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Resumen: El interés global por conocer y controlar las
enfermedades que afectan a humanos y animales ha permitido
modelar enfermedades mediante diversos métodos (modelos
matemdticos, estocdsticos, discretos) que se aplican actualmente
para predecir la propagacién de nuevas epidemias, reducir el
contagio de enfermedades infecciosas, evaluar el impacto que
tendrdn las diferentes estrategias de control de enfermedades y
mejorar las condiciones de vida de los individuos. Actualmente,
nuevas técnicas y herramientas se estan implementando para
modelar enfermedades infecciosas, el presente documento
describe conceptos de esta drea, asi como las tendencias y retos
existentes, finalmente se ofrecen al lector algunos criterios a
considerar para la seleccién de un modelo epidemioldgico.

Palabras clave: Control de epidemias, enfermedades infecciosas,
impacto, modelo epidemioldgico.

Abstract: The global interest to know and deal with infectious
diseases in humans and animals has led to the development
of different models (mathematical, stochastic, discrete), applied
to predict the spread of new epidemics, reduce the spread
of infectious discases, evaluate the impact of different discase
control strategies and improve the living conditions of
individuals. Nowadays, new techniques and tools are being
implemented to model infectious diseases, this paper describes
the main concepts of this area, current trends and existing
challenges, and finally, describes some criteria for the selection of
an epidemiological model.

Keywords: infectious diseases, epidemiological model, impact,
epidemic control.
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Hay un vertiginoso aumento en la capacidad de computo disponible, apalancando el desarrollo técnico y
cientifico en diferentes dreas del conocimiento (Pérez, 2010), dentro de las que se encuentra la epidemiologfa,
la cual busca comprender la distribucién, incidencia y control de enfermedades.

Los primeros esfuerzos humanos por comprender el comportamiento de las enfermedades datan de la
antigua Grecia en los tratados hipocraticos (University of Chicago, 1989); luego, en 1760 Daniel Bernoulli
plantea uno de los primeros modelos mateméticos que simula el comportamiento de una enfermedad
(Pedersen, 2015). Sin embargo, esta tendencia solo toma fuerza hasta principios del siglo XX, momento en
que se empieza a dar relevanciaala epidemiologia, al modelado de enfermedades y se incrementa la generacion
de textos cientificos en el drea (Hernandez, 2007).

Un modelo epidemioldgico es una representacion del comportamiento de una enfermedad en una
poblacién, ya sea de humanos, plantas o animales, con el objetivo de predecir la rapidez de contagio de
nuevos individuos, qué va a pasar con la epidemia en un futuro y qué efecto tendrén las estrategias de
control como vacunacién, cuarentena o sacrificio (Keeling & Rohani, 2008). Actualmente, los modelos
epidemioldgicos tienen diversas aplicaciones en diversas dreas, por citar algunos ejemplos se tienen: modelos
geoespaciales de enfermedades infecciosas en fauna silvestre (Ligarte, Goicoa, Ibdfiez & Militino, 2009;
Staubach, Schmid, Knorr-Held & Ziller & 2002), el modelado epidemioldgico y econdmico de la influenza
aviar para evaluar estrategias de control de la enfermedad (Backer, van Roermund, Fischer, van Asseldonk &
Bergevoet, 2015), el modelo epidemiolégico para comprender el contagio de la carne de cerdo de salmonelaen
el proceso de sacrificio (Savall, Bidot, Leblanc-Maridor, Belloc & Touzeau, 2016), el modelo epidemioldgico
para agrupar tendencias en publicaciones cientificas (Marutschke & Ogawa, 2014); y adicionalmente, los
modelos epidemioldgicos han sido estudiados para generar nuevos modelos teniendo en cuenta la relacién de
redes sociales y redes de computadores, donde hay nuevas variables en contextos diferentes (Sahneh, Vajdi,
Melander & Scoglio, 2017). Si bien el campo de aplicacién de los modelos epidemioldgicos es muy amplio,
estos presentan algunos inconvenientes, pues muchos de los factores que deben ser tenidos en cuenta para
comprender una enfermedad son de naturaleza aleatoria y no lineal, ademas las simplificaciones que realizan
los modelos epidemioldgicos rara vez contemplan la situacion de los individuos de forma individual.

