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RESUMEN

Los métodos de fisica matemaética tienen importancia creciente en investi-
gacion interdisciplinaria. En particular, las ecuaciones dinamicas de la fisica
estadistica han demostrado ser muy tutiles en el estudio cuantitativo de mode-
los de comportamiento que pueden aplicarse en areas diversas; entre ellas la
ecologia, la biologia y las ciencias de la salud (Bellouquid, 2006). Este trabajo
se enfoca en el estudio de la dindmica de la epidemia de la Chikungunya en
el departamento de Escuintla utilizando ecuaciones de difusion, las cuales se
originaron desde el enfoque de sistemas estudiados en fisica (ecuacion de calor,
aplicaciones de mecénica estadistica, movimiento browniano, etc).

La Chikungunya es una enfermedad transmitida por hembras Aedes Aegypti
y Albo Pictus, para este virus solo existe un serotipo. Los mosquitos transmi-
ten la enfermedad al humano por una picadura (Hari & Durvasula, 2013). La
Chikungunya ingresé al pais en el afio 2014. Observando los nuevos casos de Chi-
kungunya, se puede ver claramente que el programa no ha tenido variaciones,
ya que la enfermedad atn persiste en el pais. Estas fallas se deben a la deficien-
cia en la vigilancia de vectores, debido a que en areas urbanas el ambiente es
adecuado para que el vector viva y se propague en el pais. Es ahi cuando estos
modelos se pueden utilizar como herramientas cualitativas, ya que estos agre-
gan mayor informacién sobre la enfemedad. Por ejemplo, se puede determinar
la rapidez de la enfermedad y determinar cuéles son los puntos concentrados
con el vector. El abordaje usual en estudios matemaéticos de epidemias esta di-
rigido a dilucidar los factores que determinan la transmision local y regional
de una infeccién, ademas de identificar patrones de movilidad de individuos in-
fecciosos. Este trabajo se enfoca en la caracterizacién espacio-temporal de un
brote epidémico de Chikungunya. El interés principal del estudio es determinar
escalas espaciales y temporales del fenémeno. El estudio incluye la descripcion
de cambios de comportamiento y dispersion del fendomeno en base a métodos
matematicos, estadisticos y ecuaciones utilizadas en fisica para la descripcion
de procesos de difusién.

Se trabajaran dos modelos que describan estas enfermedades, un modelo se
estudiard analiticamente y otro modelo se resolvera numéricamente. Se inica el
estudio mediante la formulacion de las ecuaciones de difusion en fisica y modelos
epidémicos. Ninguno de los modelos tomara en cuenta acciones preventivas como
aplicacion de larvicidas, fumigaciones, intevenciones (no existe vacuna para esta
enfermedad). Al concluir el analisis se presento los resultados correspondientes
y el tiempo en que propago la enfermedad, donde se presenta la propagacioén en
los cuatro municipios de Escuintla.

ix



I. INTRODUCCION

Los sistemas fisicos sometidos a influencias aleatorias del entorno han sido
ampliamente estudiados en matematica, fisica, biologia y muchas mas &areas.
Estos procesos son utilizados para analizar cémo se comportan particulas, mo-
léculas, animales, virus, bacterias, etc. Estudios en esta area se remontan al
trabajo del britanico R. Brown, quien experiment6 con la dispersién del po-
len de distintas plantas en medio acuoso, surge asi el concepto de movimiento
browniano y sistemas brownianos. El movimiento browniano es el proceso mas
simple y fundamental de difusién, conocido como proceso de Wiener. Muchos
de estos procesos son continuos en el espacio y el tiempo, incluidas todas las
variables importantes en el estado del sistema, entonces la evolucién del sistema
dependera del estado actual (este es un sistema Markoviano). Einstein en 1905
explicé coémo el experimento realizado por Brown se explica con una caminata
aleatoria debido a la aleatoriedad de la dispersiéon del polen en las moléculas
de agua (Mansuy, 2008). Aplicando estos modelos y basandose en la teoria de
movimiento browniano se presentara un modelo epidémico. Estos modelos epi-
démicos describen la interacciéon entre personas, es decir como interactia un
humano susceptible y un humano infectado. Luego, se puede realizar con mayor
complejidad estos modelos, que pueden realizarse para animales, poblaciones,
vectores, etc. Los modelos propuestos tratan tnicamente la propagacién de la
enfermedad, en estos no se toma en cuenta la erradicacion del vector, fumiga-
ciones, larvicidas, etc. Se trabajaran dos modelos (analiticamente y resoluciéon
nimerica.

El modelo tedrico que se presentard estd compuesto de susceptibles, infectan-
tes (SI) donde se compara la diferencia entre una enfermedad endémica con una
enfermedad emergente, utilizando la difusién y adveccién como componentes
principales. Mientras el segundo tomara en cuenta a los recuperados. Se realiza-
ron dos sistemas para analizar la enfermedad. Para realizar estos dos sistemas
se debe de tener informacién sobre ambas enfermedades, por lo cual se solici-
t6 informacién de los casos reportados de Chikungunya al Ministerio de Salud
Publica y Asistencia Social. Utilizando estos datos se realizaron series de tiem-
po para identificar patrones sobre el comportamiento y realizando un mapeo
geoGrafico sobre la distribucion de casos en Escuintla. Se compara la cantidad
de casos en cuatro de los municipios con mayor cantidad de Chikungunya. Al
utilizar un lenguaje de programacién como python se procede a explicar los sis-
temas utilizados. Uno de estos sistemas toma en cuenta la movilidad del vector,
tomando en cuenta un coeficiente de difusion y adveccion. Los coeficientes ex-
plican la rapidez con que se desplaza el vector y como se mueve en la localidad
en que se encuentran; por cada poblacién donde se han registrado estas enfer-
medades hay existencia del vector en esa localidad. El segundo sistema toma
en cuenta la movilidad del ser humano. Es decir, que el humano se moviliza de
una poblacién a otra poblacion, explicando por qué la enfermedad aparece en
departamentos o municipios distantes entres si.

En el primer sistema se utilizardn cinco ecuaciones diferenciales para de-
terminar los estados estacionarios y poder explicar el significado fisico de cada
punto. Luego, se procedera con una transformacion del modelo SI para explicar



como las “travelling waves solutions” muestran la forma de una onda propagan-
dose en el espacio-tiempo. Mientras en el segundo sistema se analiza un modelo
discreto que toma en cuenta la movilidad del ser humano, utilizando éste un
coeficiente de migracion para poder mover a las personas entre poblaciones. Al
tener estos dos sistemas se procede a ver geograficamente la propagacién de la
Chikungunya mediante la utilizacion de mapas. Ademaés, se realizo un Grafico
donde se presentan los brotes en cuatro municipios del departamento de Es-
cuintla. Estos brotes se normalizaron y con esto se determiné el tiempo en que
apareci6 la enfermedad en los cuatro municipios analizados. Al obtener esto se
conoce el movimiento de la enfermedad, del vector, del ser humano, y la propa-
gaciéon presentada en los sistemas mencionados.

Esto se valuara en cuatro municipios de Escuintla, ya que estos cascos ur-
banos dan lugar a que exista el vector y pueda transmitirse la enfermedad. Con
esto en cuenta y mediante la utilizaciéon de mapeos de riesgo, se vera la propa-
gacion geografica de la enfermedad en los municipios de Escuintla. Al observar
los resultados se espera probar que la mayor parte de infectantes por Chikun-
gunya fueron personas que se movilizaron o residian en la CA-2,; la cual es una
carretera que pasa sobre Guatemala desde El Salvador a México.



II. JUSTIFICACION

A. Importancia en fisica

La difusién es un proceso por el cual se transporta materia de un sistema
a otro como resultado aleatorio de movimientos moleculares. Los modelos de
difusién se han aplicado a distintas ramas de las ciencias naturales e incluso
han alcanzado estudios en las ciencias sociales (Itd, 1974). Ejemplos de estas
aplicaciones en espacio continuo se observan en movimiento molecular, fluctua-
ciones del mercado de valores, sistemas de comunicacién, procesos neurofisiolé-
gicos, etc. Asi también aplicados a procesos discretos se trabajan modelos de
crecimiento poblacional, modelos de cola para sistemas largos y modelacién de
enfermedades por medio de compartimentos.

Existen varias publicaciones en donde los fenémenos naturales se modelan
como sistemas de reaccién-difusion. Estos modelos describen las distribucién de
una o mas sustancias en el espacio bajo la influencia de reacciones quimicas y
difusion, tales son los casos de los modelos presa-depredador, la teoria cinética
de los gases, las aplicaciones en plasmas y los fenémenos de propagacion de en-
fermedades, este tltimo es el tema del presente estudio. Se ha elegido estudiar la
enfermedad del Chikungunya por ser de interés en materia de salud publica para
el pais, pero también porque la modelacién de las interacciones entre el vector,
el huésped, el agente causal y las relaciones entre estos y los pardmetros del
entorno, representa un reto cientifico en el que confluyen aplicaciones de cono-
cimientos en fisica, biologia, matematica e informética. El problema se presenta
como un ejercicio integrador relevante para la formacién profesional en estu-
dios de Ciencias Naturales. Esquematicamente, el trabajo siguiente comprende
cuatro etapas, las cuales son:

1. Construcciéon de un modelo sobre la dindmica de propagacion de la epide-
mia de la Chikungunya en términos de un proceso de difusion.

2. Estudio de las caracteristicas fisicas del proceso descrito por las ecuaciones.

3. Evaluacion y estudio técnico de propiedades matematicas de las ecuaciones
que rigen la dimensién del proceso.

4. Resolucién namerica de las ecuaciones fisicas.

B. Importancia en salud publica

La Chikungunya es una infeccién transmitida por mosquitos que se presenta
en regiones tropicales y subtropicales. Esta se propaga por el mosquito hem-
bra aedes aegypti y aedes albopictus. Una vez una persona se infecta, esta se
recupera y se vuelve inmune a esta enfermedad. Debe tomarse en cuenta que
la propagacion de esta enfermedad es transmitida por el vector aedes. Debido
a la movilidad del ser humano, esto influye la manera en que la enfermedad se
propaga entre municipios, ya que el ser humano puede ser portador del virus sin
tener sintomas. Esta es la manera en que el vector local adquiere el virus al tener
contacto con este y luego lo transmite a otras personas aumentando a la fuerza
epidémica. Esto se ejemplifica con casos que aparecen en localidades y que en
cuestion de tiempo (dias, semanas o meses) las poblaciones aledafias inician con



la enfermedad. En este estudio se aplicard un sistema reaccién-difusion para
comparar como se propagd esta enfermedad durante el 2014 en los municipios
de Escuintla, y cémo las carreteras y la temperatura afectan o no afectan la
propagacién de la enfermedad tomando en cuenta también la movilidad de las
personas. Los datos a utilizar fueron adquiridos de una herramienta llamada
EPIVIGILA, que incluyen el lugar donde se reportaron y la fecha por semana.
Ademas, se poseen ciertos datos mas especificos con la residencia donde se loca-
lizaron los casos por dia, pero son una minoria de datos. Se podra observar qué
factores contribuyen a la mayor incidencia de casos de la Chikungunya.

