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Aplicación de modelos de crecimiento sigmoidal en
el pronóstico en tiempo real del brote de la Covid-19
en Villa Clara
Application of sigmoidal growth models in real-time
forecast of Covid-19 outbreak in Villa Clara
Osvaldo Norman Montenegro1*, David Rodríguez Fernández2, Carlos de la Caridad Rodríguez
Fadragas2, Carlos Sebrango Rodríguez3, Yanet Rodríguez Sarabia4, Roxana Pérez García5,
Luis B. Lecha Estela6, María del Carmen Velasco Gómez7, Bárbara Rodríguez8

Resumen En el presente artículo se estudia la dinámica de transmisión del SARS CoV-2 en Villa Clara
utilizando diferentes modelos matemáticos, entre ellos los modelos fenomenológicos de crecimiento sigmoidal y
de dinámica de población SIR. A partir del ajuste de los modelos a las series de datos de infectados acumulados,
diariamente se evaluaron y estimaron diferentes parámetros asociados a la marcha de la Covid-19 en la
provincia, información considerada por las autoridades en la toma de decisiones. Se presenta además, en
retrospectiva, la evaluación de los pronósticos realizados en momentos representativos de las tres etapas
identificadas, avalándose la intervención oportuna de las autoridades sanitarias para controlar eventos de
transmisión local suscitados en el territorio.
Abstract The present paper studies the transmission dynamics of SARS CoV-2 in Villa Clara using different
mathematical models, including phenomenological models of sigmoidal growth and SIR population dynamics.
Based on the adjustment of the models to the series of accumulated infected data, different parameters associated
with the progress of Covid-19 in the province were evaluated and estimated daily, information considered by the
authorities in the decision making process. The evaluation of the forecasts made at representative moments
of the three identified stages is also presented in retrospect, supporting the timely intervention of the health
authorities to control the local transmission event that occurred in the territory.
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Introducción
Las enfermedades infecciosas como malaria, tuberculosis,

VIH/SIDA, síndrome respiratorio agudo grave (SRAG) han
provocado en años recientes efectos económicos y de salud
desfavorables. Por ello, el uso de métodos cuantitativos, ba-
sados en modelos matemáticos para estudiar la dinámica de
transmisión y control de estas enfermedades ha ganado impor-

tancia de forma notoria entre los científicos y profesionales de
la salud con el objetivo de proponer programas efectivos de
control e interpretar patrones epidemiológicos [14]. El nuevo
coronavirus tipo SARS (Severe Acute Respiratory Sindrome),
nombrado como SARS CoV-2 [9], causante de la Pandemia de
la Covid-19 [17], ha generado crisis en materia sanitaria, so-
cial y económica sin importar el nivel desarrollo de los países;
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y demanda para su combate efectivo una mayor vinculación y
participación de los gobiernos y comunidades científicas.

En [6] se reflexiona sobre esta experiencia en Cuba, mos-
trando el sistema de trabajo utilizado y las principales acciones
realizadas, destacando el relevante papel que han desempeña-
do la ciencia y la tecnología nacionales. Los primeros casos
de la Covid-19 se detectan en Cuba el 11 de marzo y pro-
gresivamente la situación se va complejizando en el país. A
partir del día 21 de marzo, la dirección del gobierno decide
activar los Consejos de Defensa Provinciales (CDP), y el 24
de marzo la Presidenta del CDP de Villa Clara solicita a la
Jefa del Subgrupo de Ciencias conformar un grupo de inves-
tigadores que trabajaran en un pronóstico o estimación del
comportamiento de la Covid-19 en el territorio. Este grupo
queda conformado por: físicos, matemáticos, meteorólogos,
geógrafos, graduados de ciencias de la computación y epide-
miólogos. Su principal misión era asistir al consejo de defensa
provincial brindando pronósticos acertados sobre los prin-
cipales indicadores, y que les permitiera a las autoridades
sanitarias mantener un control adecuado sobre el desarrollo
de la epidemia en la provincia.

El enfrentamiento a la Covid-19 en Villa Clara, como en
todo el país, ha exigido por las autoridades de salud y el CDP
un seguimiento de variables tales como: cantidad de personas
hospitalizadas y en centros de aislamiento, el tamaño total
del brote (total de casos confirmados), y el pico de incidencia
(día donde se alcanza el mayor número de contagiados). El
objetivo del presente trabajo es mostrar el uso de diferentes
modelos matemáticos reportados en la literatura, entre estos
los modelos fenomenológicos de crecimiento sigmoidal y el
conocido modelo SIR, a los efectos de evaluar y estimar el
comportamiento de los diferentes parámetros asociados a la
marcha de la Covid-19 en Villa Clara. Además, se presenta la
validación de los pronósticos realizados desde de este grupo,
conocido en el territorio como Grupo Científico Asesor del
CDP de Villa Clara (GCA-CDP), distinguiendo entre el 11 de
marzo y el 18 de mayo tres etapas fundamentales del brote
que arrojó un total de 216 casos confirmados.