El reto actual para los investigadores en el 4rea radica en superar estas dificultades y proponer nuevos
modelos que abarquen el cardcter aleatorio y no lineal de las epidemias, asi como avanzar en la comprension
de los fenémenos epidemioldgicos desde el punto de vista de los individuos de forma particular.

El presente articulo introduce al lector en el campo de los modelos epidemiolégicos mostrando las bases
analiticas y tedricas necesarias para el desarrollo de dicha actividad, posteriormente clasifica y analiza articulos
cientificos desarrollados en esta drea que muestran el alcance y enfoque que tienen estos modelos, finalmente
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sugiere algunos aspectos y elementos que debe tener en cuenta el autor para la eleccién de un modelo
epidemioldgico.

ANTECEDENTES

A. Primer Modelo

Daniel Bernoulli realizé el primer acercamiento al proceso de modelado de una enfermedad, su objetivo
era determinar la conveniencia de utilizar una vacuna contra la viruela aun cuando esta no era totalmente
efectiva (Pedersen, 2015), para tal fin Bernoulli realizé los siguientes supuestos (Bacaér, 2011):

- Las personas que contraen viruela por primera vez mueren con una probabilidad p y sobreviven con una
probabilidad (1 - p).

- Cualquier persona tiene una probabilidad gde ser infectado cada ano, por tanto, la probabilidad que tiene
un individuo de ser infectado entre la edad x y la edadx + dx es ¢.dx siendo dx un periodo infinitesimal de
tiempo.

- Las personas que son infectadas con viruela y sobreviven adquieren inmunidad de por vida.

- Si m(x) es la probabilidad de morir a una edad x por causas diferentes a la viruela, la probabilidad de un
individuo de morir en un periodo de tiempo infinitesimal entre la edad x y la edad x + dx es m(x).dx.

- El nimero de personas nacidas en un mismo afo se denota como P,.

- S(x) es el numero de personas atn vivas con edad x que nunca han contraido viruela.

- R(x) es el nimero de personas atn vivas con edad x que contrajeron viruela y sobrevivieron.

- P(x)=8(x) + R(x), siendo P(x) el nimero total de personas vivas a la edad x.

- Para simplificar el modelo se asume que no nacen nuevas personas.

De acuerdo con las observaciones de Bernoulli y al uso que ¢l realizé de las tablas de Halley, la probabilidad
de morir por viruela p es igual a 1/8 y la probabilidad de contraer viruela g es igual a 1/8, considerando que
la vacuna es totalmente efectiva y se ha aplicada a todos los individuos al nacer conlleva al incremento de la
esperanza de vida, siendo P*(x) la poblacién de edad x viva en un periodo de tiempo dx.

De aqui se deduce que con una vacunacion efectiva la esperanza de vida de la poblacién aumenta 3.38
afos, sin embargo, la vacunacién no era completamente segura, por tanto, si p’es la probabilidad que tiene
un individuo de morir por viruela luego de ser inoculado, pero teniendo en cuenta que p’<p. La esperanza de
vida serfa (1-p’).E* que seguiria siendo mayor que sin vacunacion siempre y cuando p’< I —E/E*o p’ < 11%,
Bernoulli estimo que la probabilidad de morir luego de ser inoculado p’era cerca del 1% asi que, aun cuando
la inoculacién no fuese 100% efectiva, esta debia ser promovida y aplicada.

Con el aporte de Daniel Bernoulli se crea un precedente de la manera en que las herramientas matematicas
permiten modelar y mejorar la comprension de los fenémenos epidemioldgicos, aportando asi al bienestar
de los individuos.

B. Aproximacion al Modelo SIR

En 1927, William Kermack y Anderson Mckendrick presentan en donde se define lo que hoy en dia se
conoce como un modelo SIR (Susceptible, Infectado, Recuperado) y que en la actualidad sigue siendo la base
para un gran nimero de modelos epidemioldgicos (Kermarck & McKendrick, 1927).