Debe tomarse en cuenta que Guatemala posee un protocolo de vigilancia epi-
demiolégica. El objetivo general de su vigilancia es conocer el comportamiento
de la Chikungunya en la poblacién para identificar oportunamente cambios en
su magnitud y tendencia para establecer medidas de prevencién y control efec-
tivas y oportunas para el pais (MSPAS, 2014). En esta vigilancia se toma en
cuenta la vigilancia entomolégica, que puede revisarse en el Manual operativo
de Vigilancia y Control Entomologico de Aedes Aegypti. Cuando se vigila la
Chikungunya se trabajan por separado la vigilancia y la vigilancia entomologi-
ca, por lo cual, se posee un estado endémico en el pais. Una manera de poder
iniciar andlisis seria relacionar la vigilancia de la Chikungunya y la vigilancia en-
tomoloégica utilizando herramientas complementarias para la vigilancia, como el
analisis de enfermedades mediante modelos matematicos, ya que estos modelos
sirven para poder determinar coeficientes que describen la rapidez, el tiempo en
que una enfermedad puede propagarse, indicar cuintas personas se infectarin
al haber una persona infectada, etc.



ITI. OBJETIVOS

A. Objetivo general

e Estudio de las caracteristicas fisicas de un brote epidémico de la Chi-
kungunya, modelando el fenémeno de diseminacion geografica mediante modelo
propuesto resuelto numéricamente y modelo estudiado analiticamente

B. Objetivos especificos

s Estudio de procesos markovianos y la ecuacién de difusion utilizando el
proceso de Markov como una version discreta de la ecuacion de difusion.

s Elaboraciéon de algoritmos para caminatas aleatorias e implicaciones fisi-
cas.

= Aplicacion y resolucién de ecuaciones de difusion en fisica para observar
la propagacién espacial de la Chikungunya en el pais.

= Identificaciéon de patrones difusivos.

Utilizando los datos reales se localizara la mayor concentracion de incidencia
de casos y se analizaré la propagacion de enfermedades infecciosas mediante un
modelo fisico de Susceptibles- Infectados (SI).



IV. METODOLOGIA

Dirigida a comprender las razones subyacentes a la distribucién espacial y

temporal de casos de Chikungunya.

10.

11.

. Recopilacion de datos del MSPAS.

Implementacion de una plataforma con informaciéon de incidencia de Chi-
kungunya en Escuintla.

Gréficas de series temporales para ubicar brotes y lograr la identificacion
de patrones temporales.

Eleccion de la localidad del estudio.

Mapear la distribucion espacial de casos de Chikungunya mediante el uso
de paquetes GIS.

Analisis de posibles dindmicas que intervienen en la diseminacién local y
regional de un brote.

Propuesta de modelos tedricos en base a la fenomenologia. Implementacion
tedrica y numeérica.

Implementaciéon numeérica del modelo (codigos de programacion: Python).

Uso de la literatura para fijar el dominio de parametros del modelo en
base a argumentos clinicos, biologicos, fisicos.

Estudio del modelo propuesto frente a datos observados/ elaboracion de
proyecciones.

Comparacién del comportamiento espacial de la enfermedad entre los mu-
nicipios de Escuintla.



V. DIFUSION

A. Historia de la difusiéon

El “origen de las especies” yace en las paginas de la revista Biometrika. Ahi,
en su remarcable publicaciéon de 1951 “Dispersion tedrica aleatoria en pobla-
ciones”, J.G. Sellan realiz6 un ntimero de observaciones que afect6 el estudio
espacial de la ecologia, que es una de las ramas donde se aplican los sistemas
reaccion-difusion. Primero, inicié con la conexién entre caminatas aleatorias,
como descripciéon del movimiento a una escala de miembros individuales de al-
gunas especies biologicas teoricas, y la ecuacién de difusion, como descripcién de
dispersién de un organismo y demostraciéon de la plausibilidad de conexién en
el caso de animales pequenos. Segundo, combiné la descripciéon difusiva de dis-
persion con dindmica poblacional, se introducen la ecuaciones reaccién-difusion
en ecologia tedrica (Cantrell, 2003).

Las areas de aplicacion, ademés de la ecologia, son biologia poblacional y
ciencias de la salud (epidemiologia). La poblaciéon genética es también un area
clasica de aplicacion. En sistemas no uniformes hay atn mas eleccion, pero las
ecuaciones reaccion-difusion siempre se incluyen, con aplicaciones a nivel mole-
cular y poblacional (Britton, 2003).

Para describir estos sistemas es utilizan ecuaciones diferenciales parciales.
La premisa en estos modelos es que la evoluciéon de densidades poblacionales es
capturada por la ecuacion de difusion. Debe saberse que en sistemas reaccion
difusiéon pueden existir inestabilidades con respecto a las perturbaciones no ho-
mogéneas espaciales (Blasius, 2007).

B. Breve descripcion de la teoria de difusién en fisica

En la ciencia moderna, Thoma Graham realiz6 los primeros estudios expe-
rimentales sisteméaticos en difusion. Estudi6 la difusion en gases y describié su
fenémeno entre 1831-1833:

<<...gases of different nature, when brought into contact, do not arrange
themselves according to their density, the heaviest undermost, and the lighter
uppermost, but they spontaneously diffuse, mutually and equally, through each
other, and so remain in the intimate state of mizture for any length of time. >>
(Crank, 1975)

Las medidas de Graham contribuyeron a Maxwell para determinar el coefi-
ciente de difusion para el C'Oqen aire, ademéas en 1855 Adolf Fick propuso su
ley de difusion. Graham realiz6 una analogia entre la difusion y conduccion de
calor o electricidad para crear un formalismo similar a la ley de conduccién de
Fourier (Crank, 1975).



Las principales contribuciones de la difusion fueron:

1. Teoria de la difusion continua, originada por Adolf Fick, quien experiment6
sus elegantes experimentos en difusion de gases y de sal en agua gracias a
Thomas Graham (Mehrer, 2009).

2. Movimiento browniano, observado por primera vez por Robert Brown, que
fue interpretado afios después por Albert Einstein y casi al mismo tiempo
por Marian von Smoluchowski. Su teoria relacionaba la distancia media
cuadrada de 4tomos con el coeficiente de difusién, lo cuél provee la piedra
angular estadistica para unir los puentes entre mecanica y termodindmica
(Mehrer, 2009).

3. Difusion del estado sélido por Roberts-Austen en 1896. Utilizando un ra-
dio isétopo natural, Georg von Hevesy y sus ayudantes desarrollaron los
primeros estudios en autodifusion en liquidos y solidos (Mehrer, 2009).

Entonces se entiende que la difusion es una forma de transporte de la materia
y con esta se pueden explicar procesos. Principalmente procesos en termodina-
mica y mecanica estadistica. Para poder comprender la difusién se debe iniciar
en el estudio de caminatas aleatorias. Las caminatas aleatorias ofrecen un marco
tedrico util para entender la difusiéon a un nivel microscépico. Se han utilizado
para describir el movimiento browniano de una particula sujeta a colisiones con
las moléculas de un fluido que las rodea, asi como para entender la cinética de
reacciones quimicas, propiedades estadisticas de avalanchas en medios granu-
lares o conformaciones de polimeros. En otras areas de la fisica, las caminatas
aleatorias aparecen de manera ubicua en la descripcién de problemas donde
el ruido y la incertidumbre juegan un papel fundamental, por ejemplo: como
los animales usan el espacio y los recursos de un ecosistema, como los precios
evolucionan en mercados bursatiles, etc. Iniciamos en la subseccién siguiente
desarrollando qué es una caminata aleatoria (Miramontes, 2013).

C. Caminata aleatoria

Las caminatas aleatorias describen movimientos en cualquier direccion, usan-
do aleatoriedad como su nombre lo indica. Se inicia tomando una particula, la
cual se puede mover tinicamente un paso hacia atrds o hacia adelante en de-
terminado tiempo. Si el movimiento es imparcial se tiene que es igualmente
probable que la particula se mueva un paso a la derecha o izquierda. Después de
un tiempo NAt (N es la cantidad de pasos que se mueve) la particula puede es-
tar en cualquier posicion desde —N Az (pueden ser pasos a la izquierda o hacia
atras) hasta NAz (pueden ser pasos a la derecha o hacia adelante) si tomamos
como punto de inicio el origen. La distribucién espacial de cémo se distribuirén
los pasos tomados hacia cualquier posicién no serd uniforme debido a la aleto-
riedad en que se toman los pasos. Por lo tanto, se quiere obtener la probabilidad
(p(m,n)) de que una particula alcance un punto (m) en determinada cantidad
de espacios a la derecha después de una cantidad de pasos (n) en el tiempo.
Para que el punto haya alcanzado la posicion deseada (mAz ) , este se movilizd
una cantidad de pasos a la derecha (a) y otra cantidad de pasos a la izquierda
(b). Entonces que para alcanzar el punto m la particula se ha movilizado a,b



pasos, asi (Murray, 2003)

m=a—b, a+b=n = a=2"5" b=n—a (Murray, 2003)

Para desarrollar el nimero de posibles trayectorias para que la particula al-
cance r = mAx se utiliza:

= 0" (Murray, 2003)

I(n—a)! ~a

El uso de factoriales y C7, que es el coeficiente binomial, se debe a que se
quiere saber todas las posibles trayectorias que la particula puede tomar, el coe-
ficiente binomial esta definido por:

(x+y)" = Cra™ *y*(Murray, 2003)
a=0

Ademas, debe recordarse que el numero total de posibles pasos (n) es 2".De
esta forma la probabilidad p(m,n) es:

p(m,n) = % (n:ﬂa)p a= ”gm (Murray, 2003)
con n + m par.

n
Notese que > p(m,n) = 1. Y si la cantidad de pasos es muy larga tal
m=—n

que n£m sean nimeros muy largos, se observara un comportamiento asintético.

Ahora si se toma la formula de Stirling’s ( n! «~ (27n)Y/2n"e™", n>1)
y al sustituir esto en p(m, n) se realiza un poco de algebra para llegar a obtener
la distribucién de probabilidad gaussiana:

p(m,n) « (Z)2emm™/@n s 1, nos 1 (Murray, 2003)

my n no deben de ser muy largos para poder tener una aproximaciéon precisa.

Al utilizar la caminata aleatoria como base se puede observar la aplicacion
de estos valuando valores de m y n (Derivacion de la ecuacion de difusion de la
caminata aleatoria). Si observamos la probabilidad para fines practicos toma-
mos n > 6 ya que permiter aproximaciones mas precisas. Ahora si se utiliza

mAx =x, nAt=t

donde x y t son los espacios continuos y la variable de tiempo. Al tender
m— o0, n—oo, Ax—0, At—0 con z y t finitos, no seria apropiado
tener a p(m,n) como variable de interés, debido a que su probalidad tiende a
cero (el nimero de puntos tiende a infinito y el cambio en x a cero). Por lo
tanto, hay mayor probabilidad si se utiliza v = p/(2Az), donde 2uAz es la
probabilidad de encontrar a la particula en el intervalo (x,z + Ax) en un tiem-
po t. Entonces de la probabilidad p(m,n) se sustituye m = x/Ax, n =t/At,
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1/2 22
p(z/Azn) ( At ) 4 e{_W<AAJ>2}(Murray, 2003)

2Az 2nt(Ax)?
Se supone
. Ax)?
lim % = D#0
Az — 0 (Murray, 2003)
At — 0
u(a,t) = lim PHREN = (1) o= /(400 (Murray, 2003)
Ax — 0
At — 0

Donde D es el coeficiente de difusion o difusividad de particulas. Notar
que las dimensiones de este coeficiente son (longitud)?/(tiempo), y esto es una
medida de cuéan eficiente se dispersan las particulas de una densidad de alta
concentraciéon a una de baja concentracion.

