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Los Procesos de Ramificacion y su Aplicacion al
Estudio de la Transmision de la COVID-19 en Cuba
Branching Processes and their Application to the
Study of Transmission of COVID-19 in Cuba

Marelys Crespo Navas'*, Pedro Pablo de la Cruz Cobas?, Ernesto Quevedo Caballero?, José E.
Valdés Castro'

Resumen El presente trabajo se dedica al estudio de la transmision de la Covid-19 en Cuba, utilizando los
procesos de ramificacién para su modelacion. Estos procesos tienen especial interés en la etapa inicial de una
epidemia o cuando ocurre un rebrote. En el estudio se utiliza el proceso de Galton-Watson y un proceso de
ramificacién, el cual denominamos Epi, semejante al proceso de Bellman-Harris, que modela el comportamiento
de la epidemia.

Para realizar simulaciones del proceso Epi, se estimé el nimero medio de individuos contagiados por una
persona infectada, cuyo valor empirico es el llamado indice de reproduccion basico Ry en epidemiologia, y el
tiempo de generacién se ajustdé mediante una distribucion Gamma.

Ademas, se ilustran con ejemplos resultados asociados al numero medio de individuos que se infectan en un
instante de tiempo y el nUmero medio de infectados hasta ese instante, la probabilidad de que la transmisién
se extinga o se haya extinguido al cabo de un tiempo, el tiempo hasta que la trasmisién se extingue con una
probabilidad dada, y el tiempo medio hasta su extincion y la probabilidad de extinciéon de la misma.

Abstract The present work is dedicated to the study of transmission of Covid-19 in Cuba, using the branching
processes for his modeling. These processes are of especial interest in the initial state of epidemic or when
a re-outbreak occurs. The Galton Watson process and a branching process, which we call Epi, similar to the
Bellman-Harris process, are used in this study to model the behavior of the epidemic.

To carry out the simulations of the Epi process, the mean number of infected individuals by an infector was
estimated, the empiric value of which is the so-called basic reproduction number R, in epidemiology, and the
generation time was adjusted by a Gamma distribution.

In addition, we illustrate with examples results referred to the mean number of individuals who became infected
in an instant of time and the mean number of infected until that moment, the probability that transmission will be
extinguished or extinguished after a time, the time until the transmission is extinguished with a given probability,
and the mean time until its extinction and the probability of its extinction.
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Introduccion

La idea general de los procesos de ramificacion es la si-
guiente. En algtin instante de tiempo se identifica un conjunto
de individuos que forman la generacién 0. Esta generacién
produce descendientes, cuya coleccién forma la generacion 1.
Los descendientes de la generacion 1 constituyen la genera-
cién 2, y asi sucesivamente.

Estos procesos modelan la evolucién en el tiempo de pro-
cesos con estructuras tipo drbol, las cuales pueden encontrarse
en diversas dreas de la ciencia: dindmica de poblacion, fisica,
biologia, computacidn.

El primer estudio sobre procesos de ramificacion se realizé
en el siglo XIX, y estuvo vinculado al problema de la extincién
de apellidos en las familias. Posteriormente este modelo fue
nombrado proceso de Galton-Watson, en alusion a las dos
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personas que iniciaron su estudio. [6] fue el primer libro
dedicado a los procesos de ramificacidon.

Nuestro interés en este tipo de procesos consiste en su
aplicacion a los estudios sobre epidemias. Parece que uno de
los primeros trabajos dedicados a la aplicacién de los procesos
de ramificacién en problemas de epidemias fue [?].

Los procesos de ramificacién tienen especial interés en los
estudios sobre epidemias cuando la transmisién de la enferme-
dad se encuentra en una etapa inicial (en la cual las medidas
de aislamiento y control atin son débiles), u ocurre un rebrote,
ver por ejemplo, la Seccién 9.3 de [4] y [8].

En [1] y [10], se realizan estudios sobre la transmisién ini-
cial de la enfermedad Covid-19 en China, en los cuales, entre
otros modelos, se utilizan procesos de ramificacién. [7] es otro
trabajo sobre la transmisién inicial de la enfermedad en China,
donde se modela mediante simulacién el comportamiento de
la misma.