El modelo planteado, difiere del que planteé Daniel Bernoulli, puesto que para él solo existian los estados S
(susceptible) y R (recuperado), mientras que en este caso existen 3 estados: el estado X en el que se encuentran
los individuos susceptibles, el estado Y en el que se encuentran las personas infectadas y el estado Z donde
se encuentran los individuos recuperados. Luego de realizar consideraciones, como asumir la inexistencia de
muertes y de nacimientos, y la obtencién de inmunidad de por vida tras haberse recuperado de la enfermedad,
Kermack y McKendrick llegan a las ecuaciones 1, 2y 3 que definen los 3 estados del modelo (Kermack &
McKendrick, 1927).
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dx_ I
E— X. Y

[Ecuacién 1]

dy
E—k.x.y—a‘,.y

[Ecuacién 2]

dz

[Ecuacion 3]

Donde dx/dt es la variacién de personas en estado susceptible, £ es la razén a la que se enferman nuevos
individuos, x es el numero de individuos susceptibles, y es el nimero de individuos infectados y / es la razén
ala que se recuperan los individuos infectados.

A partir de este modelo se han realizado numerosas variaciones de acuerdo con las caracteristicas de
cada enfermedad, agregando o suprimiendo estados, considerando muertes y nacimientos y generando
herramientas para determinar con mayor precision las tasas de contagio y recuperacion.

C. Modelo Epidemiolédgico SIR

El modelo SIR (figura 1) estd pensado para ser aplicado en enfermedades infecciosas ignorando la
demograffa (nacimientos, muertes y migraciones), en este modelo existen 3 estados en los que puede
encontrarse un individuo (Susceptible, Infectado, Recuperado) y solo existen 2 transiciones posibles
(Susceptible -> Infectado e Infectado -> Recuperado). La transicién de S->I es producto de un proceso
infeccioso en el que intervienen factores como: la prevalencia de la enfermedad, el contacto entre individuos
susceptibles e infectados y la probabilidad de contagio debido un contacto; mientras que la transicion entre
Infectados y Recuperados estd dada por la prevalencia de la enfermedad y las caracteristicas de la misma que
ocasionan una tasa de recuperacién particulares para cada enfermedad.

FIGURA 1.
Diagrama de flujo Modelo SIR.
Tomado de (Kermarck & McKendrick, 1927)

Para determinar el funcionamiento de este modelo y de acuerdo con lo expuesto por Keeling y Rohani
(Keeling & Rohani, 2008), es necesario definir algunos factores:
-Aeslafuerza de infeccidn y es la tasa per capita ala que los individuos susceptibles contraen la enfermedad
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- X es el nimero de individuos en el estado §

-1.X es la tasa a la que se producen nuevos infectados

- A es proporcional al numero de individuos infectados

- Existen dos enfoques para calcular A, el primero depende de la frecuencia de contacto entre individuos
susceptibles e infectados y esta dado por A = . Y/N 'y un segundo enfoque en el que 1 depende de la densidad
de poblacién siendo A = .Y donde Y es el nimero de individuos en el estado I; IV es el total de la poblacién;
B es el producto de la tasa de contacto entre individuos y la probabilidad de contagio dado un contacto.

- El enfoque de frecuencia de contacto refleja las situaciones en las que la probabilidad de contagio no
depende del tamafo de la poblacién, es decir no existen mayores posibilidades de contraer gripa en una ciudad
de 1 millén de habitantes que en una de 100.000 habitantes. Keeling & Rohani (2011) identifican que este
enfoque es mas adecuado para modelar enfermedades transmitidas por vectores que tienen estructuras de
contacto heterogéneas.

- El enfoque basado en la densidad se fundamenta en el hecho que entre més grande sea una poblacion,
mayor niimero de contactos aleatorios van a existir entre un individuo sano y uno susceptible, este enfoque
es mayormente aplicado al modelado de enfermedades en plantas y animales.

- Para simplificar la notacién es conveniente usar S= (X/N), I = (Y/N) donde I'y S son la proporcién de
individuos infectados y susceptibles, respectivamente.

- Retomando la tasa de nuevos contagios dada por 1.X; se tiene la ecuacién 4.