1. Materiales y Métodos
Se realizó un estudio predictivo utilizando varios modelos

fenomenológicos de crecimiento sigmoidal y el modelo SIR.
Para cada uno de los modelos la variable dependiente resultó
el número de casos confirmados acumulados a la Covid-19
y el número de contagiados activos en el caso del modelo
SIR, mientras que la variable independiente fue determinada
por el día de evolución de la enfermedad a partir del primer
caso confirmado en la provincia, el 11 de marzo de 2020. El
período de tiempo analizado en el estudio, correspondió al
intervalo entre el 11 de marzo y el 18 de mayo de 2020, fecha
en la cual fue considerada el fin de la epidemia en Villa Clara
por el GCA_CDP, según los criterios epidemiológicos consi-
derados como la no ocurrencia de casos durante 2 períodos de
incubación del virus, es decir durante 28 días.

Las series de datos analizadas fueron obtenidas a partir de

los reportes oficiales emitidos por parte de las autoridades de
salud pública y epidemiología de la provincia de Villa Clara.
Para el tratamiento de los datos y el procesamiento estadístico
se utilizaron los softwares Wolfram Mathematica versión 11.0
del 2016 y el R versión 4.0 del 2020.

Debido a la dinámica de trabajo del grupo, las series de
datos de contagiados acumulados y activos fueron analizadas
diariamente, se generaron pronósticos de las variables depen-
dientes y estimados de los parámetros característicos de cada
modelo.

1.1 Modelos fenomenológicos de crecimiento sig-
moidal

En 1959, en su artículo ?A flexible growth function for
empirical use?, Richards F. J. [20] propone una generalización
al modelo de von Bertalanffy para describir el incremento en
peso, W (t), de una determinada especie animal. Se asume que
el ritmo de crecimiento en peso de la especie es proporcional
a la diferencia entre el ritmo anabólico y el ritmo catabólico.
Según plantea Pütter [19] el ritmo anabólico es proporcional
a la m-ésima potencia del peso, W (t)m, y el ritmo catabólico
es una función lineal del peso. Lo anterior, conduce a escribir
la siguiente ecuación diferencial.

dW (t)
dt

=−κW (t)(1− (η/κ)W (t)m−1), (1)

donde η y κ son las constantes de anabolismo y cata-
bolismo respectivamente. La ecuación diferencial (1) es el
conocido modelo de Richards. El índice exponencial m, es un
parámetro empírico de ajuste, toma valor 2/3 para el modelo
de von Bertalanffy, en caso de organismos que obedecen la
regla superficial de metabolismo. Como se mostrará posterior-
mente, el modelo de Richards no solo generaliza al modelo de
von Bertalanffy, sino a un grupo de modelos de crecimiento
sigmoidal, entre los que se destacan: el modelo exponencial
negativo, el modelo logístico y el modelo de Gompertz entre
otros.

El modelo de Richards no ha sido utilizado exclusivamente
en el crecimiento en peso de especies animales. Durante el
estudio de la dinámica de brotes de enfermedades infecciosas,
dicho modelo se ha empleado, para describir y pronosticar el
comportamiento de variables dinámicas acumulativas, tales
como la población de contagiados acumulados, la población
de fallecidos y la población de recuperados [8, 18, 26]. En el
campo de la epidemiología la ecuación diferencial de Richards
suele escribirse, similar a la ecuación (1), en la forma:

dG(t)
dt

= rG(t)((1− (G(t)/K)a) , (2)

donde G(t) representa la variable dinámica acumulativa, r es
el ritmo de contacto efectivo, K es el tamaño total del brote
epidémico o capacidad de carga del sistema y a , relacionada
directamente con m mediante a = m−1, es un parámetro em-
pírico de ajuste que agrega complejidad al modelo y garantiza
flexibilidad a la solución G(t).

Ciencias Matemáticas, Vol. 34, No. 1, 2020, Pag. 55-65



Aplicación de modelos de crecimiento sigmoidal en el pronóstico en tiempo real del brote de la Covid-19 en Villa
Clara 57

Teniendo en cuenta la condición inicial G(0) = G0, la
ecuación (2) puede ser fácilmente integrada, obteniéndose
que:

G(t) = K [1+Sexp(−ρt)]−1/a , (3)

donde S = (K/G0)
a−1 y ρ = |ra|. Para valores de a > −1,

G(t) representa una función de crecimiento sigmoidal [22], cu-
yo punto de inflexión tiene coordenadas (ti =− ln(S/a)/ρ, G(ti)=
K [1+a]−1/a). Reparametrizando la ecuación (3) en términos
del tiempo de inflexión ti, se obtiene:

