba (B = 6,3). Vale la pena recordar
que dicho parametro es dindamico, ya que puede variar en el
tiempo segun el comportamiento de los acumulados de pa-
cientes recuperados y fallecidos. Para la fecha del 29 de abril
de 2020, el indicador 8 para Cuba ascendio a 11,2, casi dupli-
cando el reportado para el 16 de abril de 2020. Esto refleja la
efectividad de los tratamientos y las medidas adoptadas por
el gobierno y el sistema de salud cubano en el enfrentamiento
de la COVID-19.

De esta forma para realizar la estimacion de los posibles
escenarios para Cuba de casos activos de la COVID-19, se
utilizaron las ecuaciones (5-7) y (12-14) correspondientes
al modelo propuesto, y los valores de los parametros de las
ecuaciones KRy KD, correspondientes a los paises seleccio-
nados del segundo cuartil (tabla 2, paises: Italia, Japon, Lu-
xemburgo), con los registros de referencia hasta el 16 de abril
de 2020:
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Fig. 5. Prondstico extendido a 120 dias a partir del ensamblaje de los
registros de casos confirmados hasta el 16 de abril de 2020y los esce-
narios de un periodo de incubacion (14 dias): a) minimo -N-, b) medio
No y ¢) maximo N+, generados con modelo ARIMA (0,1,2)

Ademas, se introdujo el prondstico extendido a 120 dias
con el modelo de transicion SA, para el cual fueron generados
los comportamientos de contagio N, N,y N, y en consecuen-
cia se obtuvieron las curvas de casos activos A, Ajy A, taly
como se observa en las figuras 6A), B) y C), respectivamente.
Los registros de casos activos para Cuba hasta el 29 de abril
de 2020 muestran un comportamiento dentro de la familia de
curvas A para diferentes valores del indicador B (figura 6C),
mostrando una tendencia de los datos hacia la curva de ma-
yor relacién entre recuperados y fallecidos, lo cual se traduce
en que la letalidad p(%) se ha comportado dentro de los valo-
res mas bajos del cuartil 2 donde se encuentra Cuba.

Fig. 6. Prondstico extendido a 120 dias de los casos activos para los
escenarios de contagio: a) méximo N, , b) medio N,y ¢) minimo N,
generados con el modelo ARIMA (0,1,2), con fecha de referencia 16 de
abril de 2020, teniendo en cuenta diferentes valores de (.

Teniendo en cuenta lo anterior, si realizamos un analisis
mas exhaustivo se puede apreciar que existe un desfasaje
de 7 dias en la estimacion del pico de la curva, y que para el
dia 29 de abril de 2020 los registros descienden ligeramente
por debajo del limite inferior de los escenarios preestableci-
dos (figura 7). Lo anterior puede ser un indicador de que los
parametros del modelo merecen ser reajustados, esta vez
otorgandole mayor relevancia al parametro X, sin riesgo de
que este proceso implique grandes cambios del analisis con-
ducido con anterioridad, pero buscando un mejor desempefio
en la prediccion de la evolucion temporal de la COVID-19 en
Cuba. En la tabla 4 se reportan los resultados obtenidos don-
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de se aprecia una notable reduccion de la funcion objetivo y
una modificacién apreciable de los parametros.

Fig. 7. Comparacion entre los registros y las simulaciones de casos
recuperados, fallecidos y activos de COVID-19 hasta el 29 de abril de
2020 en Cuba.

Tabla 4. Resultados del reajuste de parametros del modelo pro-
puesto

16 de
abril de
2020

0,0000 | 35,4738 | 0,012130100 | 0,0000 | 30,584 | 0,00373333

29 de
abril de
2020

0,2742 | 21,5861 | 0,000715188 | 0,2860 | 19,4338 | 0,00149226

En la figura 7 se observan las excelentes correlaciones
alcanzadas. Notese la reduccion de KD en un 39,1 % y de KR
en un 36,4 %, lo cual indica un incremento en el nimero de
casos recuperados, pero también de los fallecidos. En este
ultimo caso, la letalidad para el 16 de abril de 2020 era de 3,13
%, mientras que para el 29 de abril de 2020 se presentaba un
ligero incremento hasta el 4,1%.

En la figura 8 se presentan las comparaciones entre los re-
gistros actualizados hasta el 22 de mayo de 2020y las curvas
de casos activos para los ajustes realizados con las fechas de
referencia 16 de abril de 2020 (valores de B = 6,3 - curvas de
color gris) y 29 de abril de 2020 (valores de B = 11,2). Mante-
niendo los escenarios de contagio definidos con anterioridad,
puede observarse claramente como las curvas de casos ac-
tivos se modificaron en cuanto a la amplitud, duracién y si-
metria. Notese que en todos los escenarios se redujeron los
maximos esperados. Ademas, existe convergencia en cuanto
al nimero de casos al cabo de los 120 dias. Esto es de espe-
rar ya que no son limites fijos, sino que se van reajustando
durante el transcurso de la epidemia. Con los parametros del
modelo reajustado se pone de manifiesto que los registros
transitan ligeramente por encima de la curva A-, existiendo
muy buena coincidencia en los dias en que se registran va-
lores maximos, y es de esperar que exista convergencia en la
duracion, aun cuando durante el desarrollo de esta investiga-
cion la rama de descenso de la curva de registros aun no se
encontraba totalmente desarrollada. La naturaleza dinamica
de los intervalos A-, Ay A, permite reducir la incertidumbre
que acompafia este tipo de problemas, y por tanto, contribuye
a elevar la seguridad en la toma de decisiones para el enfren-
tamiento a este tipo de epidemias.

Conclusiones

El modelo propuesto inspirado en un proceso hidrolégico
permite pronosticar la acumulacién de casos confirmados,
fallecidos, recuperados y activos en su evolucion a través del
tiempo dentro de diferentes escenarios de la pandemia de la
COVID-19, lo cual fue comprobado con la aplicacién al caso
de Cuba y podria utilizarse de la misma forma para otros pai-
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ses de América que tienen también un retardo con respecto
a los paises seleccionados para este estudio. El andlisis de la
evolucion de la pandemia a nivel global con respecto a la rela-
cion entre recuperados y fallecidos ubicé a Cuba en el segun-
do cuartil entre los paises de mayor desarrollo econémico y
social, a pesar de la diferencia entre el tiempo transcurrido de
desarrollo de la epidemia en Cuba y en el resto de los paises
seleccionados. Por ultimo, este modelo propuesto podria ser
de utilidad para los tomadores de decisiones que trabajan en
el enfrentamiento de la pandemia para pronosticar posibles
escenarios de desarrollo de la misma, a través de la actuali-
zacion periodica de los resultados obtenidos por medio de su
implementacién, teniendo en cuenta que el desarrollo de la
pandemia es un proceso dinamico.

Fig. 8. Escenarios y comportamiento real de casos activos para Cuba
considerando la evolucién temporal del parametro B.
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