ALX=B1X

[Ecuacién 4]

Con el objetivo de simplificar la notacién y tener la ecuacién en términos de densidades de poblacion I'y
S, se remplaza S=X/N, obteniendo la ecuacion 5.

ds .
dt f.1

Para determinar la variacién en la densidad de poblacién infectada 7 se debe considerar la transicién que

[Ecuacién 5]

se produce desde el estado S, que serfa la misma mostrada en la ecuacién 14, pero con signo contrario, y
la transicién que va desde [ hacia R, que depende de la densidad de poblacién infectada y de la tasa de

recuperaci(')n que para este caso se denota 7, con estas consideraciones se obtiene la ecuacién 6 ( Keeling &
Rohani, 2011).

i I1.S I
dt—ﬁ.. Y.

[Ecuacién 6]
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Ahora, la variacién de densidad de poblacién Recuperada, depende tnicamente de la transiciéon
proveniente del estado 7, ya que previamente se asumi6 que no existian muertes, nacimientos, ni la posibilidad
de ser susceptible nuevamente; de tal forma que la ecuacion 7 ( Keeling & Rohani, 2011) describe la variacion
del estado R.

dR

i
at ¥

[Ecuacién 7]

De esta forma se tienen las ecuaciones 5, 6 y 7 que describen el sistema SIR, adicionalmente es necesario
describir algunos pardmetros que son de interés y que permiten determinar con facilidad el comportamiento
que tendra el modelo:

Tasa de recuperacién

La tasa de recuperacion y en las ecuaciones previas, es velocidad a la que se recuperan los individuos
infectados, sin embargo, su inverso 1/y = T es el tiempo promedio que dura enfermo un individuo, dato que
puede ser calculado facilmente a partir de los registros médicos.

El fenémeno del Umbral

Al considerar la condicién inicial de un modelo en el que no hay ningtin individuo infectado ni recuperado,
todos los individuos se encuentran susceptibles el fendmeno de introducir un individuo infectado permite
identificar los factores que definen si ocurrird una epidemia, o solo unos pocos individuos se infectaran antes
de que la epidemia desaparezca. Reescribiendo la ecuacién 6 se obtiene 8 ( Keeling & Rohani, 2011).

[ t ( % )
[Ecuacién 8]

Despejando S de la desigualdad se obtiene la ecuacién 9.

Yes

B

De manera que para que dl/dt sea positivo y se produzca una epidemia, S(0) debe ser mayor que y/

[Ecuacién 9]

B fraccién que es denominada Tasa relativa de recuperacién y su inversa se denomina Tasa bésica de
reproduccién o RO. Dadas estas consideraciones y teniendo en cuenta que S(0) se concluye que:
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RO < 1 noexistira epidemia
RO > 1 existira epidemia

En la tabla 1, se muestra la estimacién de algunas tasas bésicas de reproduccion.

TABLA 1.
Tasas basicas de reproduccién.

Infectious Disease Host Estimated Ro Reference
FIV Domestic cats 1.1+=51.5 Smith (2001)
Rabies Dogs (Kenya) 2.44 Kitala et al. (2002)
Phocine Distemper Seals 2.~3 Swinton et al. (1998)
Tuberculosis Cattle 2.6 Goodchild and Clifton-Hadley (2001)
Influenza Humans 3-4 Murray (1989)
Food-and-Mouth Disease Livestock farms (UK) 3.5-4.5 Ferguson et al. (2001b)
Smallpox Humans 3.5-6 Gani and Leach (2001)
Rubella Humans (UK) 6-7 Anderson and May (1991)
Chickenpox Humans (UK) 10 - 12 Anderson and May (1991)
Measles Humans (UK) 16 - 18 Anderson and May (1982)
Whooping Cough Humans (UK) 16 - 18 Anderson and May (1982)

Tomado de (Keeling & Rohani, 2011)