Entonces, para visualizar la caminata aleatoria en una dimensién, donde se
obtuvo la distribucién de gauss, se presenta un programa en python donde se
muestra la caminata aleatoria en una dimensién y la distribucién de frecuencias
que muestra la curva de gauss:

Figura 1: Programa de la caminata aleatoria.

import random
import pylab
import collections
import scipy

N=1aa
W=1a88

def Aleatorio():
i = random.randint(@,1)
if i ==
return 1
else:
return -1

de

LY

Caminatal(N):
i @

n range(@,N-1):
+= Aleatorio()
i+=1
Y.append(x)

return ¥
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def Camino(W):

F=1]

G =[]

for i in range(@,W):
L = (Caminatal(N))
G=G+1L
F.append(L)

a = map(sum,zip(*F))
print a
return G

fig = pylab.gcf()
fig.canvas.set_window_title( ' Caminata Aleatoria 1D°)
pylab.subplot(211)

pylab.hist({Caminc(W),bins = 15,align="mid")
pylab.xlabel('N")

pylab.ylabel( Frecuencia')

pylab.subplot(212)

pylab.plot{Camino(W))

pylab.show()

La Figura 1 muestra la cantidad de caminatas que se desean (N) y la cantidad
de pasos que tomara (W). La funcién Aleatorio genera los numero aleatorios,
mientras Caminatal da el comportamiento de como avanzaré la caminata. La
funcién camino me da la repeticion de todas las caminatas en un rango de 0 a

10,000.

Figura 2: Caminata aleatoria de una dimension.

Caminata Alestoria 101 = EE

OO+ BBV

B 25000

20000 an0o0 w0000 BO00GD. w0000

En la parte superior est4 la frecuencia de cada valor que toma cada caminata
aleatoria, generando la distribucién normal de gauss. La parte inferior muestra
todas las caminatas aleatorias que se realizaron para poder obtener la distribu-
cién superior.

En dos dimensiones la caminata aleatoria no solo toma en cuenta los lados
derecha e izquierda, sino toma en cuenta arriba y abajo. Muestra de esto es el
programa siguiente realizado en python:
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Figura 3: Programa de caminata aleatoria en dos dimensiones.

import pylab
import random
def randomWalkb(length):

Xy = 8,8
walkx,walky = [x],[y]
for i in range(length):

new = random.randint(1,4)
if new ==

W 4=
elif new

¥y t=
elif new ==3 :

¥ += -1
else @

y += -1
walkx.append(x)
walky.append(y)

return [walkx,walky]

1
== 2:
1

walk = randomialkb(5@)

print walk

pylab.plot(walk[@8],walk[1],label= 'Random walk')
pylab.scatter(walk[@],walk[1],5=58,c=range(51))

Se muestran las dos dimensiones como walkx, walky. Luego en el for se mues-
trala decision de ir arriba, abajo, izquierda, derecha. Luego se corre la caminata
y se grafica utilizando pylab.

Figura 4: Caminata aleatoria en dos dimensiones.

o x
£0O +- BEY
=
4 —=o—@
g
2
1 o——r=F
o] L ] *———=8
=i [ ] L 2 ®
= L g
=3
—6 -5 —4 —3 = =1 o 1 2
x=-2.70968 y=-0.0041841

1. Ecuacion de Difusion. Una de las fuentes mas importantes de movimiento
a nivel molecular es la difusién, la cual resulta del movimiento perpetuo en molé-
culas individuales. La difusién bésicamente transporta mecanismos en sistemas
biolégicos, pero su efectividad decrece con distancia rapida. La ley de Fick dice
que el flujo debido al movimiento aleatorio es aproximadamente proporcional al
gradiente local en la concentracién de la particula:
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J = —DVc (Edelstein-Keshet, 2005)

La constante D de proporcionalidad es el coeficiente de difusién, donde la
migracion neta debido a la difusion es la “concentraciéon baja del gradiente”.
Esto tiene sentido, ya que la difusion siempre se da de la mayor cantidad de
concentracion a la menor (Edelstein-Keshet, 2005).

En una dimension, el flujo difusivo esta dado por J = —D(9c¢/dx) tal que
tendriamos

% = %[D%c(m,t)] (Edelstein-Keshet, 2005)
Donde si D no depende de ¢ 6 z, entonces:

% — DZ’¢ (Edelstein-Keshet, 2005)

que en dimensiones arbitrarias puede escribirse como:

% = V. (DVc¢) (Edelstein-Keshet, 2005)

y si D = cte.

% = D/Ac = DV?c. (Edelstein-Keshet, 2005).
Regresando a la subseccion 6.1.3 y 6.1.4, la difusiéon en una dimensién viene
dada por:

J x % —J= —D%,(Murray, 2003)

Donde c(z,t) es la concentracion de especies y D su difusividad. El signo
menos significa que la difusién transporta materia de la concentracién més alta
a la mas baja. Ahora, escribiendo una ecuacion de conservacion general que
establezca que la tasa de cambio de material en una region es igual al flujo que
cruza la regién en las fronteras mas todo aquello que es creado sin la frontera,
si la region es zg < & < x1y ninguin material es creado (Murray, 2003)

z1
2 [ c(z,t)dz = J(x0,t) — J(21,t)(Murray, 2003)

Tomando x1 = z¢g + Az, y tomando el limite cuando Az — 0 y utilizando J se
obtiene la ecuacién clasica de difusién en una dimension:

e
ge = 9 — 7a(g3m)(Murray, 2003)

% — D%(Murray, 2003)
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Si se libera una cantidad @ de particulas por unidad de area en z = 0 en
t = 0,que es:

¢(x,0) = Qé(x)(Murray, 2003)

donde d(x) es la funcién delta de dirac, entonces la solucién a c(x,t) es:

clz,t) = ﬁwe—zz/(wT% t >0 (Murray, 2003)

Tomando ) = 1se obtiene el mismo resultado que con la camina aleatoria.
Esta es una manera de relacionar la difusiéon con la caminata aleatoria usando
evidencia circunstancial. La mejor manera para derivar la caminata aleatoria
es utilizar las ecuacioens de Fokker-Planck utilizando una funciéon densidad de
probabilidad con un proceso de Markov (Murray, 2003).

2. Aplicaciones de Difusién en fisica. La aparicion de la difusiéon aparece en
la ecuacion de calor, la cual es una ecuacion diferencial en derivadas parciales.
Esta ecuacién describe la distribucién del calor en una regiéon a lo largo del
tiempo. Esta ecuacién es de primer orden en el tiempo. En un modelo fisico
el estudio de calor es considerado como un fluido dentro de la materia., libre
de movimiento de una posicién a otra. Donde el calor posee dos postulados, de
absorciéon y conduccién. La mayor aplicacion de esta ecuaciéon esta en la teoria
de conduccién de calor.

Fisica de plasmas es una de las areas donde se aplica, ya que en la des-
cripciéon de un plasma se incluyen los efectos de difusion, que como regla son
procesos no lineales. También se muestra en la ecuacién de Difusion de Drift que
es utilizada en semiconductores, donde resolviendo la ecuaciéon de Boltzmann,
utilizando relajacién aproximada de tiempo, se determinan las ecuaciones que
gobiernan el transporte en semiconductores. Las ecuaciones de difusiéon de Drift
no pueden aplicarse siempre para describir el transporte en semiconductores.
Esta ecuacion puede usarse en modelacion de aparatos semiconductores, en ca-
nales largos con transistores de campo efecto, transistores bipolares largos de
base ancha y diodos. En mecénica estadistica se utiliza para ver movimiento
browniano y considerar difusién en particulas brownianas. También se utiliza
difusion en el uso de luz cuasieldstica de dispersiéon para espectroscopia y técni-
cas relacionadas.

La difusién en fisica se puede observar en estado soélido, en sélidos cristalinos
y defectos atémicos. La fisica del estado sélido nacié con Max von Laue, quien
detecto la difraccion de rayos x en cristales. Sus experimentos demostraron que
la materia sélida usualmente ocurre en tres dimensiones periédicas de arreglos
de atomos. Aun asi, el cristal ideal de Max es un cristal muerto. No hay que olvi-
dar que, como se ha mencionado anteriormente, la ecuaciéon de Fick gobierna los
procesos de difusion, ya que representa una descripcién continua y puramente
fenomenal. Una analogia de las ecuaciones de difusién se muestra al combinar
la ley de fourier sobre conduccién de calor con la ecuacién de conservaciéon de
energia. Suponiendo constante la conductividad térmica x , entonces:



15

St = 26 AT, (Mehrer, 2007)

donde T'(x,y, z,t) es la temperatura de campo, p es la densidad de masa,
y Cy el calor especifico a volumen constante. Esta ecuacién dependiente del
tiempo para conduccién de calor es mateméticamente idéntica con la de difu-
si6on lineal. Asimismo, la ecuacion de Schrédinger para particulas libres puede
escribirse como:

W _ i (72%) Ay (Mehrer, 2007)

aqui ¥(z,y, z,t) denota la funcion de onda, £ la constante de Planck dividida
por 27, ¢ la unidad imaginaria. Por lo cual, un concepto como separacion de
variables puede ser usada para resolverse ecuaciones de difusién y ecuaciones
de Schrodinger. Es importante notar que C es una funcién de variables reales,
mientras ¥ es una funcién compuesta por variables reales e imaginarias (Mehrer,
2007).

D. Modelos epidémicos

1. Clasificaciéon de modelos. La clasificacion de modelos se divide en estocas-
ticos y deterministas. Modelos estocasticos suelen usarse cuando se modela en
pequenas poblaciones o cuando se desea estimar el nimero de casos infectantes
en un brote. Otras categorias de modelos son:

= Compartamentales: los individuos en esta poblacién se subdividen en ca-
tegorias o subgrupos y modelos rastrean el proceso de infeccién colectiva-
mente (Vynnycky, 2010).

» Microsimulacion (basado en individuos): el modelo rastrea la infecciéon por
cada individuo en la poblacién. Muchos de estos modelos son estocéasticos
(Vynnycky, 2010).

» Dindmica de transmision: este modelo incorpora contacto (y luego trans-
misién) entre individuos. El riesgo o fuerza de infeccién depende del ni-
mero de individuos infectantes en la poblacién y cambiard en el tiempo
mientras los individuos infectantes cambien (Vynnycky, 2010).

= Estaticos: este modelo explicitamente no describe contacto entre indivi-
duos. La fuerza o riesgo de infeccién toma valores predeterminados. Estos
modelos son tipicamente utilizados cuando el riesgo de infeccién es cono-
cido. No son utilizados cuando se realizan intervenciones, ya que no se
busca reducir la prevalencia viendo estos patrones(Vynnycky, 2010).

= Redes: es un modelo en que la red de contactos entre individuos es mo-
delada explicitamente; es decir, un individuo A forma un contacto con
un individuo B que tiene un contacto C, etc. El riesgo de infeccién para
un individuo en un modelo de redes depende de la persona con quien sea
conectada. Son ampliamente utilizados para describir la transmision de
enfermedades sexuales (Vynnycky, 2010).
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2. Modelo SIR sin demografia. Para desarrollar este modelo recurrimos al es-
tudio profundo de Kermack y McKendrick (1927), quien lo categorizdé como
Susceptibles (si no se ha expuesto a le enfermedad), infectantes (si posee la
enfermedad y es capaz de transmitirla), y Recuperados (si satisfactoriamente
se han curado). Conociendo esto, surge la pregunta de como los individuos se
mueven de un compartimiento a otro. En el caso mas sencillo ignoramos demo-
graffa poblacional, es decir que no nacen personas ni tampoco mueren, es una
poblacién constante en el tiempo que residen en una poblacion constante. Debe
tomarse en cuenta que las personas poseen inmunidad, es decir que las perso-
nas recuperadas no pueden volver a ser infectivas. Teniendo una transferencia

S — I — R (J. Keeling, 2008).

El modelo SIR sin demografia es:

43 = —BSI
4L = BSI —~I
G =1

Donde S es el término de transmisién de la enfermedad y v es la tasa de
recuperacion, donde estamos mas interesados en 1/ que es el periodo pro-
medio de infeccion. Esta tasa de recuperaciéon puede ser estimada para todas
las enfermedades con ayuda de la informacién epidemiologica (J. Keeling, 2008).