G(t) = K [1+aexp(−ρ(t− ti))]
−1/a , (4)

para valores de −1 < a < 0, la ecuación (4) intercepta al eje
del tiempo en t0 = ln(−S)/ρ , se dice que dicho modelo tiene
un punto de inicio. Al contrario, para valores de a > 0, G(t)
presenta una asíntota horizontal inferior en G = 0. En la figura
1 se observa una representación gráfica de la función G(t) para
diferentes valores del parámetro a, manteniéndose constantes
los demás parámetros. Cada uno de los valores escogidos para
a se asocian a un modelo específico, como caso particular del
modelo de Richards, posteriormente se describirán en detalles.
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Figura 1. Representación gráfica de G(t) para valores de
a = {−1,−1/3, 0, 1/3, 1}

La ecuación (4) es una de las formas más utilizadas, en el
campo de la epidemiología del modelo de Richards de cua-
tro parámetros {K, a, ρ, ti}. Si la variable dinámica G(t) del
modelo se utiliza para describir la población de individuos
contagiados acumulados, entonces mediante un ajuste a la se-
rie de datos reales puede obtenerse información vital para las
autoridades de salud, dígase: el número máximo de individuos
contagiados, el ritmo de contacto efectivo (asociado con el
ritmo de transmisión de la enfermedad) y el tiempo al cual
ocurre el máximo de incidencia.

1.1.1 Modelo exponencial negativo
Sea a = −1, el modelo de Richards degenera en el mo-

delo exponencial negativo, representado en la figura 1 por la
curva azul. Luego, el modelo exponencial negativo se expresa
mediante la ecuación:

G(t) = K [1− exp(−r(t− ti))] . (5)

Es válido indicar que este modelo no representa una curva
sigmoide. Es una curva de crecimiento acotado, con punto de
inicio en la coordenada ti = t0 = ln(−S)/ρ y asíntota horizon-
tal superior en G = K. Suele utilizarse en el ajuste de series de
datos después de superado el punto de inflexión, en la historia
final del brote epidémico.

1.1.2 Modelo de von Bertalanffy
Como ya se había indicado, el modelo de von Bertalanffy

se obtiene haciendo a =−1/3 en el modelo de Richards. En
la figura 1, la curva naranja representa dicho modelo. En este
caso, la ordenada del punto de inflexión es G(ti) = 2/33K ≈
0,296K, es decir: el punto de inflexión se obtiene en el 29,6%
de la capacidad de carga del sistema. La ecuación del modelo
de von Bertalanffy se expresa como:

G(t) = K [1− (1/3)exp(−r(t− ti)/3)]3 . (6)

1.1.3 Modelo Logístico o de Verhulst
El modelo Logístico, propuesto en 1838 por Verhulst

P.F. [24] como crítica a la ley de crecimiento exponencial
propuesta por Thomas Malthus, puede ser obtenido como ca-
so particular del modelo de Richards cuando a = 1. Ha sido
ampliamente utilizado para describir el crecimiento de pobla-
ciones [13, 16, 27], y en especial para estudiar la dinámica de
crecimiento de brotes epidémicos [15, 28]. Se representa por
la curva superior, de color violeta, en la figura 1 y viene dado
por la ecuación:

G(t) =
K

1+ exp(−r(t− ti))
. (7)

Para valores pequeños del tiempo la función logística puede
ser aproximada a la ley de crecimiento exponencial G(t) =
G0 exp(rt), ampliamente utilizada para estudiar los momentos
iniciales de un brote epidémico [4]. Además, en las primeras
etapas, la ley de crecimiento exponencial permite estimar del
número básico de reproducción del brote, R0 [25], mediante
la ecuación:

R0 = 1+ rD, (8)

donde D es el tiempo medio infeccioso.

1.1.4 Modelo de Gompertz
La obtención del modelo de Gompertz como caso particu-

lar del referido modelo de Richards, no es tan simple como los
casos anteriores. Se plantea [20] que el modelo de Gompertz
resulta del paso al límite cuando a→ 0 . Reescribiendo la
ecuación (2), en la forma:

dG(t)
dt

= ρG(t)((1+(G(t)/K)a)/a, (9)

y teniendo en cuenta que el lı́ma→0(1− xa)/a = −ln(x), se
obtiene que:

dG(t)
dt

= ρG(t) ln(K/G(t)). (10)
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La ecuación (10) es conocida como ecuación diferencial de
Gompertz y mediante integración directa se obtiene la solu-
ción en la forma:

G(t) = K exp(−exp(−ρ(t− ti))). (11)

En este caso, la ordenada del punto de inflexión es G(ti) =
K/e. El punto de inflexión se alcanza aproximadamente al
36,8% de la capacidad de carga. El modelo de Gompertz pre-
senta un crecimiento inicial más precipitado en comparación
con la segunda etapa del proceso, luego de superado el punto
de inflexión. Este modelo fue propuesto por Benjamín Gom-
pertz [7], para ajustar el incremento en el ritmo de muertes
con la edad de los individuos. Los resultados obtenidos fueron
rápidamente aplicados por empresas de seguros, para estimar
el riesgo de muertes. Posteriormente, en su forma acumulativa
conocida como Modelo de Gompertz-Makeham [12], ha sido
ampliamente aplicado al crecimiento en peso y tamaño de
diferentes especies animales como: aves, reptiles y mamíferos,
así como al estudio y modelación del crecimiento de tumores y
la supervivencia de pacientes con cáncer [22]. Además, varios
son los trabajos [21, 23], que utilizan el modelo de Gompertz
en el ajuste de variables acumulativas asociadas al campo
de la epidemiología, como la transmisión de enfermedades
infecciosas.