TENDENCIA ACTUAL

A partir de aportes representativos como el de Bernoulli (1760) y el de Kermack y McKendrick (1927)
se establecen las bases para el desarrollo de modelos epidemiolégicos muy diversos, cuyo objetivo puede
clasificarse de acuerdo con dos variables: finalidad y tipo de modelo, donde la finalidad puede ser el analisis y
proyeccion de epidemias o la evaluacién de estrategias de control; mientras que el tipo de modelo se refieren
al uso de modelos epidemioldgicos existentes o a la creacién de nuevos modelos; considerando estas dos
variables y analizando 52 articulos de modelos epidemiolégicos publicados desde el afio 2013 en las bases
de datos bibliogréficos Science Direct y Scopus se obtiene la figura 2 que cuenta con 4 posibles categorias
producto del cruce de las dos variables planteadas:

1) uso de modelos existentes para evaluar estrategias de control de epidemias,

2) uso de modelos existentes para el andlisis de nuevas enfermedades infecciosas o de enfermedades
infecciosas ya modeladas, pero con caracteristicas particulares,

3) la generacién de nuevos modelos para evaluar estrategias de control de epidemias, y,

4) la formulacién de nuevos modelos para describir de forma més precisa enfermedades previamente
modeladas o enfermedades en condiciones particulares o nuevas enfermedades.
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FIGURA 2.
Clasificacién de articulos de modelos epidemioldgicos.
Autores

Estrategias de control de epidemias mediante modelos existentes.

El analisis de estrategias de control de epidemias mediante modelos existentes solo representa un 3.85%
(figura 2) de la literatura revisada, este tipo de investigaciones se realizan cuando es necesario definir la
efectividad de una estrategia de control para una enfermedad bien descrita en un entorno especifico, asi que
se utiliza un modelo existente pero ajustando las condiciones locales, por ejemplo, se ha realizado el analisis
del impacto del rotavirus con un modelo SVIR (susceptible, vacunado, infectado, recuperado) ajustandolo
mediante el uso pardmetros como la rata de nacimientos y el tamafo de la poblacién propios de Gales e
Inglaterra (Atkins, Shim, Pitzer & Galvin, 2012).

También es posible realizar investigaciones en esta drea para evaluar nuevos métodos de control de
enfermedades que permiten ser descritas por modelos bésicos, Zaman, Kang & Jung (2009) aplican la teoria
de control 6ptima para mejorar estrategias en un modelo tipo SIR (susceptible, infectado, recuperado)
con retardo y se regula la propagacion de la enfermedad modelada. Sin embargo, el bajo nimero de
investigaciones realizadas muestran una tendencia a plantear nuevos modelos que describan con mayor
precision el comportamiento de las enfermedades y consideren fenémenos adicionales a los descritos en
modelos epidemiolégicos bésicos (Gaucel, Laroche, Ezanno & Touzeau, 2009; Van Effelterre, Marano &
Jacobsen, 2016) como lo son la interaccién entre individuos y comunidades (Gaucel, Laroche, Ezanno &
Touzeau, 2009; Ssematimba, Jores & Mariner, 2015; Bekara, Courcoul, Bénet & Durand, 2014; Cai, Wang
& Wang, 2016; Rossi, De Leo, Pongolini, Natalini, Vincenzi & Bolzoni, 2015) o los desplazamientos y
migraciones (Fan, Zhang & Gao, 2016;Njagarah & Nyabadza, 2014; Rao, 2016).

Estrategias de Control de Epidemias Mediante Nuevos Modelos

Muchos de los fenémenos que pueden ser descritos mediante modelos epidemioldgicos tienen un alto
grado de complejidad, si bien, la idea al producir un modelo es simplificar el fendmeno, existe un compromiso
entre la simplicidad y la exactitud, siendo determinante la finalidad del modelo para definir su nivel de
complejidad. Cuando la finalidad es evaluar o definir métodos de control, es muy importante la exactitud, ya
que solo es posible controlar aquello que se conoce. En la revisién de los articulos reportados en las bases de
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datos previamente descritas se encontrd que 26.92% (figura 2) de los documentos plantean nuevos modelos
epidemioldgicos para evaluar estrategias de control y tienen en comun el interés por resolver situaciones
actuales que generan o pueden generar grandes impactos de salud publica (Backer, van Roermund, Fischer,
van Asseldonk & Bergevoet,2015; Kar & Jana, 2013; Weidemann, Dehnert, Koch, Wichmann & Héhle,
2014; Sato, Ito, Sawai & Iwata, 2015; Aldila, Gotz & Soewono, 2013;Yakob, Riley, Paterson & Clements,
2013; Rodrigues, Monteiro & Torres, 2014) o grandes impactos econdmicos por enfermedades en bovinos,
porcinos y aves (Alvarez, Bezos, de la Cruz, Casal, Romero & Dominguez, 2014; Fischer, van Roermund,
Hemerik, van Asseldonk & de Jong, 2005; Santman-Berends, Mars, van Duijn & van Schaik, 2015; Van
Hulze, Koets, Nicle, Heuven, Van Arendonk & Klinkenberg, 2014).