Este modelo se clasifica como compartamental, debido a que se tiene un flu-
jo uniforme. Por ejemplo, si se desea analizar el flujo de agua a través de un
tanque se debe saber qué cantidad de flujo entra y sale de cada tanque. Sucede
lo mismo en este modelo compartamental, ya que las personas susceptibles(5)
salen de este compartimento y entran al compartimento de los infectantes(I) a
una tasa (. Debe notarse que este fendémeno relaciona a los susceptibles con los
infectantes, es decir que es la probabilidad de que un susceptible se infecte al
tener contacto con un infectado. De esta forma, § relaciona a los susceptibles
e infectantes, mientras que los infectantes se recuperan a una tasa -, la cual
muestra que al recuperarse con esta tasa salen del compartimento de infectan-
tes y forman parte del compartimento de recuperados. Debe notarse que como
la poblacién es constante no nacen ni mueren personas, sélo se infectan y se
recuperan. Debe estar claro que este modelo depende de la enfermedad con la
que se este tratando, ya que todas las enfermedades poseen distintos comporta-
mientos y su propagaciéon también.



Figura 5: Modelo SIR (tiempo vs personas)
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Resultado del modelo SIR sin demografia, debe notarse que en estos mode-

los se asume inmunidad a la enfermedad, y por lo tanto todos los infectantes se
recuperan en ¢ infinito (J. Keeling, 2008).

3. Modelo SIR para enfermedades transmitidas por vectores. Las enfermeda-
des transmitidas por vectores, conocido en inglés como “vector-borne diseases”,
son aquellas donde el transmisor de la enfermedad es un vector. Para el ejemplo
siguiente se usard un modelos SIR, para observar el comportamiento de una
enfermedad transmitida por el mosquito que transmite la enfermedad, el mo-

delo estd compuesto por cuatro compartimentos en los cuales se disemina la
enfermedad. Siendo este un modelo determinista, se tiene:

Este viene dado por las siguientes ecuaciones, siendo un modelo determinis-
ta, se tiene entonces:

1 = yy — rTyvIv Sy — pr Sy Humanos Susceptibles
% =rTgmIvSe — palag — valr Humanos infectantes
‘%M = vy — rTyalg Sy — par Sy Mosquitos Susceptibles
UM — Ty I Sy — por I Mosquitos infectantes

donde:

v;= natalidad de las especiesi, se refiere a la cantidad de personas que nacen.
r = tasa a la cual los humanos son picados.

17
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~;= tasa de recuperacién de las especies i.
;= tasa de muerte per capita para las especies i .
T;;= probabilidad de transmisién (J. Keeling, 2008).

Figura 6: Diagrama del Modelo determinista SIR para vectores

S > 1 W
CFl e

Fuente: (J. Keeling, 2008).

En el modelo SIR presentado anteriormente se plante6 una poblacién cons-
tante, es decir, no se mencionaron nacimientos ni defunciones, por lo tanto se
inicia con la explicaciéon de v;. Esta se refiere a la cantidad de personas y mos-
quitos que nacen en determinada poblacién, la cual aparece en la ecuacién de
humanos susceptibles y mosquitos susceptibles. Debe recordarse que el vector
tiene fase acuética, la cual se omite para simplicidad del modelo. Luego, la tasa r
es la probabilidad de que un humano sea picado por un mosquito, esta depende-
ra del entorno en que el ser humano vive, ya que si es una poblacién urbanizada
y se da el medio ambiente para el vector, entonces la probabilidad serd mayor.Si
se observan las ecuaciones, esta probabilidad aparece en todas las ecuaciones
planteadas, pero debe observarse que seran constantes, esta cambiaria tnica-
mente si hubiera migraciéon entre dos o mas poblaciones. La ~; posee el mismo
significado explicado en el modelo SIR, esta describe la tasa de recuperacion, es
decir, cuanto tiempo transcurre desde que la persona estuvo infectada para ser
inmune al virus. p;es la tasa de mortalidad tanto del humano como del vector,
esta se representa mediante la esperanza de vida del ser humano, mientras que
para el mosquito se utiliza la vida promedio de un mosquito hembra en esta-
do adulto. Por tltimo, T;; es la tasa de transmisiéon de la enfermedad, la cual
se incluye en el pardmetro rTp ISy, donde la analogia con el modelo SIR
presentado anteriormente es que 3 = 771;;, ya que esto determinard la fuerza de
infeccion de la epidemia entre la interaccién del humano y del mosquito.

Este modelo se utiliza para observar los casos esperados de un brote de una
enfermedad transmitida por vectores y puede utilizarse para Malaria, Chagas,
Dengue, etcétera. Para poder ver su precision se compara con la curva que se
dio en determinado brote. Por tultimo, se tiene este modelo enlazado con las
ecuaciones reaccion difusién.

La modalidad de este modelo SIR es que toma en cuenta al vector. Este es
el modelo simple de vectores, que es la unién de un modelo SIR con demografia
y se le anade el compartimento de vectores.
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E. Propagacién geografica

1. Modelo SIR con difusién. El modelo SIR con difusién se basa en la propa-
gacién de la enfermedad mediante la movilidad del ser humano. Para entender
esta movilidad se inicia trabajando un modelo continuo, es decir que las varia-
bles utilizadas pueden tomar cualquier valor y ademéas no pueden ser medidas
con exactitud. Utilizando una poblacion, la cual tendra infectantes I(x,t) y
susceptibles S(x,t) que interactian. Se utiliza difusion simple y se supone que
el coeficiente de difusion D es el mismo para susceptibles e infectantes, dando
como resultado:

%’f = —rIS + DV2S (Murray, 2003)
% =7rIS —~I + DV?I (Murray, 2003)

siendo v, r, y D son constantes positivas (Murray, 2003).

Figura 7: Propagacién espacial mediante el modelo SIR.

La Figura 7 presenta la propagaciéon de la enfermedad utilizando un modelo
SIR con propagacion espacial (Murray, 2003).

Estas dos ecuaciones muestran cémo se propaga una enfermedad. Si elimina-
ramos de las dos ecuaciones el término rIS, el cual, si recordamos los modelos
explicados anterioremente, representa la interaccién entre susceptibles e infec-
tantes, se tiene una analogia de la ecuacién de calor. Describiendo estas dos
ecuaciones se comprende que rI.S describe la interaccion entres susceptible e
infectantes, que en el modelo compartamental esto sucede a una tasa r. Ademaés
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DV?, que es aplicado a los susceptibles e infectantes, describe como se mueven
los susceptible e infectantes en las poblacién, ya que V2 es un operador apli-
cado a una variable. Partiendo de un punto inicial estos se movilizan de donde
se encuentran inicialmente; este operador describe la direcciéon hacia donde se
movilizan. Conociendo ya la interaccién, movilizacién de los susceptibles e in-
fectantes, finalizamos explicando que D es una constante que indica la rapidez
con que los susceptibles e infectantes se movilizan en la direcciéon dada por V2.
Se iniciard trabajando este modelo en una dimensién y realizando un cambio de
pardmetros:

95 — IS + 25 (Murray, 2003)

91 — S — AT + 2% (Murray, 2003)

En estas ecuaciones los pardmetros ~, r, y D se han reducido a un solo grupo
sin dimensiones A. Esto se traslada a un grupo adimensional para poder efectuar
el dlgebra de una manera més sencilla, ya que si se trabaja con distintas dimen-
siones es méas complicado al momento de resolverlo numéricamente. Al conocer
estas ecuaciones se debe plantear una transformacién para investigar la propa-
gacion espacial de la onda epidémica de infeccion en una poblacion uniforme
de susceptibles, determinando las condiciones de existencia para la onda y que
cuando exista, se pueda determinar su velocidad de propagaciéon (Murray, 2003).

Para conocer estas soluciones, se debe efectuar una transformacion de varia-
bles utilizando soluciones de ondas viajeras, esto se realiza transformando las
variables del tiempo y espacio a una sola, por lo tanto:

I(z,t) = I(2), S(z,t) = S(2), z = x — ¢t (Murray, 2003)

Aqui ¢ es la velocidad de la onda. Se prosigue sustituyendo estas variabes en
las ecuaciones del problema unidemiensional, obteniendo asi:

I” +el’+I(S—X) =0, 8" +¢S’"— 1S =0 (Murray, 2003)

Siendo las derivadas de susceptibles e infectantes respecto a la variable z,
teniendo estas ecuaciones se resuelven y se obtiene la solucién exponencial si-
guiente:

I(2) o exp[(—c £ {c® — 4(1 — \)}/?)z/s] (Murray, 2003)
S(2) ~1— O(exp[{—c+[c® —4(1 — \)]Y/?}2/2]) (Murray, 2003)
Como I(z) — 0 con I(z) > 0 no puede haber oscilacion en I = 0; sino

I(z) < 0 para algiun z. De modo que la onda viajera existe, y ademas la veloci-
dad de onda y A\ deben satisfacer

c>2(1 - N2, X < 1. (Murray, 2003)
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Ya que esta condicién es necesaria para que se observe la onda de propa-
gacion de la epidemia que se quiera analizar. En las secciones posteriores se
realizara este anélisis para un modelo continuo, donde los vectores se movilizan,
es decir que los mosquitos al volar se propagan espacialmente por medio de va-
rias generaciones de mosquitos. Eso se debe a que la vida del vector es corta.
(Murray, 2003).
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VI. MODELO PARA ENFERMEDADES
TRANSMITIDAS POR VECTORES

A. Modelo SIR para vectores

Es indispensable no sélo comprender el criterio teérico de las ecuaciones del
modelo SIR para las enfermedades transmitidas por vectores, es por esto que
se presenta el modelo SIR para enfermedades transmitidas por vectores en el
siguiente codigo de programacién, se observara las librerias importadas y cémo
se resuelve numéricamente. Esto se resuelve con métodos numeéricos debido a
que no posee solucién analitica.

En anexos se muestra el programa SIR para vectores, donde tanto el ser
humano como el vector existen en una poblacién o localidad dada. Al realizar
esta simulacion se puede observar el Gréfico 4, donde se muestra la curva de
personas infectantes en determindado tiempo.

Figura 8: Simulacién de modelo SIR para la Chikungunya en Guatemala.

Modelo S5IR de vectores para la propagacion del Chikungunya de junio a septiembre 2014

20/07,2014 09082014 19/08/2014 20j08/2014 080972014 18/09/2014

1%de |3 Foblacian 045% dela Poblacan 0.25% da 1a Poblacicn

La Figura 8 muestra resultados de la simulacién utilizando datos estimados
para ver como se propaga la enfermedad (casos de Chikungunya en eje y) en el
municipio de Escuintla entre junio-septiembre de 2014 (semanas en eje x). Se
observan tres escenarios posibles, una donde se observa el 1% de la poblacién
de Escuintla contra la enfermedad, mientras que en las otras dos es el 0.45% y
el 0.25 %, respectivamente.

22
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B. Modelo para la diseminacién de la enfermedad

Los modelos presentados han dado una breve introduccién de los tipos de
modelos epidémicos que se pueden trabajar. A continuacién se presenta anali-
ticamente el modelo utilizado en el articulo “Describing the geographic spread
of dengue disease by travelling waves”. Este modelo gobierna la evolucién espa-
cial y temporal de una enfermedad transmitida por vectores y explica cémo se
propaga por medio de ondas viajeras. El modelo es:

82? _ D% _ 5% +7A(1 - Z) —mMs—AMsI (1)
%j = r(l- ]%)M — A —7A (3)
%f = yigN — jigS — f2SM; (4)
%{ = GoHM; — ol —jinl (5)
R~ ol yium ©)

Para poder comprender qué sucede en este sistema de ecuaciones definimos las
variables utilizadas.