1.2 Modelo Epidemiológico SIR
De manera similar, la aplicación de la teoría de dinámica

de poblaciones al estudio de brotes epidémicos ha permitido
el desarrollo de modelos deterministas con enfoque comparti-
mental. Estos modelos pueden alcanzar un alto nivel de com-
plejidad, asociado fundamentalmente al número de variables
dinámicas y parámetros que contengan [2, 5]. Sin embargo
modelos clásicos y más simples como el SIR, formulado por
A.G. MacKendrick y W.O. Kermack en 1927 [11], resultan
sumamente valiosos. El modelo SIR separa una determinada
población en tres compartimentos fundamentales, ver figura
2: Susceptibles, S(t): individuos de la población susceptibles
a ser infectados, Infectados, I(t): Individuos infectados y a su
vez infecciosos, y Removidos, R(t): individuos que han sido
infectados y posteriormente se han recuperado o fallecido a
causa de la enfermedad. La población total es cerrada y tiene
un tamaño efectivo N = S(t)+ I(t)+R(t), por lo general es
menor al tamaño de la población real bajo estudio.

Figura 2. Diagrama de transferencia del modelo
epidemiológico SIR

En la función de transferencia entre las subpoblaciones
de individuos susceptibles e infectados, el término λ (t) se
conoce como fuerza de infección. Si se asume que los indivi-
duos se relacionan de manera caótica y desordenada, como
moléculas que realizan un movimiento browniano, entonces

la fuerza de infección es una función lineal de los individuos
infectados λ (t) = β I(t), donde β es el ritmo de contacto efec-
tivo. En el caso anterior, también suele decirse que se cumple
la ley de acción de masas. Luego, si el período de permanen-
cia de individuos en el compartimento de infectados sigue
una distribución exponencial, entonces γ es una constante
denominada ritmo de removimiento y su inverso es el tiempo
medio infeccioso, D. Bajo estas suposiciones, el modelo SIR
se representa mediante un sistema no lineal de ecuaciones
diferenciales ordinarias de la forma:

dS(t)
dt

=−r
I(t)S(t)

N
, (12)

dI(t)
dt

= r
I(t)S(t)

N
− γI(t), (13)

dR(t)
dt

= γI(t), (14)

donde r, como mismo se definió para los modelos de creci-
miento sigmoidal, es el ritmo de contacto efectivo per cápita,
y viene dado por βN. Un parámetro que puede obtenerse de
manera indirecta a partir de r y γ , es el número de reproduc-
ción efectivo R0 = r/γ , definido como el número de segundos
contagios que introduce un individuo infectado en una po-
blación de individuos susceptibles. Este parámetro resulta de
gran interés para las autoridades epidemiológicas. Si R0 ≤ 1,
entonces el número de individuos infectados decaerá rápida-
mente a cero. De otra manera, si R0 > 1, entonces el número
de individuos infectados comenzará a aumentar alcanzando un
pico y luego irá tendiendo a cero cuando t→∞. Este escenario
de aumento en el número de contagiados se denomina brote
epidémico. A partir del R0, se puede determinar el número de
reproducción efectivo Re(t) = R0S(t)/N. Este nuevo paráme-
tro resulta sumamente útil a la hora de medir el impacto de
las medidas gubernamentales de control sobre el brote de la
enfermedad infecciosa.

1.3 Ajuste, selección y evaluación de los pronósti-
cos

El comportamiento de los modelos fue analizado en dos
etapas diferentes. Una primera etapa, de calibración, en la cual
se verificó la bondad del ajuste a los datos mediante criterios
estadísticos, y se aplicó un criterio de selección de modelos
basado en criterios de información. Así como una segunda
etapa, de evaluación del desempeño en el pronóstico, a partir
de métricas estadísticas de rendimiento.

1.3.1 Etapa de calibración
Para valorar la bondad de ajuste de los modelos y compa-

rarlos entre si, se tuvieron en cuenta los siguientes criterios:

1. El coeficiente de determinación R2, el cual es adecuado
para modelos no lineales y evalúa la efectividad que pre-
senta la variable independiente para medir la variable
dependiente.
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2. Inspección visual de la trayectoria de cada modelo me-
diante sus gráficos correspondientes, chequeando la no
presencia de observaciones anómalas.