En los procesos de ramificacién es esencial la ley de repro-
duccion, pr = P(Y =k), k > 0, de la variable aleatoria Y que
representa el nimero de individuos a los cuales directamente
infecta un individuo ya infectado.

Como en todos los modelos para el estudio de epidemias,
una caracteristica esencial en el modelo de Galton-Watson es
el valor medio m = EY de la variable Y, cuyo valor aproxima-
do empirico es el llamado indice de reproduccion bdsico Ry
en epidemiologfia.

El proceso de Galton-Watson describe la reproduccién
de individuos infectados a través de generaciones sucesivas.
Cuando se require una descripcién no por generaciones, sino
en el tiempo, es necesario tener en cuenta la distribucién de
una variable aleatoria V que representa el tiempo de genera-
cion, es decir, el tiempo que transcurre desde que un individuo
es infectado hasta que este infecta a otro. Esto da lugar a pro-
cesos de ramificacién en tiempo continuo que contienen un
proceso de Galton-Watson inmerso. Un proceso de este tipo
es el denominado proceso de Bellman-Harris.

Los procesos a los cuales hemos hecho referencia permi-
ten hacer estimaciones sobre los siguientes indices:

1. Nimero medio de individuos que se infecta en un ins-
tante dado ¢, y nimero medio de infectados hasta ese
instante.

2. Probabilidad de que la transmisién se extinga o se haya
extinguido al cabo de un tiempo dado.

3. Tiempo al cabo del cual la transmisién puede extinguir-
se, con una probabilidad dada.

4. Tiempo medio hasta la extincién y probabilidad de ex-
tincién de la transmision.

En nuestro estudio, los puntos 2, 3 y 4 anteriores se exa-
minan a través de férmulas conocidas correspondientes a los
modelos utilizados, y el punto 1 por medio de la simulacién.
Ademads, usando la simulacién se exploran diferentes escena-
rios de propagacion de la enfermedad, los cuales podrian ser
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utilizados en el disefio de las estrategias de prevencién de la
misma.

Enla Seccién 1 se define el proceso de Galton-Watson y se
presentan algunas férmulas y ejemplos que ilustran su uso. La
Seccién 2 se dedica a las cotas y aproximaciones que permiten
realizar estimaciones cuando no se conoce por completo la ley
de reproduccion de la variable Y. En la Seccién 3 se describen
los dos procesos en tiempo continuo de interés en este estudio.

En la Seccién 4 se presentan los estimadores del parame-
tro m, y también de Ry y el indice efectivo de reproduccion R;.
En la Seccién 5 se realizan simulaciones para la comparacién
mediante gréaficos de los dos modelos considerados, y para
ilustrar el comportamiento del nimero medio de individuos
infectados segtin la variacién del parametro m. La Seccién
6 estd dedicada a la validacién del modelo y de los progra-
mas de simulacién. En esta seccién se estiman el pardmetro
m, y la distribucién de los tiempos de generacion segin los
datos de Cuba y de la provincia La Habana, y se compara el
resultado de la simulacién con la curva real correspondiente
al acumulado de casos en la provincia, en el periodo de 30
dias a partir del 16 de marzo, fecha en la que se confirmé el
primer paciente en esta provincia.

Las definiciones y férmulas bésicas que se utilizardn en
las préximas secciones se pueden consultar en [2], [S] y [6].
Cuando es necesario se citan también otras referencias.

1. Proceso de Galton-Watson

Asumiremos po > 0. Denotemos por X,, la variable alea-
toria que representa la poblacién de individuos infectados co-
rrespondientes a la generaciéon n, n =0,1,.... Sean Y1, Y>. ...
variables aleatorias independientes con igual distribucion que
Y. Observe que

Xn:Yl+"'+YXn,17 n217

si X,—1 > 0. El proceso {X,,}, n > 0, se denomina proceso de
Galton-Watson.
Supongamos que Xy es no aleatorio. El niimero medio de
infectados de la generacidn n se calcula por la férmula
EX,=Xy-m", n>0.
Sea Z, el total de infectados hasta la generacién n, entonces,
como Z, = Y.I' ( X;, se tiene que

n
EZ, =X Y m', n>1.
i=0

Las dos férmulas anteriores son de gran interés practico,
pues aunque se refieren a nimeros medios de infectados en
una generacion y hasta una generacion, respectivamente, y no
en el tiempo real, muestran la magnitud de la epidemia para
un valor dado de m.