Cuadro 1: Variables consideradas en el modelo de propagacion espacial
continuapresentado por Norberto Maidana.

] Variable \ Definicion ‘
Mosquitos susceptibles
Mosquitos infectantes
Etapa acuética del vector
Humanos susceptibles
Humanos infectantes
Humanos recuperados
Coeficiente de difusién
Capacidad de carga
Coeficiente de adveccién
Periodo de tiempo en fase acuéatica
it =12, H Vida esperada en fase adulto, acuatica y del humano
Bii=1,2 Coeficiente de transmision del vector al humano y viceversa
o Periodo infeccioso

S/ E BN PSS

T
S
S

—_

[N}

21| < |

a

T Tasa de ovoposicién

M Es la suma de mosquitos susceptibles e infectantes
N Poblacién total de humanos

Para describir estas ecuaciones se dividen las ecuaciones en dos, es decir,
las ecuaciones (1) - (3) describen al vector y las ecuaciones (4)-(6) describen al
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humano. Iniciando con las ecuaciones del vector, la ecuacion (1) describe como

. . . . . . — 2 T
se mueven los mosquitos susceptibles en el tiempo. Se inicia con D%%s , el cual

describe la velocidad con que el vector se propagd en el espacio. Luego ﬁ%
describe como se desplaza el vector en el medio, esto surge del movimiento de
bulk, utilizado para explicar como un contaminante se movilizaba en el agua, en
este caso el contaminante es la vida del vector en el aire. Para ver el nacimiento
de los mosquitos se utiliza YA(1 — %), ya que aqui se observa cuantas pupas
existen y la cantidad que nacen tanto de los mosquitos susceptibles como de
los infectantes. Luego el factor fi; Mg es la cantidad de mosquitos que mueren.
Y finalmente encontramos la variable que estd presente en todo modelo SIR,
B1MsI que es la interaccién entre los mosquitos susceptibles y los humanos in-
fectantes, y la constante es la tasa con la cual un mosquito adquiere el virus al

picar al humano.

Para le ecuacion (2), se da una analogia similar pero en esta se modelan los
mosquitos infectantes y la tnica diferencia con (1) es que no existen los naci-
mientos de mosquitos, esto se debe a que en la ecuacion (1) se tomé en cuenta
los nacimientos de mosquitos susceptibles e infectantes.

En la ecuacion (3) r(1 — %)]\_L r es la tasa de ovoposicién, la cual indica la
cantidad de huevos puestos de los mosquitos susceptibles y mosquitos infectan-
tes, mientras que los otros dos pardmetros indican la cantidad de huevos que
eclosionan y los que mueren.

De esta manera se explica como interactuan los mosquitos con los humanos
infectantes, y cémo el vector se reproduce, utilizando la tasa de ovoposicion.
Debe aclararse que el tiempo en que el vector entra a fase adulta es el tiempo de
huevo, larva y pupa, lo cual es la variable A. Proseguimos al andlisis explican-
do las ecuaciones (4) - (6) donde se describe al humano en una poblacion. La
ecuacion (4), siendo i N es la cantidad de personas nacidas tanto si el humano
es susceptible, infectado o recuperado. La mortalidad del humano iz S, donde
la constante es una tasa del total de susceptibles que mueren. Y por ultimo
la interaccién B2 SM;, que es la cantidad de personas que son susceptibles e
interactian con el mosquito infectado, entonces una proporciéon de los suscepti-
bles se convierte en infectantes. En las ecuaciones (5) y (6) se realiza la misma
analogia con la excepcién de que los nacimientos de cada compartimento, estan
realizados en la ecuacion (4).

Una manera para poder analizar este modelo es introducir pardmetros no
dimensionales al sistema de ecuaciones. La fase adulta y acuéatica del vector son
parametrizados por la capacidad de carga. Mientras la poblacion humana es
parametrizada por la poblacién total. El tiempo se parametriza respecto a la
tasa de ovoposicién, la variable espacial es dada por el cociente entre difusiéon de
mosquitos y la tasa de ovoposiciéon. Este cambio a parametros adimensionales
se presenta a continuacion.

) L . ) ) S
0= = DI — 090 + 7 A1 — 35) — in Ms — p1MsT

Los parametros a sustituir se dan mediante:
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o

22 2o\ /52 v=rv/fF Ms=Msk
y=ry fm=fm f="8 I =NI

Sustituyendo se tiene que:

s = PEOMs gy JEROMs 4 Foy A1 — M) — ki Mg — T8rsNT
2
7l s = 7y 33%52— Pl1v2s 4 FloyA(1 — M) — Tkypun Ms — 7y $1 Ms
%= = Ooar™ — o5 + YAl = M) — jnMs — 1 Ms1

Por lo tanto la ecuacién (1) se convierte en:

2
05 = Tone® —02ls + TA(l = M) — inMs — 1M1

De igual manera se procede con las ecuaciones (2) a (6), lo cual se muestra
en anexos.

Entonces se tiene que las ecuaciones adimensionales seran:

8]5\;[3 = 8;2/“2[5 - vaé\is + %A(l — M) — mMs — p1Msl (7)
82/1{1 = % — v% — M+ f1 Mgl (8)
%ﬁ‘ — k(1= A)M — jpA —~A (9)
%*j = — pgS — BaSM; (10)
% = BoSM;—ol —pugl (11)

Donde el compartimiento de los recuperados estd desacoplado debido a la
normalizacién de la poblacién humana.

Este procedimiento permtié una parametrizacién para realizar un anélisis
mas simple al momento de querer operar las ecuaciones analiticamente, ya que
estas ecuaciones tienen el comportamiento explicado de las ecuaciones (1) - (6).

1. Estados estacionarios. Este anélisis se realiza para poder comprender
cémo inicia una enfermedad transmitida por vectores. Se realiza observando los
escenarios posibles para que se dé esta enfermedad. Primero la poblacion es libre
del vector, por lo tanto no existira transmisor. Luego se da el escenario donde
el humano vive con el vector pero la enfermedad no se desarrolla debido a que
el vector no tiene el virus, y finalmente cuando el vector adquiere el virus este
transmite la enfermedad al ser humano. Si esto se da y no se toma un control
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necesario, inicia la propagacion de la enfermedad. Se indica entonces que Gua-
temala, al ser un pais donde existe vector transmisor de enfermedades, y que
por lo tanto la poblacién de mosquitos es homogenea en el pais las ecuaciones
(7) - (11) se convierten en:

5?)? = A= M) = Ms — BiMsI (12)
8({)\?1 = —wuMr+ Mgl (13)
O M- AM A A (14)
%f = jn— S — B2SM; (15)
% = BoSMr—ol — gl (16)

Recordando lo explicado de las ecuaciones (1) - (6), lo que sucede es que la
adveccion y difusiéon del vector son cero, esto se debe a que el vector ya no se
propaga en el espacio ya que existe en todas las poblaciones urbanas de Guate-
mala. Por lo tanto, estas ecuaciones (12) - (16) muestran que al estar el vector
establecido, éste interactia con el ser humano mostrando como los mosquitos
transmiten la enfermad al humano mediante picaduras. De esta forma se ob-
tendran los estados estacionarios y probar los escenarios mencionados mediante
las ecuaciones anteriores. Los estados estacionarios son utilizados en mecanica
cudntica para describir que una densidad de probabilidad no varia con el tiem-
po y en sistemas fisicos estos pueden tener variaciones periodicas que se repiten
de manera idéntica en distintos periodos. Para realizar este procedemiento se
debe igualar a cero cada ecuacioén y resolverlas simultaneamente. Esto se puede
realizar con software de programacién como python, Matlab y Mathematica,
determinando los estados estacionarios estos estdn dados por:

E, = Ms—0Mi—0,A—0S—1,1—-0 (17)

Ms — =YL — K12
Y+kpa
Mi—0
— k(y—vyp1— )
B = | Ao Mgl (13)
S—1

I1—0

Estos dos estados estacionarios mantienen el sistema constante en el tiempo.
Es decir, que el estado estacionario (17) describe que la poblacion de susceptibles
es constante. Esto indica que no existe vector tranmisor. Mientras el segundo es-
tado estacionario ademés de tener humanos susceptibles tiene vector, pero debe
notarse que los mosquitos y humanos infectantes son cero. Esto se debe a que
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los humanos no estan infectantes y ademas los mosquitos que estan establecidos
no poseen el virus para transmitirlo a los humanos. Por lo cual, sélo existe un
crecimiento de mosquitos y de humanos. Finalmente se procede analizar el ter-

cer estado en el cual se introduce el virus a la poblacién. Mientras que el tercer
estado es:

Msk —s _ m(Bey(pai—1)+Bopipo—(y+kpu)pu)(pa+o)
62§’Y+kﬂl)(ﬁ1#H+ﬂl(ﬂH+U))
Mix — — k(B8 (y(p1 =)+ po) i (y+kps) (i +0))
B2(7:?H1)(ﬂlﬂH+M3(ﬂH+U))
Y=Y — P2
A= V(k+y+u2) (19)
Sx s — (y+kp) (Brpm+p (pr+0))
/3152EW(M—1)+M1M2)—B1(V+’W1)MH
Tx — pwr (B1B2(y(p1—1)+pip2)+pr(v+kpr) (pa+0))
B1(B2y(p1—1)+Baprp2—(Y+kp)pm)(pEr+0)

Es

Estos estados estacionarios dan el momento cuando la enfermadad se estabiliza,
es decir que hay humanos infectantes y mosquitos infectantes. Por lo tanto,
se podré observar una onda epidémica. Pero antes de explicar esta parte se
reordena y simplifican estos puntos. Se inicia mediante la operacion de Mgy A
del segundo estado estacionario y luego se procederd a la simplificacién de I
para el tercer estado estacionario.

— YT YH1— R 2
Ms R

Entonces:

Y—VH1— 12
Yt+kpa

Y(1—p1—H112/~)
Ytk
YKL —H1H2
y(1— 2

Ytk

Aqui se denotara la proporcién necesaria para que los mosquitos existan,
es decir que si este nimero es mayor a uno, entonces habran mosquitos. Si el
nimero es menor a 1 quiere decir que habran mosquitos pero no lograran existir,
ya que estos no lograran sobrevivir.