3. Criterio de información de Akaike (AIC): Escoge como
función de mejor ajuste aquella que haga mínima la
perdida de información a partir de hacer mínimo el ín-
dice AIC. Cuando la razón entre el total de datos n, y el
número de parámetros del modelo p no excede el valor
de 30, Hurvich et al. [10] introducen una corrección de
segundo orden al criterio de Akaike, expresada por:

AICc = AIC+
2p(p+1)
n− (p+1)

. (15)

Los valores individuales de AIC y AICc no brindan,
por si solos, mucha información debido a que contie-
nen constantes arbitrarias y dependen del tamaño de la
muestra [1](se han obtenido valores de AIC desde−600
hasta 340000). La diferencia ∆AICi = AICi−AICmin,
donde AICmin es el mínimo del vector formado por los
AICi obtenidos para cada modelo, resulta un término
más valioso a la hora de comparar los modelos. Luego,
∆AICi representa la pérdida de información experimen-
tada por utilizar como modelo de ajuste aquel con ín-
dice de Akaike AICi, en vez del modelo más probable.
Otro término sumamente útil a la hora de comparar los
modelos son las pesadas de Akaike, wi.

wi =
exp(−∆AICi/2)

∑
R
r=1 exp(−∆AICr/2)

, (16)

donde R es el número total de modelos candidatos. El
término wi se interpreta como la probabilidad de que
el i-ésimo modelo sea más probable entre los posibles
candidatos.

1.3.2 Etapa de pronóstico
Para cuantificar los errores asociados con los pronósticos

se tuvieron en cuenta las métricas de rendimiento, presentadas
por Chowell en [3], estas son:

1. Raíz cuadrada del error cuadrático medio, (RMSE):

RMSE =

√
1
n

n

∑
i=1

ε(ti)2, (17)

donde ε(ti) = f (ti, θ̂)− yi es la diferencia entre el mo-
delo de mejor ajuste y la serie de datos temporales como
función del tiempo.

2. Medida del error absoluto, (MAE):

MAE =
1
n

n

∑
i=1
|ε(ti)|. (18)

3. Media del error porcentual absoluto, (MAPE):

MAE =
1
n

n

∑
i=1

|ε(ti)|
yi

. (19)

Cada una de estas métricas son una medida cuantitativa
de la dispersión del comportamiento real de los datos respecto
al pronóstico realizado. De esta manera, se considera que el
modelo que logre minimizar el valor de las métricas presenta
un mayor rendimiento ante el pronóstico.

2. Resultados y Discusión

A continuación, se reflejan en tres momentos diferentes los
resultados obtenidos en el análisis de la evolución de la Covid-
19 en la provincia de Villa Clara. Los momentos seleccionados
fueron los siguientes: un primer momento constituido por el
informe presentado al CDP el lunes 30 de marzo, donde se
analiza la fase temprana del brote en la provincia la cual
recoge los acontecimientos ocurridos entre el 26 y 30 de
marzo del 2020, a raíz de los eventos que se sucedieron en
la región nordeste de la provincia, que incluyeron los casos
de Camajuaní y Caibarién. Un segundo momento constituido
por el informe realizado el lunes 20 de abril, relacionado
con los acontecimientos ocurridos en el hogar de ancianos en
Santa Clara, entre el 15 y el 18 de abril de 2020 los cuales
prácticamente duplicaron la cantidad de casos confirmados
existentes hasta ese momento en la provincia; y por último el
final de la contienda, es decir el informe del lunes 24 de mayo,
informe a partir del cual no se reportaron más casos en Villa
Clara.

2.1 Etapa inicial, del 11 de marzo al 29 de marzo
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Figura 3. Ajuste de los modelos a la serie de datos de
contagiados acumulados hasta el día 29 de marzo.

En esta etapa temprana del brote epidémico, se ajusta-
ron los modelos propuestos a la serie de datos temporales,
de dimensión 19. Además, se incorpora al análisis la ley de
crecimiento exponencial. La tabla 1 presenta los resultados
obtenidos mediante el ajuste, dígase: el coeficiente de determi-
nación como medida de la bondad del ajuste y los parámetros
estimados con su error estándar correspondiente. Todos los
modelos presentan un ajuste aceptable a los datos con valo-
res de R2 superiores a 0,9. El modelo de Richards resultó el
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Tabla 1. Parámetros estimados y coeficiente de regresión obtenidos a partir del ajuste de los modelos a los datos de contagiados
acumulados hasta los días 29 de marzo, 19 de abril y 23 de marzo

Fecha Modelos K ti a r R2

29 de marzo Exponencial — — — 0,168±0,004 0,925
Richards 24±1 17±9×105 116±1,2×109 0,37±7,7×106 0,978

von Bertalanffy 1,6×104±2,8×105 133±842 −1/3 0,008±0,06 0,957
Logístico 46±22 18±2 1 0,4±0,1 0,961
Gompertz 1,6×104±2×105 72±150 → 0 0,03±0,06 0,965