Tras analizar con mayor profundidad los modelos que buscan controlar situaciones que ponen en riesgo la
salud publica, se encuentran diversas propuestas como el modelamiento del comportamiento epidemioldgico
de la bacteria Clostridium difficile (Yakob, Riley, Paterson & Clements, 2013), que es la principal causa de
diarrea infecciosa en pacientes hospitalizados, la cual se describe mediante un modelo estocéstico matemitico,
mostrado en la figura 3, que tiene como objetivo evaluar métodos que permitan controlar y reducir la
propagacion de la enfermedad.

Hospital Admisiones y
descargas
U » E c
A ‘ A A ‘
Restauracion " Mortalidad
lenta de la 1D
flora ! {l L
intestinal
LJIU[ " EW| Cvul
x Iy =
1 |
FIGURA 3.

Modelo epidemiolégico para la bacteria Clostridium difficile.
Tomada de (Yakob, Riley, Paterson & Clements, 2013).

El modelo de la figura 3 cuenta con los estados U (Unexposes — no expuesto), E (Exposed - expuesto),
C (Colonized - colonizado por la bacteria), D (Diseased — enfermo), adicionalmente se establecen los
estados finalizados en “Vul”, que corresponden a sus pares, pero aplican para personas que han consumido
medicamentos antimicrobiales; las flechas negras de la parte superior derecha describen el ingreso y salida de
pacientes al hospital, las transiciones en linea punteada se derivan de una restauracién de la flora intestinal y
las transiciones continuas son producto del cambio de estado del paciente. Como conclusiones del estudio
se determinan la ineficacia de la aplicacién de medicamentos y de prebidticos para disminuir la incidencia
de la enfermedad, sin embargo, los cuidados de las condiciones de higiene tienen un efecto significativo en
la prevalencia de la enfermedad.

El segundo enfoque observado en los articulos que usan nuevos modelos para evaluar estrategias de control
es la inclusién de factores econdmicos, ya sea en el propio modelo o como criterio de evaluacién de las
estrategias de control o de herramientas de toma de decisiones, en este enfoque se determinan los efectos
de implementar un programa de control nacional para la Diarrea Viral Bovina DVB en los paises bajos
(Santman-Berends, Mars, van Duijn & van Schaik, 2015), proponiéndose un modelo epidemiolégico tipo
SVIR que permite determinar la prevalencia de la DVB y posteriormente la salida del modelo epidemiolégico
sirve como entrada de un modelo estocéstico obteniendo el costo total del programa de control de la
enfermedad. El resultado se muestra en la figura 4 donde se describen varios escenarios, algunos que tienen
un costo mayor a la situacién actual y otros donde gracias a estrategias como la erradicacién voluntaria o el
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uso de marcas en las orejas de los animales para realizar seguimiento, se logra reducir el costo total producto
de la diarrea Bovina.

—a— Situacién actual —s— Prueba y remocién obligatoria
--®# -+ Vacunacion «- = Marcado de ganado
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80
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FIGURA 4.

Proyeccién de costos de la implementacién de un programa de control de la diarrea bovina en Holanda.
Tomado de (Santman-Berends, Mars, van Duijn & van Schaik, 2015).