Qo = "

p1(y—p2)

y(1 = mlmzdy = 5 (1 - Qp)

V(1_u1(’v;u2)) _ 7(17620_1)
Y+kp Y+kp
Entonces :
— _ 20-QyY)
Mg = mx = Y+kpa

Ahora para determinar la cantidad estable de huevos, larvas y pupas se tiene:

A= E(y—vyp1—pip2)
v(k+y+p2)



k(y=yp1—pipo)
y(k+y+p2)

ky(1-Qg ")
y(k+y+p2)

k1-Qg ")
k+y+pe

Determinando asi el nimero estable para que nazca el vector:

e = BO=QGH
A=ax = 370
Conociendo esto se puede operar I de la siguiente manera:

Ty = B (BiBa(y(ua =D tpipe)+u (vtkm)(pmn+o))
B1(Bay(p1—1)+B2prpz—(v+kpr)pr)(pu+0)

i (B1B2 (Y1 —1)4pape)+p1 (y+Hkpr) (pa+0))
B1(B2y(p1—1)+Ba2prpe—(y+kpr)pr ) (pe+o)

pr (B1B2 (v —y+pipz)tpi (y+kp) (pa+0))
B1(B2(vpur—y+pip2)—(y+kpi)pe ) (pa+0)

—paB1B2y(1=Qy )+ pm p (Y+kp ) (na+0))
(—B1B2v(1-Qy ) —Brpr (y+kp)) (kr+0o)

p1827(1-Qg h)
(#H+0)<—MH (o +uHu1(w+ku1)>

(nr+0)(=B1B2v(1=Qy )= Brpm (v+kp1))

wprB1B27(1-Qg ")
~(rtku)m (m<w+ku1)(uﬂfa> —HH

B1B27(1-Qp 1)
—(’Y+kM1)(4l (2J+ku1)0 +61”H>

B1827(1-Qg H) 1
HIME \ G kp ) p (ko)

=T
B1B2v(1-Qqy ™)
( (’v+ku1)0 +'61MH)

B1Boymx* _
“”LH(M(MH+U) 1)

(B1Bam*+Bipm)

B1Bamx*
“1MH(#1(MH+0) 1)
(B1B2m*+Pipm)

28

Debe notarse que en el numerador aparecen términos que relacionan la infec-
cion, el contacto y el tiempo, los cuales son adimensionales y estas corresponden

al nimero béasico de reproducciéon. De manera que:

_ _BiBamx
Ro = p1(pm+o)

Y este factor se puede observar en el procedimiento de I, por lo tanto al

introducirlo se obtiene:

__pipa(Re—1)
1% = G Byt i)
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De esta manera se simplifican las variables del tercer estado estacionario,
las cuales se presentan en la ecuacion (19). Si desea conocer el procedimiento
para cada variable puede consultarse en anexos, donde esta el procedimiento.
La simplificaciéon de (19) es:

Mg+ = m x —M;x

M= A=Sx)pu

BQS*
Ax = ax

S =1 — (pp+o)lx
HH

Ro—1
s = g s

Obteniendo esta simplificacion, se tiene el estado donde el virus es introdu-
cido y por lo tanto los humanos y mosquitos se infectan, debido a la interaccion
que existe entre humanos y mosquitos. Entonces a partir de esto surge el nimero
basico de reproduccioén, lo cual dependeré de la cantidad de mosquitos infectan-
tes que existan y que estos contagien al ser humano. Esto es cierto siempre que
Ry > 1y Qp > 1. Debe notarse que Qo indica el punto de equilibrio(ver sec-
cion VI, subseccion A.) en el cual habran vectores que propaguen la enfermedad
siempre que este sea mayor a 1. Al haber realizado ese andlisis se comprende
qué sucede en el modelo y cudndo este es estable. Por lo cual al partir de un
estado estacionario a otro, se ve el progreso de como una poblacién puede llegar
a poseer una enfermedad transmitida por vectores.

2. Soluciones de frente de onda. Hasta el momento se ha estudiado qué
significa cada variable del modelo y como se comporta la difusion de los mosqui-
tos, obtenido los estados estacionarios y la importancia de conocerlos. Entonces
se procede a realizar una nueva parametrizacion, es decir plantear una variable
que esté compuesta del tiempo y del espacio, esto se hace tomando la teoria de
ondas viajeras designando la variable z = x + ct. Se tiene:

(ms(x,t), m(z,t), a(z,t), $(x,t), i(x,t)) = (ms(2), mi(2), a(z), s(z), i(2))

Procediendo con las transformaciones:

oms __ dmg . oms __ Cdrn5
oz~ dz ’ ot 7 dz
Entonces tomando las ecuaciones (7)-(11):
dms _ d*m ; dm ol
Gt = gt — ms = fimgi — v SEs £+ L A(L—m)
dm; __ d2m7; dm; y
Ca. T @z T M — U, +61msz

Y asignando:
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_ dms . _ dmy .
u= %= v= 7, por lo tanto:

cu = % — pams — fimgi —vu+ FA(1 —m)
Z—Z = cu+vu + pims + fimgi — FA(1 —m)
2 — (c+v)u— LAl —m) + pymg + Bimyi

Al obtener este resultado se procede con las demas ecuaciones y, por lo tanto
las ecuaciones correspondientes al cambio de variables son:

d;zs — (20)
W= fetou— A0 m) ot Bumad (21)
dgi — (22)
j—z = (c+v)v+ prm; — Bimsi (23)
% = (1/¢)(k(1 —a)m — psa — va) (24)
O W) uan — s — o) (25)
% = (1/c)(B2hm; — oi — ppyi) (26)

Siendo estas ecuaciones las que describen el movimiento del vector y como
la enfermedad se propaga en localidades cercanas, logrando entender la invasién
de la enfermedad y su propagacion.

Se ha explicado entonces las ecuaciones de propagacién tomando en cuen-
ta la difusion del vector. Siendo este el primer modelo presentado se procede
al analisis del segundo modelo, en el cual se utilizan sumatorias para explicar
el proceso de difusion del humano, es decir que el humano se moviliza de una
poblaciéon a otra. Esto se aplicard para poder explicar la invasién del vector y
propagacion de las enfermedades , ya que estas ondas muestran cémo se pro-
paga la enfermedad en el espacio-tiempo. De esta manera, se pueden ver los
brotes que suceden en el tiempo. Inicialmente se toma la adveccién como ce-
ro, de modo que el vector se mantiene en un lugar y no se propaga el vector
sino tnicamente se infecta el humano susceptible. En la subseccion siguiente se
propone un modelo para la propagaciéon de la enfermedad por medio de ecua-
ciones discretas equivalente, el cual se resuelve numericamente en la seccién VII.

C. Modelo propuesto para la propagaciéon de enfermedades
propagadas por vectores

El siguiente modelo se propone para analizar la propagacién de la Chikun-
gunya en los municipios de Escuintla. Cuando una persona susceptible se infecta,
esta puede movilizarse a otra ciudad, departamento o municipio como en este
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caso y propagar la enfermedad. Se puede observar cémo en los municipios con
mayor incidencia es donde hay un coeficiente de migracién mayor. Se procede
entonces:

Wy — B8 Mi; — p;S; +ni(Si + I + Ri) + me Zmﬂs (27)
ijltl = BiSiMi; — pily — vid; + Zmu ijz i (28)

A — 1 — wR, (29)

% = —B;1; Msz—/@lMsl—Fal(Mgi—FM]i) (30)

aMis — B, I; M s; — k; Mi; (31)

En este sistema de ecuaciones diferenciales se modela como afecta la movili-
dad de las personas al momento de que una enfermedad ingresa a una poblacién.
Debe quedar claro que cada poblacién posee a sus propios mosquitos, lo cual se
debe a que los vectores no pueden desplazarse demasiado en el espacio tiempo.
Cuando una persona infectada ingresa a otro municipio del departamento de
Escuintla, por ejemplo Masagua, lo que sucede es que si un vector contrae el vi-
rus de esta persona infectada, entonces el vector propaga la enfermedad a varias
personas en este municipio. Luego, cuando las personas viajan o se movilizan y
existe un vector en las localidades a donde se movilizaron, los vectores pueden
obtener mediante picadura el virus y seguir propagéndolo.

En este modelo Zm” -> mﬂS indica la movilidad mencionada, donde

la sumatoria depende de las comumdades o municipios que se desean trabajar.
Cada comunidad tendra un coeficiente de migraciéon con la cual una persona
se movilizara de un lugar a otro, y mientras personas salen de esta comunidad
otras personas ingresan, este factor puede observarse en las ecuaciénes (27) y
(28), ya que los susceptibles se movilizan al compartimento de susceptibles, y
los infectantes se movilizan al compartimento de infectantes. Entonces, como se
tienen cuatro poblaciones, el sistema de ecuaciones a trabajar esta conformado
por veinte compartimentos.

1. Modelo para dos poblaciones. Se presenta el modelo aplicado para la mi-
gracion entre dos poblaciones, este constard de diez ecuaciones diferenciales,
siendo este:

UL — 3181 Miy — p1 S+ (St + I + Ry) +mi2S2 — ma1 Sh
dh = 151 Miy — prIy — yil1 + maale —marly
W — I — By
ain = —5111M81 — kiMs1 + a1 (Mg, + My,)
dM“ = ﬂlllMsl — /‘ilMZl

d(gz = —,BQSQMiQ — ‘LLQSQ + T}(SQ + 12 + RQ) + m12S2 — mngl
dlz = B2SoMiog — paly — yolo +migls — marly
Uz = yolr — pa Ry
dj\j;z = _/BQIQMSQ — KoM sy + ag(MSZ + M12>
Mz — By 1o M sy — ko Mis
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Mediante estas ecuaciones se representa como se propaga la enfermedad en
dos poblaciones. Al utilizar las ecuaciones (27)-(31) se utilizara i = 4, esto es
para representar la transmisiéon de la enfermedad en cuatro poblaciones.

2. Simulacién del modelo discreto mediante python. El modelo de movili-
dad presentado anteriormente se inicié tomando una sola poblacién, es decir un
programa similar al presentado en la seccion 7.1 del modelo SIR para vectores.
Luego se introdujeron dos poblaciones y se trabajé migracion constante. Habien-
do finalizado esto se procedié acoplar tres y cuatro poblaciones respectivamente.
Al realizar este programa, se puede modelar y conocer cémo se comportaran las
enfermedades en la cantidad de poblaciones que se deseen. Obviamente, por la
complejidad de la simulacién, este demorara una cantidad mayor de tiempo al
ser mas poblaciones. Entonces, en la secciéon 9, se analizara el resultado del si-
guiente programa con los datos presentados en la seccién 8 de resultados.

Figura 9: Programa de simulacién de propagacion de la
Chikungunya en python2.7.

import scipy.integrate as spi
import numpy as np

import pylab as plt

n=4;

beta= 8.88825*np.ones(n);
gamma= B.814*np.ones(n);
nu=2.681%np.ones(n);
mu=3.6811%np.ones(n);
mum=5.62*np..ones(n);
X0=18000"np.ones(n);
Y@=2.%np.ones(n); Ye[e]- 1.0;
S8 = 1082.8%np.ones(n); SB[1] =
Ie = 0.e*np.ones(n);

R@ = 0.2*np.ones(n);

m= @.882*np.ones({n,n)); m=m-np.diag(np.diag(m));
INPUT=np. hstack( (58,10,R0,X8,Y8))

s0e; se[2]-800; se[3] - 500;

def ecuaciones(INP,t):
¥=np. zeros((5*n))
V = INP
for 1 in range(n):
Y[i]=-beta[1]*V[1]*V[4*n+i] -mu[4]V[i]tnu[4]*(V[ [+V[n+i V[ 2%n41]);
Yntil-beta[1]*V[1]*V[4*n+i] -mu[1]*V[n+i]-ganma[1]*V[n+i];
Y[2*n+i]-ganmali]*V[n+i]-muli]*V[2*n+i];
¥[3*n+i]=- beta[1]*V[n+i]*V[3=n+i]-mum[i]*V[3*n+i];
¥[a*n+i]=beta[11*V[n+i]*V[3*n+i]-mum[ 1] V[4*n+i];
for § in range(n):
¥[114=m[1] [51"V[3]-m[3][L]*V[i];
¥[ntilt=n[1][§17Vn+g] m[F1[L]VnHi];
Y[2%n#i+=m[1 ] [F]7V[2 43 ]-m[F][1]7V[27n+i]
return Y
t_inicio = 8.0;t_final = 180.9;t_cambioc = ©.8005
t_rango = np.arange(t_inicio,t_final,t_cambio)
Resultade = spi.cdeint(ecuaciones, INPUT,t_range)

print Resultads
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title( Modelo SIR')
subplot(311)

subplot(221)

plot(t_rango,Resultado[:,0], '-b’,linewidth=1, label='sh1’
plot(t_rango,Resultado[:,4], '-g',linewidth=1, labe
plot(t_rango,Resultado[:,8], '-r',linewidth=1, label
plot(t_rango,Resultada[:,12], '--b',linewidth=1, label
plot(t_rango,Resultado[:,16], '--g',linewidth=1, label
legend(loc=2, shadow=True)

ylabel('Poblacion 1°)

subplot(222)
plot(t_rango,Resultado[:,1], '-b’,linewidth=1, labe
plot(t_rango,Resultado[:,5], '-g',linewidth=1, labe
plot(t_rango,Resultado[:,9], '-r',linewidth=1, label='r2")
plot(t_rango,Resultado[:,13], '--b',linewidth=1, label='
plot(t_rango,Resultada[:,17], '--g',linewidth=1, label
legend(loc=8, shadow=True)

ylabel('Poblacion 2°)

subplot(223)
plot(t_rango,Resultadol:,2], '-b’,linewidth=1, labe
plot(t_range,Resultadol:,6], -5, linewidth-1, labe
plot(t_range,Resultadol:,10], '-r',linewidth=1, label
plot(t_rango,Resultadol:,14], '--b',linewidth=1, label='r
plot(t_rango,Resultadal:,18], '--g',linewidth=1, label
legend (loc=8, shadow=True
ylabel( Poblacion 3°)

subplot(224)
plot(t_rango,Resultado[:,3], '-b’,linewidth=1, label='5ha’)
plot(t_rango,Resultadol:,7], -z, linewidth=1,
plot(t_range,Resultadel:,11], ' ', linewidth=1,
plot(t_range,Resultadol:,15], '--b',linewidth=1, label
plot(t_range,Resultadol:,19], '--3',linewidth=1, label
legend(loc=8, shadow=True)

how()

Esta simulacién brinda cuatro Graficos que muestran la cantidad de infec-
tantes en cada poblacion, lo cual se presentara en anélisis de resultados.