SIR 3,8×106±8,5×1010 — — 0,21±0,01 0,908
19 de abril Richards 168±5 38±1 51±150 0,1±0,7 0,994

von Bertalanffy 7×104±4,7×105 287±686 −1/3 0,004±0,009 0,990
Logístico 797±488 50±7 1 0,12±0,01 0,993
Gompertz 1,4×106±8,6×106 244±190 → 0 0,01±0,007 0,993

SIR 641±121 — — 0,196±0,002 0,993
23 de mayo Richards 208±2 35±1 1,6±0,3 0,14±0,04 0,998

von Bertalanffy 249±7 28±1 −1/3 0,164±0,007 0,990
Logístico 211±2 34,0±0,2 1 0,176±0,006 0,997
Gompertz 218±3 30,6±0,3 → 0 0,111±0,006 0,996

SIR 235±3 — — 0,216±0,001 0,996

de mayor R2, debido a que posee un mayor número de pa-
rámetros de ajuste y por ende una mayor flexibilidad. Los
parámetros estimados a partir del ajuste presentan, en la ma-
yoría de los casos, un alto error estándar lo cual responde al
pequeño tamaño de la muestra trabajada y a que los criterios
y condiciones de muestreo fueron variando con el paso de los
días. Lo anterior provocó que en esta etapa la estimación de
parámetros claves como el tamaño total del brote y el máximo
en la incidencia se dieran como pronósticos reservados.

La comparación entre los modelos se realizó a partir del
criterio de información de Akaike, con el objetivo justificar,
o no, el aumento en complejidad de modelos como el de Ri-
chards, respecto a modelos más simples. La tabla 2 muestra
que el modelo con mejor bondad de ajuste del conjunto de
candidatos, fue nuevamente el de Richards con un 0,911 de
probabilidad. Es decir, el modelo de Richards hace mínima la
pérdida de información, justificándose así la presencia de un
parámetro más respecto a los demás modelos de crecimiento
sigmoidal y dos parámetros respecto al SIR. A pesar de los
resultados obtenidos, resulta contradictorio generar un pro-
nóstico a corto, mediado y largo plazo a partir del modelo
de Richards, debido a que este indica el fin del brote en la
provincia, que en ese momento presentaba altos índices de
contagios localizados en la zona nordeste y en la capital pro-
vincial. Además, dicho modelo tiende a subestimar los casos
acumulados a ocurrir en el período de una semana, véase la
figura 3.

Por otra parte, durante el período de evaluación del pro-
nóstico, las métricas de desempeño, ver tabla 3, indican que
el comportamiento de los datos se acerca al modelo de sali-
da más favorable, que nuevamente resultó ser el modelo de
Richards. Lo anterior muestra que las medidas iniciales de

control en la provincia resultaron efectivas, evidenciándose
un incremento de solo 14 casos en una semana, cuando la
salida de algunos modelos mostraban escenarios más críticos
con estimados en el intervalo de 67 a 111 casos acumulados.
Resulta válido señalar que durante el período de pronóstico
los datos siempre estuvieron dentro del cono generado por
el conjunto de modelos, y más específicamente dentro de los
limites establecidos por los modelos Logístico y de Richards.

La aplicación de la ley de crecimiento exponencial en
esta etapa temprana permitió estimar el número básico repro-
ductivo en la provincia. Asumiendo que el tiempo infeccioso
medio de enfermos con la Covid-19 es de 15 días y utilizando
la ecuación (8) se obtuvo: R0 = 3,40±0,06. Es decir, en los
primeros momentos en la provincia cada contagiado infectaba
en promedio a poco más de tres personas.

2.2 Etapa intermedia, del 11 de marzo al 19 de abril
El evento de transmisión local suscitado en el hogar de

ancianos número 3 de Santa Clara entre el 15 y el 18 de abril,
el segundo más grande en todo el país hasta el momento, ca-
racterizó la dinámica del brote en esta etapa intermedia. Los
modelos fueron ajustados a la serie de datos de contagiados
acumulados hasta la fecha, de dimensión 40. Debido al trabajo
con un mayor número de datos y a que estos se comportaron
según la dinámica natural del brote, el ajuste realizado reportó
un R2 más cercano a 1, superior o igual a 0,99 en todos los
casos. Similarmente a lo ocurrido en la primera etapa, el mo-
delo de Richards presentó el mayor índice de determinación,
igual a 0,994. En cuanto a la comparación de los modelos
mediante el criterio de información de Akaike, ver tabla 2, el
modelo de Richards fue el de mejor bondad de ajuste con una
probabilidad de 0,727. Debido a que el modelo de Richards
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Tabla 2. Índices relacionados con el criterio de información de Akaike obtenidos a partir del ajuste de los modelos a los datos
de contagiados acumulados hasta los días 29 de marzo, 19 de abril y 23 de marzo