La relacién aproximada entre el tiempo real y las genera-
ciones es la siguiente. Sea (0,7/) el intervalo de tiempo en el
cual se examina la transmision de la enfermedad. Denotemos
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por v el tiempo medio de generaciéon. Entonces el niimero
aproximado n de generaciones en el intervalo (0,75) se puede
tomar como el niimero entero que redondea el valor de 77 /7.

Ejemplo 1 Seanv=5,Xo=3yn=35. Comoty =V xn=
5 x5 =125, entonces los valores de EXs y EZs constituyen
valores aproximados del niimero de infectados en el instan-
tety =25y al cabo de ty = 25 dias, respectivamente. Los
valores correspondientes se muestran en la Figura 1 para
m € [0,8;1,5].

601 — Namero de infectados en el dia 25

—— Total de infectados hasta el dia 25
50 A

40 4

30

Infectados

204

10 A

0.8 0.9 1.0 11 1.2 13 1.4 1.5

Figura 1. Cantidad media aproximada de individuos
infectados en el dia 25 y hasta el dia 25.

Ejemplo 2 Sean Xy = 3 y ty = 25. Para los valores vV = 4,5;
5,5y 6,5, usando la formula n =ty /¥, se obtienen los valores
aproximados n = 6, 5 y 4, respectivamente, los cuales corres-
ponden a ty = 25 dias. Para este tiempo se obtiene el total
aproximado de individuos infectados para m € [0,8;1,5). Los
resultados se muestran en la Figura 2.

801 — v=6s5

o
=}

N
=)

Infectados

20

0.8 0.9 1.0 11 1.2 1.3 1.4 1.5

Figura 2. Cantidad media aproximada de individuos
infectados hasta el dia 25.

Sea V(Y) = ¢?. La varianza de X, se calcula por la férmula
(ver [5], pag. 20),
m"(m" —1)
mm—1)
Nétese que cuando m > 1, el valor medio EX,, y la varian-

za V (X,) tienen un crecimiento exponencial como funcién del
nimero de generaciones 7.

V(X,) = 6X,

Una caracteristica importante del proceso de Galton-Watson
es el nimero de la generacién T hasta la extincién de la epi-
demia, el cual se define

T =inf{n>1:X,=0}.

Otra caracteristica de gran importancia es la probabilidad de
extincion de la poblacion de infectados. Sea Q) la probabili-
dad de que la epidemia se extinga en la generacion n o antes,
es decir, 0, = P(X,, = 0). Puede demostrarse que

0=1imQ,.
n

Como es conocido, si m < 1, entonces ET <y Q= 1.
Es decir, en este caso el nimero medio de generaciones hasta
la extincién de la epidemia es finito, y esta se extingue con
probabilidad 1.

Supongamos que m < 1, y sea N el total de individuos
infectados hasta la extincién de la epidemia. Si Xy = 1, enton-
ces,

N=1+N;+---+Ny,

donde Ni,Nj;.... son v.a. independientes con igual distribu-
cién que N. Es decir, el nimero de individuos infectados en
total es igual a 1 (el individuo original) més la cantidad de in-
dividuos infectados, hasta la extincion, correspondiente a cada
uno de los descendientes inmediatos del individuo infectado
inicial (estos son Y). En general, se halla que

Xo

EN = .
1—m

(D
Ejemplo 3 De la formula (1) se obtienen los valores de EN
para Xy =3 ym € [0,7;1). Los resultados se muestran en la

Figura 3.

300

250 4

200 A

150 4

Infectados

100 A

50

0.70 0.75 0.80 0.85 0.90 0.95 1.00
m

Figura 3. Cantidad media de infectados hasta la extincién de
la epidemia.