VII. RESULTADOS

A. Propagacion espacial de la Chikungunya

En esta seccién se analiza la propagacion de la enfermedad de la Chikun-
gunya (mediante el uso del modelo de la seccién VI, subseccion C.) que es una
enfermedad endémica en Escuintla durante el ano 2014. El brote que se anali-
zard inici6 en el mes de septiembre, ya que meses anteriores se poseian casos
reportados pero no podian analizarse debido al comportamiento. Es entre los
meses de septiembre y diciembre de 2014 que puede observarse la propagacion
espacial del Chikungunya en los municipios de Escuintla. Estos datos fueron
brindados por la unidad de Sistema de Informaciéon Gerencial en Salud (SIG-
SA) del Ministerio de Salud Publica y Asistencia Social (MSPAS), donde los
datos se detallan por localidad de municipio, que no es donde el caso ocurrié
sino donde el caso fue notificado. Para iniciar se ven los casos de Chikungunya
en Escuintla, comprendidos entre septiembre y diciembre.

Cuadro 2: Casos de Chikungunya entre septiembre y
diciembre en municipiosde Escuintla.

Municipio [ Casos de Chikungunya [ Incidencia (por cada 100 habitantes) ‘
Escuintla 7,884.00 5
Masagua 1,981.00 4
La Gomera 1,094.00 2
Palin 513.00 1
Siquinala 468.00 2
San José 422.00 1
Santa Lucia Cotzumalguapa 309.00 0
Tiquisate 103.00 0
Nueva Concepcidén 139.00 0
Iztapa 156.00 2
Guanagazapa 150.00 1
San Vicente Pacaya 9.00 0
La Democracia 2.00 0

Esta tabla muestra los casos reportados en los diferentes municipios de Es-
cuintla, donde claramente se puede ver la mayor cantidad de casos de Chikun-
gunya.

Como se posee esta informacion, se observa el comportamiento de como se
fue propagando la enfermedad en Escuintla. Al ver el comportamiento de Es-
cuintla se observa que tiene el comportamiento de una onda, las cuales son
estudiadas en electromagnetismo y en fluidos, pero en este caso se habla de una
onda que se mueve en el espacio y en el tiempo.
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B. Mapas de riesgo de la propagaciéon espacial de la Chi-
kungunya

Los mapas de riesgo se utilizan para poder estudiar la distribucién espacial,
de manera que se pueden analizar las vias mediante las cuales las personas se
movilizan y logran propagar el virus. A continuacion se muestra comd se pro-
pagd la Chikungunya en los municipios de Escuintla y determinar las distancias
que existen entre los municipios.

Figura 10: Propagacion espacial de la Chikungunya en el
departamento de Escuintla, semana 40 a semana 43.

Week 40 Week 41 Week 42 Week 43

La Figura 10 representa de manera visual cémo es el comportamiento de la
Chikungunya. Claramente se ven los municipios en donde existe esta enfermedad
y al medir distancias entre municipios por carreteras y conociendo tiempos, se
puede determinar empiricamente la velocidad de propagacién de la enfermedad,
lo cual se debe a la movilidad que las personas tienen entre estos municipios.



VIII. ANALISIS DE RESULTADOS

Se inicia mediante la observacién del comportamiento de brotes en los cuatro
municipios con mayor cantidad de casos de chikunguna, siendo estos Escuintla,
Masagua, San José y Palin. Estas graficas se realizaron con los datos reportados
semanalmente de SIGSA, lo cual se puede obervar en el Grafico 5. Para realizar
las simulaciones presentadas se utilizo el modelo propuesto de la seccién VI.
subseccion C.

Figura 11: Casos reportados en cuatro municipios de Escuintla.
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Se ve claramente el comportamiento de una onda que se propaga con dife-
rentes magnitudes.

Como se observa en el Grafico anterior, existe un coeficiente de difusién que
explica como esta enfermedad se propaga en el espacio tiempo. Al ver este Gra-
fico se puede realizar una normalizacién, es decir, llevar a una sola escala las
cuatro curvas. De esta manera se puede conocer en qué tiempo especifico se dio
la maxima cantidad de casos en estos municipios y asi, determinar cuéles son las
vias de comunicacién entre estos municipios. Esto hace ver que el tiempo entre
los brotes puede relacionarse con el periodo extrinseco que ocurre en aproxima-
damente doce das que es cuando el virus se multiplica y llega a las glandulas
salivales del vector (la vida del vector es de 30 dias aproximadamente). El re-
sultado de normalizacién se presenta en la Figura 12.
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Figura 12: Normalizacién de casos de Chikungunya en Escuintla.
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Puede verse el tiempo que tard6 en darse un brote respecto al otro.

En las Figura 10 y 11, se puede observar como se desarrollé la enfermedad
del Chikungunya en el departamento de Escuintla. La primera grafica muestra
la magnitud de la propagaciéon de la enfermedad, mientras la segunda muestra
la separaciéon de tiempo que hubo entre cada brote.

Se prosigue entonces realizando la simulacién en python del modelo discreto
que describe la propagaciéon de la Chikungunya, para un mayor entendimiento
se presenta el modelo a continuacion:

Figura 13: Simulacién del modelo discreto para cuatro poblaciones,
tomando un coeficiente de migracién constante entre las cuatro poblaciones.

import scipy.integrate as spi

import numpy as np

import pylab as plt

n=4;

beta= @.88825%np.ones(n);

gamma= @.814%np.ones(n);

nu=8.881%np.ones(n);

mu=2.8811*np.ones(n);

mum=2.82*np.ones(n);

XB=18888*np.ones(n);

Y@=08.8%np.ones(n); Ye[e]= 1.9;

S@ = 1888.8*np.ones(n); SB[1] = 988; Se[2]=300; Se[3] = 580;
1@ = @.@*np.ones(n);

R@ = 8.8%np.ones(n);

m= 8.882*np.ones((n,n)); m=m-np.diag(np.diag(m));
INPUT=np. hstack((58,18,R8,X8,Y8))

def ecuaciones(INP,t):
Y=np.zeros((5%n))
V = INP
for i in range(n):
Y[i]=-beta[i]*v[i]*V[4*n+i]-mu[i]*V[i]+nu[i]*(V[i]+V[n+i]+V[2*n+i]);
Y[nti]=beta[i]*V[i]*V[4*n+i]-mu[i]*V[n+i]-gamma[i]*V[n+i];
Y[2*n+i]=gamma[i]*V[n+i]-mu[i]*V[2*n+i];
Y[3*n+i]=- beta[i] * V[n+i] * V[3*n+i]-mum[i]*V[3*n+i];
Y[4*n+i]=beta[i]*V[n+i]*V[3*n+i]-mum[i]*V[4*n+i];
for j in range(n):
Y[iT+=n[1][3]*V[3]-m[31[i]*V[i];
Y[n+i1+=m{11[3] 5V mt{1-m[ 3] [E17V[m+i];
Y[2*n+i]+=m[i][F]*V[2*n+j]-m[FI[i]*V[2*n+i]
return ¥
t_inicic = @.@;t_final = 52.8;t _cambio = 1.8
t_rango = np.arange(t_inicio,t final,t cambio)

Resultado = spi.edeint(ecuaciones,INPUT,t_rango)

print Resultado
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Este programa hace posible la solucién del modelo discreto mediante la utili-
zacién de métodos ntimericos. En la Figura 8 se observa la interaccion explicada
en el modelo SIR discreto, y las condiciones iniciales hipotéticas para que la
enfermedad se propague. Al realizar varias corridas se logra obtener una grafica
similar al Grafico 5. Donde el brote inicia en un municipio y luego se propaga
en cuatro poblaciones, la similitud de las gréficas se debe a los pardmetros da-
dos, debido a la estabilidad de las ecuaciones debe proporcionarse un valor muy
cercano al real. Para llevar a cabo esto se debe realizar una optimizacién.

Figura 14: Casos en eje y, semanas en eje x. Propagacion de la
Chikungunyamediante modelo discreto.
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Puede observarse que el modelo describe como la Chikungunya se propaga
mediante la forma de una onda, pero para que estas tengan un comportamiento
propio de cada municipio, deben conocerse los pardmetros de la rapidez con que
se propaga la enfermedad, ademés de la tasa de recuperacion y parametros que
se obtienen mediante ajuste de datos.



IX. CONCLUSIONES

. Se logro la descripcidon de un brote epidémico, analizando los dos modelos:
donde el modelo estudiado analiticamente brindé los estados estacionarios,
mientras el modelo nimerico brindé una descripcién de cémo se propagd
la Chikungunya mediante la movilidad del ser humano.

. Para llevar a cabo la resolucién ntmerica en el segundo modelo se vieron
implicados procesos markovianos, de manera que en el segundo modelo
siendo este discreto, se observd la analogia de la difusion mediante la
movilidad entre comunidades.

. La elaboraciéon de caminatas aleatorias se ve implicada en ambos modelos,
debido a que estas describen el movimiento aleaotorio de como la enferme-
dad se propaga ya que en cualquier persona existe la misma probabilidad
de contagiarse.

. Mediante metodos niimericos se logré la aplicacién y resolucién de las
ecuaciones en el modelo propuesto para los cuatro municipios analizados
de Escuintla.
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X. RECOMENDACIONES

Ampliar el anélisis para otras enfermedades transmitidas por vectores para
analizar la forma en que este se propaga.

Determinar los puntos estacionarios y de equilibrio para n poblaciones del
modelo propuesto.

Ver similitudes y diferencias entre como se propagd la Chikungunya en
otros departamentos del pais de Guatemala.