Uso de Modelos Existentes para el Anélisis de Enfermedades

La utilizacién de modelos epidemioldgicos previos para analizar enfermedades es una tendencia
importante en las publicaciones recientes representada por 19.23% de los articulos consultados (figura
2), ya que esta categorfa deja a un lado las estrategias de control. En general, las investigaciones buscan
ajustar y adaptar modelos y enfermedades ya caracterizadas con las condiciones de lugares especificos o
razas determinadas, enfoque bajo el cual se desarrollan otras investigaciones (Kang, Gunaseelan & Abbas,
2014; Kang, Gunascelan & Abbas, 2015; Pittavin, Ferreri, Giacobini, Bertolotti, Rosati & Venturino, 2014).
Por otra parte, se busca identificar factores que aun cuando no tengan vacuna estdn afectando situaciones
susceptibles de ser descritas mediante modelos epidemiolégicos (Savall, Bidot, Leblanc-Maridor, Belloc &
Touzeau, 2016; Morris, 2015; Milne, Gunn, Entrican & Longbottom, 2009; Cortés, Sinchez-Sinchez,
Santonja & Villanueva, 2013; Holko, M#drek, Pastuszak & Phusavat, 2016). En resumen, esta tendencia
permite mejorar la comprension de las enfermedades epidémicas.

En el articulo descrito por Kang, Gunaseelan & Abbas (2014), se observa la primera tendencia, quienes
mediante un modelo SIR clasico representan la brucelosis bovina, pero utilizando pardmetros ajustados a
India, la figura 5 muestra el modelo utilizado por el autor y en la tabla 2 se muestran los pardmetros propios
de India para el ajuste del modelo epidemioldgico.
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FIGURA 5

Modelo SIR que describe la Brucelosis bovina.
Tomado de (Vynnycky & White, 2010)

TABLA 2.
Parimetros modelo SIR brucelosis india.

Parametro Valor
Proporcion susceptible (S) - estabilidad  0.865
endémica
Proporcién Infectada (I) - estabilidad 0.135
endémica
Tasa de transmisién (B) 0.1156 /year
Tasa de Nacimiento/Muerte (u) 0.1 /year
Eficacia de la vacuna (v) 70%
Proporcién de vacunados (p) 0 - 100%

Tomado de (Kang, Gunaseelan & Abbas, 2014).

Por otra parte, se encuentran investigaciones publicadas en las que se usan los modelos previamente
descritos para identificar factores que afectan el comportamiento de una enfermedad o situacién susceptible
de ser modelada epidemiolégicamente y este resultado se observa muy bien en el articulo de Milne, Gunn,
Entrican & Longbottom (2009), quienes utilizan dos modelos epidemiolédgicos tipo SEIR y SIR para
describir el comportamiento del aborto en ovejas por clamidia y de esta manera, identificar pardmetros claves
que impactan la enfermedad como las tasas de contacto entre animales y con material infectado. Producto
de esta investigacién se determin6 que la identificacién de ovejas enfermas antes del parto disminuye
drasticamente la tasa de abortos, pese a que la forma en la que se contagia la enfermedad no es comprendida
claramente.

Anilisis de Enfermedades y Epidemias Mediante Nuevos Modelos.

Esta categorfa abarca el 50% de las publicaciones revisadas (figura 2) siendo la mds recurrente, aqui se
encuentran las publicaciones que hacen uso de nuevas técnicas y herramientas para ampliar las posibilidades
de los modelos epidemioldgicos. Es comun ver que los modelos epidemioldgicos se enriquecen con
componentes aleatorios y probabilisticos (Casabdn, Cortés, Navarro-Quiles, Romero, Rosellé & Villanueva,
2016; Casabdn, Corté, Romero & Roselld, 2015), donde los pardmetros que definen modelos SIS y SI
(susceptible — infectado) son de cardcter aleatorio.

También se identifican investigaciones donde el uso de variables discretas mejora el desempefio de los
modelos planteados (Cauchemez & Ferguson, 2008); otras donde se hace uso de técnicas matemdticas como
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perturbacién singular (Ssematimba, Jores & Mariner, 2015), métodos numéricos (Oztiirk & Giilsu, 2015),
inyeccion de ruido blanco (Zhang, Jiang, Liu & O’Regan, 2016) o modelos bayesianos (Ligarte, Goicoa,
Ibdfez & Militino, 2009).