Muchas veces se asume como distribucion de la variable
Y la distribucién de Poisson con pardmetro m. Esta suposicion
podria justificarse intuitivamente de la siguiente manera. Si
el nimero de individuos de una poblacién es relativamente
grande, entonces cada individuo infectado puede infectar a
cualquier otro miembro de la poblacién con una probabilidad
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pequeiia, y de manera aproximadamente independiente. Lue-
go, usando la aproximacion de la distribucién binomial a la
distribucién de Poisson, en una etapa inicial, el nimero de
infecciones que causa cada individuo infectado tiene aproxi-
madamente distribucién de Poisson. La ventaja en el uso de
esta distribucion es que depende solo del parametro m.

Sea Xp = 1. Sim > 1, la probabilidad de extincién Q es la
solucidn diferente de 1 de la ecuacion

z=g(2), (2)

donde g(z), con 0 < z < 1, es la funcién generadora de proba-
bilidades correspondiente a la variable Y. Para la mayoria de
las distribuciones de Y es necesario hallar la solucién numé-
rica de la ecuacidn (2). Por ejemplo, si Y tiene distribucién
de Poisson con pardmetro m, debe hallarse la solucién de la
ecuacion
7= efm(lfd. 3
Note que cuando Xy = L, la probabilidad de extincién de
la epidemia es igual a Q'. Entonces, para m > 1, el riesgo
r de un brote de gran magnitud en una localidad, cuando se
importan L casos a la misma, se mide por la probabilidad de
no extincioén sin intervencion ([10], pag.4).

r=1-0" “)

Por otro lado, la probabilidad r, de que la epidemia se
extinga después de la generacion n o no se extinga, se calcula
por la férmula

ra=1-0y. ®)

Los valores de Q,, se calculan usando la férmula (2) de

manera recurrente

Qn+1:g(Qn)a n>0

) (6)
donde Qp = 0.

Ejemplo 4 En la Figura 4 se muestran los valores del riesgo
r como funcion de m, para L =1, 3 y 5, cuando Y tiene
distribucion de Poisson.

1.04

0.8

Riesgo

0.4 1

0.2 —

0.0

Figura 4. Riesgo r como funcién de m.

Ejemplo 5 En la Figura 5 se muestran los valores de r, en
funcionn, paraL=1, 3y 5, cuando Y tiene distribucion de
Poisson con parametro m = 1,5.
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Figura 5. Probabilidad de que la epidemia se extinga después
de la generacion n o no se extinga.

2. Cotas y aproximaciones

La importancia de las cotas consiste en que permiten es-
timar caracteristicas de interés, estimando solo algunos para-
metros de la distribucién de Y, sin el conocimiento completo
de esta distribucion.

Sea m < 1. Para el caso Xp = 1 se tienen las siguientes
acotaciones para el nimero medio de generaciones hasta la
extinciéon ET ([12] y [11]).

1 1 -
~<ET< ln( m> m#1— po.
po

Note que en las desigualdades anteriores basta con estimar
my po-.

Ejemplo 6 Sean Xy =1, po =0,2ym=0.,9. Usando la de-
sigualdad anterior, se tiene que 5 < ET <. Esta desigualdad
sugiere que, si el tiempo medio de generacion es igual a 5, en-
tonces el niimero medio aproximado de dias hasta la extincion
podria encontrarse en el intervalo [25,35].

Sim < 1, entonces ([5], pag. 116)
1-Xo-m" < Qy S Xo(1 —m)m"! /2.

Con la parte izquierda de las desigualdades anteriores se
puede estimar la generacién n para la cual la epidemia, con una
probabilidad y dada, se extingue, resolviendo la inecuacion

1_X0'mn 27,

es decir,
4o In1=7) ~In(xo) -
In(m)

Para m < 1 la férmula anterior expresa el riesgo de no
realizar intervenciones, a través del nimero de generaciones
n con el cual se extinguiria la epidemia con una probabilidad
dada 7.



Los Procesos de Ramificacion y su Aplicacion al Estudio de la Transmision de la COVID-19 en Cuba 93

Ejemplo 7 Sean Xo =1, m=0,7y v=0,95. De la formula
(7) se halla que n > 8. Luego si el tiempo medio de genera-
cion es 5 dias, entonces este resultado sugiere, que con una
probabilidad 0,95, el tiempo medio minimo para extinguir-
se la transmision sin intervenciones podria ser no menor de
40 dias. En la Figura 6 se observan grdficas para distintos
valores de Xo y m € [0,7;1).