Fecha Modelos AIC ∆AIC wi

29 de marzo Exponencial 98,9969 13,8131 0,001
Richards 85,1838 0 0,911

von Bertalanffy 94,4039 9,2201 0,009
Logístico 90,7737 5,5899 0,056
Gompertz 92,5345 7,3507 0,023

SIR 105,719 20,5352 3,166×10−5

19 de abril Richards 251,981 0 0,727
von Bertalanffy 273,904 21,923 1,262×10−5

Logístico 256,694 4,713 0,069
Gompertz 256,101 4,12 0,092

SIR 255,735 3,754 0,111
23 de mayo Richards 509,645 0 0,752

von Bertalanffy 612,293 102,648 3,862×10−23

Logístico 511,87 2,225 0,247
Gompertz 548,571 38,926 2,654×10−9

SIR 544,126 34,481 2,450×10−8
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Figura 4. Ajuste de los modelos a la serie de datos de
contagiados acumulados hasta el día 19 de abril.

mostraba escenarios de culminación del brote, al igual que en
la primera etapa, y que la provincia se encontraba en medio
de un alza de contagios, se consideraron los pronósticos gene-
rados a partir de las salidas de los modelos SIR y Logístico,
estimándose un tamaño total del brote en el intervalo de 520
a 1385 casos, y la ocurrencia del máximo de incidencia cerca
del día 50 a partir de comenzado el brote, es decir el 29 de
abril.

Analizando el período de pronóstico, se observa que el
comportamiento real de los datos sigue un patrón cercano al
modelo de Richards, lo que se corrobora con los valores de
las métricas de desempeño mostradas en la tabla 3. Una vez
más prevalece el criterio de que las medidas de control de la
epidemia en la provincia resultaron sumamente efectivas ya

que los resultados evidencian un crecimiento de solamente 21
casos en el acumulado, mientras el cono de pronósticos pre-
decía que el total de casos confirmados podría haber llegado
hasta alrededor de los 340 casos. Similar a la etapa anterior,
los datos reales estuvieron siempre dentro del cono de pronós-
tico generado por todos los modelos; aunque en esta segunda
etapa el cono fue más estrecho cubriendo los datos y estuvo
delimitado por el modelo de Richards (límite inferior) y el
modelo de von Bertalanffy (límite superior).

2.3 Etapa final, del 11 de marzo al 23 de mayo
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Figura 5. Ajuste de los modelos a la serie de datos de
contagiados acumulados hasta el día 23 de mayo.

Hasta esta fecha la serie de datos del acumulado de con-
firmados a la Covid-19 en VC constaba con 74 puntos, evi-
denciando una vez más el mejoramiento de los indicadores
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Tabla 3. Métricas para evaluar los pronósticos realizados mediante los diferentes modelos para la semana siguiente a los días
29 de marzo, 19 de abril y 23 de marzo

Fecha Modelos RMSE MAE MAPE
29 de marzo Exponencial 23,42 19,71 0,60

Richards 7,26 5,86 0,17
von Bertalanffy 25,22 22,57 0,70

Logístico 8,38 8,14 0,27
Gompertz 42,68 37,00 1,13

SIR 16,72 14,00 0,42
19 de abril Richards 16,42 15,29 0,08

von Bertalanffy 49,09 42,14 0,23
Logístico 78,02 69,57 0,37
Gompertz 90,62 79,71 0,43

SIR 63,58 57,14 0,31
23 de mayo Richards 8,00 8,00 0,04

von Bertalanffy 17,64 17,57 0,008
Logístico 5,00 5,00 0,02
Gompertz 0,76 0,57 0,00

SIR 4,46 4,43 0,02

de ajuste con el tiempo. Similar a la etapa anterior, todos los
modelos mostraron un R2, superior a 0,99, como se observa
en la tabla 1, y una vez más el modelo de Richards, resultó
ser el más notable con R2 igual a 0,998, con un ajuste casi
perfecto, reflejando excelentemente una dinámica de la enfer-
medad con un solo brote. También, considerando el criterio de
información de Akaike, ver tabla 2, el modelo de Richards fue
el de mejor bondad de ajuste con una probabilidad de 0,752.
En la figura 3 se observa claramente el patrón de crecimien-
to sigmoidal de todos los modelos incluidos en el análisis,
reflejando a su vez un comportamiento de meseta caracterís-
tico del final de una epidemia de una sola oleada. A pesar
de que el evento del poligráfico ?Enrique Núñez Rodríguez?
vinculó a más de 700 personas, solo generó 14 nuevos casos
confirmados sin afectar esta tendencia. Además, se aprecia
que la variabilidad entre los modelos es similar, tanto en el
período de calibración como en el período de prueba, y consi-
derablemente menor en el período de pronóstico con relación
a la etapa anterior. La incidencia de los casos confirmados
a la Covid-19 en VC alcanzó su valor máximo el día 37 de
la epidemia (16 de abril), en correspondencia con el evento
registrado en el hogar de ancianos. Como se observa en la
tabla 1, la mejor estimación para este parámetro se obtuvo por
el modelo de Richards (ti = 35±1).