Realizar optimizacién de curvas para un ajuste entre datos tedricos y da-
tos reales.
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XII. ANEXOS

A. Programas correspondientes a las simulaciones realiza-
das

Este ejemplo se utiliza para poder ver la forma de los brotes epidémicos y
como estos al ser analizados ayudan para realizar intervenciones y, ademés, co-
nocer el numero basico de reproduccion de la enfermedad que se desee analizar.
Para este ejemplo se utiliza el software python 2.7, donde se trabaja el modelo
presentado en la subseccion A. de la seccion VI, que es el modelo SIR aplicado
a vectores, de modo que la programacién esta dada por:

Figura 15: Codigo de programa de python. Se presentan las
constantes y res-tricciones del modelo SIR.

rt scipy.integrate z= spi

Co QU L
1/float (3) #¥probabilidad de gue pigue cualguier mosguito
PH = 377719%poblacion de humanos
BM = 20800%poblacion de mosquitos diaria
THM =b* (0.5)*(0.5)#probabilidad de que se infecte una hembra
TMH = 0.5 #probabilidad de gue un mosguito se infecte al picar a2 un humano

MH = 1/float (365%71)

MM = 1/float(30)#Pericdo de Viremia

TR = 1/float (7) #tasa de recuperacidn asumiendo dengue
RO = ((b¥*2)* (THM) * (TMH) % (EM) } / { (MM} * (TR + MH) * (PH))
print "El1 numero de reproduccion basico es:™, float (RO)
#Inicio de utilizacién de variables

r = b/PH;

Beta = np.array([[0, THM], [TMH, 0]]):

Gamma = np.array([TR, 0]); #gamma == la tasz de recuperacidn
Mu = np.array([MH, MM]); #mortalidad

Hu = np.array([ME*PH, MM*PM]); #natalidad

50 = np.array([PH, PM/2]); #susceptibles iniciales

I0 = np.arrav([54,540]1); #infectante inicial

RO = np.array([0.0,0.0]) #R0O en forma matricial

TM = Tiempo_Maximo = 365;

IT = 1.0

Entrada = np.hstack((50,10,0.0))
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def ecuaciones diferenciales(Ingreso,t): #5 ecuaciones diferenciales

V = Ingreso
#3usceptibles Humanos

¥[0] = Nu[0] - V[0] * r * (Beta[0][1]*V[3]) - Mu[0] * V[O]
#3usceptibles Mosguitos

¥[1] = Wu[1] - V[1] * r * (Beta[1][0]*V[2]) - Mu[l] * V[1]
#Infectados Humanos

¥[2] = V[0] * r * (Beta[0][1]*V[3]}) - Gamma[0] * V[2] - Mu[0] * V[2]
#Infectados Mosguitos

¥[3] = V[1] * r * (Beta[1] [0]*V[2]} - Mu[1] * V[3]

#Recuperados
¥[4] = Gamma[0]*V[2] — Mu[0]*V[4]
return Y #Da las 5 ecuaciones resueltas

tinicial = 0.0; tfinal = TM; deltat = IT
rangot = np.arange(tinicial, tfinal + deltat, deltat)

Resultado = spil.odeint (ecuaciones_diferenciales,Entrada, rangot)
df = DataFrame (Resultado)
print df

df.to excel('S tla.xlsx", sheet name = '"Hojal',index=False)

#Ploting

fig = pl.gcf()

fig.canvas.set_window title('Modelc SIR para Vectores')
pl.subplot(111)

pl.plot (Resultado[:,0], '-k', label
pl.plot (Resultado[:,2], ', label
pl.plot (Resultado[:, 4], '-g', label
pl.legend(loc=0)

pl.xlabel ('Tiemp
pl.ylabel('Casos')
pl.show()

B. Procedimiento de las ecuaciones adimensionales

Tomando los procedimientos para el cambio adimensional de las ecuaciones
(2) - (5). Iniciando con (2) se tiene que:

_ . i} o
6%1 = Daaa]c\gl - "_’aé\il — My + Brpn MsI

Tomando entonces:

Mp=hkM; v=vi/2 @ =rfmp =" I=NI

) o 9 [)

ot "ot 9z "\ Doz
—1. OM; _ k7D 8*M - /# | DoM = 7B Y
TletI— 15 ng—vrkl % T 811 _klrﬂlM[‘i‘TlM]MSIN

oM M OM
ot = ar — Vo, — mMi+ BiMsI

Para (3):

%’fzf(l—é)]\]—mﬁ—yﬁ
A= Aky jiy = o7 M =k M 5=
k‘g’l“% = ’F(l — A) Mk, — 'F/};QkQA - ’F’}/kQA

%—‘?:k(l—A)M—ugA—’yA

Para(4):
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M — )iy N — g H — By HM;
H=NH jig=rpg 322%

FNIL = rug N — tug NH — 55Nk HM;

O = gy — puH — B HM;

Finalmente para la ecuacion (5), se tiene:
%{ = BQHM] —al — /ijj
I=NI ¢=7c

Nf% — %]\_UQHMI —7FoNI —Fug NI

9L = ByHM; — ol — pyl

De esta manera se llegb a las 5 ecuaciones diferenciales adimensionales que
describen el sistema de propagacién del vector y la enfermedad, donde el compar-
timento (6) se desacopla del sistema debido a la normalizacion de los humanos,
donde se tiene que H +1 = N.

C. Procedimiento de los estados estacionarios

Como es observo en el analisis espacial del sistema, los estados de las ecuacio-
nes (18), se probé Mg y A, donde tal A es el mismo para el estado estacionario
tres, de manera que A — Ax. Luego se procedi6 y se mostrd que:

I = pipH(Ro—1)
(B1Bam*+Pipm)
A continuacién se procede a la simplificacion de los estados estacionarios
restantes. Entonces, como se conoce Ixse procede a la simplificacion de Hx:

(y+kp)(Bipma+p (o))

H* = = 55— D)t i)~ Br (vt han )

—(v+kp1)(Brpa+p (pa+0))
= e = ) =Br (r+ k)i

—(y+kp)(Bipa -t (pa+o))

Hx — —(y+kp1)(B1Bamx+B1im)
Bips+pi(pa+0)
Hx — B1Bamx+P1un

Entonces para proseguir se procede a sumar cero en el numerador, es decir
B1B2m * — 1 Bam* = 0; de tal manera:

Bipr+P1Bemx—B1 Bomx+p (e +0)

Hx — B1Bamx~+P1un

Bipr+P1femx—LB1 Bamx+p (pa+0)
B1Bamx+Piun

Hx —
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[ BiBemx—pi (pEa+0)
Hx =1 ( B1Bamx~+B1pm )

Tomando Z182mtm(unta) _ o v rocediendo tinicamente sobre a, se tiene

B1Bamx+Prun
que:
B1Bomx
BiBamxtpa (pat0) ”1(“H+0)(#1%#12{+0)_1) _ pi(pa+o)(Ro—1)
B1Bamx~+B1pm B1Bamx~+B1pm B1Bamx~+Prpm

Multiplicando por la unidad, i.e. ﬁ—g, se tiene que « es:

pi(pmt+o)(Ro=1) pp _ _pam(Ro—1) (puto) _ (wuto) g
B1Bamx+Bipm  pH BiBemx+Biun  pH HH

Regresando a H* entonces el resultado:

Hx—1 -ty
HH

Se procede para M iniciando entonces:

: _ pEB1B2(y(p1 =) +pip2)+p (y+kp) (pa+0))
Mix — . 252(’}’41rku1)(ﬁ11#211+#1(NHJrUl)) -

_ pE(=B1B2(v(1—Qg N+ (vHkpa) (B +0))
B2 (y+ku1)(Brpa+pi(pa+0o))

Mix —

Tomando entonces el numerador:

— 1 (—B1Bey(1 = Qp ") + pa(y + kpa) (e + o))

pr[(BBay(1— Q) — pa (v + kpa) (pr + 0)]

1_0-1
prpa (Y + kpn) (e + o) [MHL/iI(iTk(M)?ﬁHLa) -1

Entonces regresando a M;*se tiene:

. papr (vHkp)(pa+o)(Ro—1)
Mix — B2 (v+kp1)(Brpa+p1 (pa+0))

pHap1(pE+0)(Ro—1)
B2(Brpn+p1(pu+0))

Mix —

Multiplicando por la unidad, tal que Z—Z = 1, entonces:

prap (pr+o)(Ro—1) pp

B2(Bipmtu(pH+0)) pH

Mix —

w3 (pa+o)(Ro—1)

Mix — pEB2(Prpa+p1(pa+0o))

De igual manera que en H* sumamos cero en el denominador, siendo p g B2( 81 Samx
—f1P2mx) = 0; y factorizando (g + o) entonces:



por B2 (Bipr + Brfam « —pi (% - 1) (1m +0)

Regresando a M;*:

3 (pa+o) (Ro—1)  (Bipm+B1Boms)

Mix — prB2(Brum+B1B82m*)—PBapumpi (Ro—1)(nr+0o) = (Bipma—+pB1P2mx*)

131 (g +o) (Ro—1)

. (B1pp +B1Bamx*)
Mix = T s e i (R G T
(Bru g +B1Bamx*)
121 (ng+o)(Rog—1)
Mix — (B1 g +B1Bam=*)

Boppgri(Ro—1)(py+o)

por B2 — (B1rp +B1Bamx*)
; pH(pHAO)T
Mix — pwuB2—PB2(pu+o)l
. (pEr+0)I
Misx — B Ba—Ba2(ng+o)l
BH
: (pa+0)l
Mix — PR CTEY:
2—Pa =
: (pa+o)l
Mix — 5 (1 G (17(HH+0>1)
HH

Multiplicando el numerador por Z—Z:
pH(pgFo)T

Ll
Bs (1_ (Mf‘;aﬂ)

Mix —
Observando que:

(wutao)l _ ¢ _ (1 _ #H(#HJrU)I)

HH HH

Y por lo tanto se tiene que:
; (A—H*)pg
Mix — Bollx
De igual manera para M s*se obtiene:

Mgx — m x —Mpx.

D. Procedimiento de las ecuaciones de onda

Recordando lo que se plante6 en el modelo se tiene que:

e = u(z), B2t = v(2)

Por lo tanto, al proceder sobre el sistema (7) - (11), se tiene que:



_ dv 2 .
cv =92 — % — pyim; + Bmyi

d .
aTZ =cv + 0% + pim; — Brmyit

dv

= (c+v)v+ pim; — Prmyi

De las misma manera se obtuvieron los resultados (24) - (25).
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XITI. GLOSARIO

Brote: Ocurrencia de un namero significativamente anormal de casos (ma-
yor o igual a dos casos), en corto espacio de tiempo, en un sector geoGrafico
bien delimitado.

Caso: Persona o animal que presenta sintomas o signos diagnosticables
clinicamente (observacion de sintomas).

Difusién: Proceso mediante el cual la materia u otra propiedad, como el
calor, es transportada de un lado a otro de un sistema por movimientos
aleatorios.

Endemia: Numero de casos de determinada enfermedad, usualmente in-
fecciosa, que esperamos que normalmente se estén presentando en deter-
minado lugar por unidad de tiempo.

Epidemia: Ocurrencia en una comunidad o érea, de casos de una enferme-
dad, cuyo ntimero claramente excede al esperado.

Etapa intrinseca: Ocurre en el ser humano desde un dia antes de tener
fiebre hasta siete dias después.

Etapa extrinseca: Ocurre en el vector y es cuando el virus se multiplica en
un periodo de ocho a doce dias.

Inmunidad: Capacida que posee un cuerpo para resistir la contraccion de
un virus que conlleva a una enfermedad.

Migracion: Movimiento de determinada poblacién, que se basa en aban-
donar un lugar en el espacio por motivos, economicos, sociales, culturales,
etc.

Modelo SIR: Modelo matematico que describe la propagaciéon de cualquier
enfermedad infecciosa.

Oviposicién: Acto de depositar o colocar huevos en determinado lugar por
un vector.

Pandemia: Epidemia que traspasa las barreras continentales; epidemia
mundial.

Susceptibles: Poblacién que esta expuesta a contraer la enfermedad.

Infectantes: Poblacion infectada e infectantes, es decir que por medio de
ellos la enfermedad se expande.

Recuperados: Poblacién que se recuper6 después de determinado tiempo.
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