2000
— X0=1
1750 A X0=3
1500 -
1250 -
8
£ 1000 1
750
500
250 4
0 . : r , .
0.70 0.75 0.80 0.85 0.90 0.95 1.00

m

Figura 6. Tiempo medio aproximado a partir del cual la
epidemia se extingue con probabilidad y = 0,95.

3. Proceso de Bellman-Harris

Consideremos variables aleatorias con igual distribucién
que una variable aleatoria V, que representa el tiempo de
generacion, el cual se define como el tiempo transcurrido
desde que un individuo es infectado hasta que este infecta
a un grupo de individuos. El tamafio de este grupo tiene
distribucién igual que una variable aleatoria Y. Supondremos
que los tiempos de generacidn y los tamafios de los grupos
generados son todas variables independientes.

Denotemos por X; el nimero de infectados generados en
el instante t (no hasta t). Se llama proceso de Bellman-Harris
al proceso {X;},r > 0.

Sea M(r) = EX,. Si V tiene distribucién exponencial, en-
tonces el proceso X; es un proceso de Markov, llamado proce-
so de Galton-Watson en tiempo continuo. Sean EV =1/ y
EY = m. Puede demostrarse (ver [5] pag. 61) que si M(0) =
EXy = L, entonces

M(t) =L 1> 0. ®)

Notese el crecimiento exponencial de M(¢) cuando m > 1.

Cuando la variable V no tiene distribucién exponencial,
para el proceso X; solo se obtienen resultados analiticos en
casos particulares. En aplicaciones practicas, en general, es
necesario el uso de la simulacién.

Proceso Epi

El proceso que describiremos a continuacién se ajusta
mejor al proceso de transmisién de infecciones en epidemias,
y su comportamiento medio es muy similar al proceso de
Bellman-Harris.

Consideremos ahora que los tiempos de generacién son
aquellos que transcurren desde que un individuo es infectado
hasta que este infecta a otro. Supondremos que estos tiempos
son independientes y tienen igual distribucién que una variable
aleatoria V, y también son independientes del nimero de
contagiados por cada individuo infectado, cuya distribucion
es igual a la de una variable aleatoria Y.

Como antes, sea X; el nimero de infectados generados en
el instante t. Llamaremos proceso Epi (Epi-de epidemia), al
proceso {X;}, 1 > 0.

Tanto en el proceso de Bellman-Harris como en el pro-
ceso Epi, es de gran interés el proceso {Z;}, t > 0, donde Z;
representa el nimero de infectados hasta el instante t.

4. R;. Estimacion de m

En esta seccién asumiremos m > 1. Recordemos que el
valor estimado de m es Ry. El nimero efectivo de reproduc-
cion, denotado por R;, es el nimero medio de los individuos
que infecta cada individuo en el instante ¢ de la transmision.

Si el niimero de la generacién n es grande, intuitivamente
se tiene N

~ 1 & - Xn+1
" X, ; =

y un estimador de m, como se sefiala en [3] (Se propuso en
[9]) es

_ Xy

ml’l = I’ n Z 17

Xn—l

si X,,_1 > 0. Cuando X,, = 0 se toma 7, = 1. Esta idea se
traslada al tiempo real. Si por ejemplo, la unidad de tiempo es
dia, se expresa

X
, t>1.

Xi—1
con X;_1 > 0, donde X; es el niimero de infectados correspon-
dientes al instante ¢.

Intuitivamente se observa que en la prctica puede ser mas
util utilizar una ventana de tiempo [t — k. + k] para realizar
la estimacion,

R, =~

1 t+k X;

T 2k+1 42 Xy

1<k<t. ©)

R,

El valor de k se determina intuitivamente de acuerdo a la
situacion préactica especifica. Podrian tomarse, por ejemplo,
k=1 (3 valores) o k = 2 (5 valores).

Con una idea similar se pueden usar también las ventanas
(t —k,1] o [t,t + k). Si se trata de estimar el valor de Ry al
inicio de la transmision, entonces debe tomarse una ventana
del tipo (t —k,1], k <.