El valor real del tamaño total del brote en VC fue de 216
casos, a partir del último reporte de nuevos casos confirmados
en la provincia el 18 de mayo de 2020. Analizando el período
de pronóstico se observa que el comportamiento real de los
datos se ajustó más a la trayectoria seguida por el modelo de
Gompertz, lo que se evidencia con los valores de las métricas
de rendimiento mostradas en la tabla 3. Este resultado se
corrobora en la tabla 1, donde este modelo estima los valores

para el parámetro K en el intervalo de 215 a 221.

2.4 Sobre pronósticos del modelo SIR
El modelo SIR también fue empleado en el ajuste de la

serie de datos de contagiados activos. Mediante este procedi-
miento se mantuvo informado a las autoridades del CDP sobre
la ocurrencia del pico de casos activos y sobre el impacto de
las medidas adoptadas, a partir del cálculo del número de
reproducción efectivo.
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Figura 6. Representación gráfica del ajuste del modelo SIR a
los datos de confirmados activos en la provincia de Villa
Clara al cierre del 19 de abril.

En la figura 6 se muestra el ajuste del modelo SIR a los
datos de activos reportados al cierre del 19 de abril, correspon-
dientes a la segunda etapa del análisis anterior. El coeficiente
de determinación del ajuste resultó R2 = 0,987. Este día fue
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el primero en el cual se registró un mayor número de casos
removidos (altas más fallecidos) que nuevos contagios, es
decir es el primer día en que los casos activos comienzan a
descender. Sin embargo, la salida del modelo SIR alertó sobre
la ocurrencia del pico, en la provincia, sobre los días 3 y 4 de
mayo con un total de 225 casos activos para este momento. A
partir del 19 de abril la dinámica de casos activos continuó en
descenso, constatándose la ocurrencia real del pico el 18 de
abril con 129 contagiados activos. En la figura 7 se presenta el
ajuste del modelo SIR a los datos de activos reportados al cie-
rre del 23 de mayo, con indice de determinación R2 = 0,977.
El modelo estima la ocurrencia del pico el 20 de abril, dos
días después del real, y 113 casos activos para esta fecha, 13
menos que el valor real. Además, predice llegar a cero casos
activos el 8 de junio.
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Figura 7. Representación gráfica del ajuste del modelo SIR a
los datos de confirmados activos en la provincia de Villa
Clara al cierre del 23 de mayo.
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Figura 8. Comportamiento del número de reproducción
efectivo en Villa Clara en la etapa del 4 de abril al 24 de
mayo.

2.4.1 Sobre el número de reproducción efectivo
La figura 8 muestra el comportamiento del número de re-

producción efectivo con el tiempo, en el período del 4 de abril
al 24 de mayo. Puede observarse que el valor máximo de Re(t)
se alcanzó el 17 de abril, asociado al evento de transmisión
local de mayor connotación en la provincia, suscitado en el
hogar de anciano número 3 de Santa Cara. A partir de este
día Re(t) comenzó a disminuir gradualmente como reflejo del
impacto de las medidas de control adoptadas por las autori-
dades y del comportamiento social. El 26 de abril el número
de reproducción efectivo disminuyó por debajo de la unidad,
comenzando así la etapa de control del brote epidémico.

3. Conclusiones
El estudio de la dinámica de transmisión del SARS CoV-2

en Villa Clara, mediante diferentes modelos matemáticos re-
portados en la literatura, resultó de gran utilidad para la toma
de decisiones en el control adecuado sobre el desarrollo de
la epidemia en la provincia. La evaluación de los pronósti-
cos obtenidos por los diferentes modelos empleados, en las
tres etapas identificadas con esta finalidad, muestra que los
datos reales estuvieron siempre dentro del cono de pronóstico
conformado a partir de éstos, con un comportamiento más
cercano al modelo de Richards corroborado por las métricas
de desempeño utilizadas.

El modelo SIR empleado en el ajuste de la serie de datos
de contagiados activos, y utilizado a partir de la segunda eta-
pa, estima la ocurrencia del pico el 20 de abril con 113 casos
activos y predice llegar a cero casos activos el 8 de junio. Es
también de mucha utilidad mostrar el comportamiento del
número de reproducción efectivo con el tiempo, cuya dismi-
nución gradual refleja el impacto favorable de las medidas de
control adoptadas, con valores por debajo de la unidad a partir
del 26 de abril indicando el inicio de la etapa de control del
brote epidémico. El pico real de la enfermedad en el territorio
con 129 casos confirmados de COVID-19 ocurre el 18 de
abril, y dos meses después: el 15 de junio, correspondiente al
día 97 del brote epidémico, Villa Clara ya alcanza 28 días sin
nuevos casos confirmados de transmisión local.

———————————————————————
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