Sibien, los modelos epidemioldgicos representan una gran herramienta para el analisis de enfermedades y
epidemias, en publicaciones como Rist, Ngonghala, Garchitorena, Brook, Ramananjato, Miller, et al. (2015)
donde se evaltian factores econémicos de Madagascar para modelar enfermedades de aves de corral que
afectan la poblacién pobre, o en Sieber, Malchow & Hilker (2014) donde se formula un modelo epidemio-
ecoldgico que permite evaluar cémo el cambio de comportamiento producido por enfermedades infecciosas
en los individuos de un sistema cazador-presa modifica tremendamente la estabilidad del mismo o el enfoque
espacial expuesto en Staubach, Schmid, Knorr-Held & Ziller, (2002); Binder, Ross & Simpson, (2012) y
Daniel, Hengartner, Rivera, Powell & McPherson (2013) demuestran que el utilizar modelos que combinan
elementos epidemioldgicos y elementos provenientes de otras dreas del conocimiento fortalecen el drea de
investigacién y abren la posibilidad de generar nuevo y més diverso conocimiento.

ANALISIS

Cuando es necesario elegir un modelo epidemioldgico para modelar una enfermedad infecciosa o cualquier
otro fendmeno que sea susceptible de modelarse mediante esta técnica, es de vital importancia identificar las
caracteristicas particulares del fendmeno, el entorno en el que se desarrolla y la finalidad del modelo; dicho
analisis junto con el conocimiento del 4rea de estudio, permiten determinar si es posible usar o ajustar un
modelo ya existente o es mejor plantear un modelo nuevo.

Tras analizar el enfoque de los articulos consultados (Figura 3) se observa una mayor tendencia por el uso
de nuevos modelos, si bien, el plantear nuevos modelos que incorporan técnicas y teorfas que previamente
no hacian parte del modelado de epidemias, enriquece el area del conocimiento y abre las puertas a nuevas
posibilidades, por lo general se hace a nivel analitico, como herramienta para entender la dindmica del
fenémeno y la efectividad del modelo epidemioldgico. Cuando el objetivo es tomar decisiones que pueden
significar vidas, los autores son mas conservadores, pues usan modelos existentes que ya hayan sido probados
en diferentes escenarios y analizados por otros pares, tal es el caso expuesto por Atkins, Shim, Pitzer & Galvani
(2012) quienes usan un modelo previamente planteado y bien sustentado para la toma de decisiones con
respecto a la vacunacién contra el rotavirus en Gales.

En el caso de estrategias de control con el uso de modelos nuevos, si bien los autores agregan nuevas
herramientas y enfoques, estos parten de la solidez de modelos bien fundamentados y agregan elementos que
permitan mejorar el desempeno del modelo o se aproximen més al fendmeno real, de esta forma se obtiene la
confiabilidad y aceptacion del modelo previo, necesarias para tomar decisiones de vida o muerte, junto con
las nuevas posibilidades que ofrecen la inclusién de nuevos elementos al modelo.

CONCLUSIONES

La utilidad y enfoque que pueden tener los modelos epidemioldgicos de enfermedades infecciosas es
muy amplio, sin embargo, en el presente documento luego de describir las generalidades de los modelos
epidemioldgicos de enfermedades infecciosas se logra caracterizar los planteamientos descritos en la literatura
revisada de acuerdo con 2 variables, el tipo de modelo utilizado (nuevo o ya existente) y la finalidad del modelo
(evaluar estrategias de control o analizar ¢ identificar caracteristicas de enfermedades). Sin embargo, cada
documento puede abarcar diversas temdticas y mezclar en mayor o menor medida caracteristicas de cada
una de las categorias creadas. La lucha contra las enfermedades es continua y a medida que surgen nuevas
herramientas técnicas y tecnoldgicas serd posible modelar fenémenos infecciosos que en la actualidad no es
posible, que se modelan de forma parcial o que surjan en el futuro afortunadamente este es un campo de la
ciencia de gran interés en la actualidad que recibe los aportes muchas personas.
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