Segun [3], el siguiente estimador de m es minimo cuadra-
tico, maximo verosimil y consistente, si la distribucién de Y
pertenece a una subclase amplia de la clase de distribuciones
exponenciales

~ Z?:OXI' o Zy

UYL Xt Zea

Ciencias Matematicas, Vol. 34, No. 1, 2020, Pag. 89-97



94 Los Procesos de Ramificacion y su Aplicacion al Estudio de la Transmision de la COVID-19 en Cuba

Trasladando la idea al caso del tiempo real, se tiene, para
la ventana [r — k,t + k],

t+k i .
1 & j::())(j

2%k+1 4 Y X

R 1<k<t.  (10)

En la literatura se presenta gran variedad de estimadores
para Ry. En el presente estudio, utilizamos las expresiones (9)

y (10).

5. Simulaciones

Las simulaciones para los procesos de Bellman-Harris y
Epi muestran que estos dos procesos se comportan muy simi-
lares en términos de sus medias y desviaciones estandar. En
la Figura 7 se observa que las medias obtenidas para ambos
procesos por medio de la simulacién son parecidas. La simu-
lacidn se realiz6 usando para Y una distribucién de Poisson
con parametro m = 1,45 y para V una distribucién Gamma
con parametros de forma y escala o = 1,52 y u = 3,47, res-
pectivamente.

—— Proceso de Bellman-Harris
—— Proceso EPI

Infectados

0 5 10 5 0 5 0
Dia

Figura 7. Cantidad media de individuos infectados en el

instante ?.

Adoptamos el proceso Epi como modelo de la transmi-
sién de la enfermedad, y por lo tanto para la realizacién de
las simulaciones, puesto que este proceso se ajusta mejor al
comportamiento real de la epidemia. A continuacién se ana-
liza graficamente cémo influyen los parametros m y Xy en el
desarrollo de la transmisién. En todos los casos se generaron
1000 trayectorias del proceso, donde el tiempo de generacioén
V tiene distribucion Gamma con pardmetros de forma y escala
a=1,52y u = 3,47, respectivamente. Con estos valores de
los pardmetros, el tiempo medio de generacién es v = 5,28
dias.

El valor de m tiene una gran influencia en el comporta-
miento de la epidemia. Asumiendo que en el instante inicial
hay 3 individuos infectados, es decir, Xo = 3, en la Figura 8
se observa la cantidad media de individuos infectados hasta el
instante ¢, para diferentes valores de m.

Otro valor que influye en el comportamiento de la epi-
demia es la cantidad inicial de individuos infectados. En la
Figura 9 se ilustra el comportamiento de la epidemia, a través
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600 4

Infectados

200 A

Dia

Figura 8. Cantidad media de individuos infectados hasta el
instante ¢ para v = 5,28 y Xp = 3.

del nimero medio de infectados, para diferentes valores de
Xo y de m.

En la Figura 10 se muestran las gréficas de las medias del
nimero de infectados hasta el instante = 30 y una regién
de confianza al 90 % alrededor de estas medias. Los valores
de m que se tomaron son pequeflos, puesto que para valores
mayores no es posible determinar una region de confianza
aceptable, debido a que en estos casos la varianza del proceso
tiene valores muy grandes.

6. Validacion del modelo y de las
simulaciones

Como una forma de verificar la correcta implementacion
del programa de simulacién, se comprobd la coincidencia de
los valores medios del nimero de individuos que se infectan
en un instante ¢, hallados por medio de la simulacién, con la
férmula (8). Esta verificacion se realizé asumiendo que los
tiempos de generacién tienen distribucién exponencial, tal
como es requerido para deducir (8).

6.1 Tiempos de generacion

Debido a la dificultad para medir el tiempo de generacion,
internacionalmente es aceptado que, como valor aproximado
de este, se tome la diferencia entre los instantes de inicio de
sintomas del individuo que infecta y el infectado, es decir, el
intervalo de serie.

En la Figura 11 se muestra un histograma correspondiente
a una muestra de 125 valores de tiempos de generacién en
Cuba. La media y desviacién estandar fueron 5,28 y 4,28 dias,
respectivamente.

Al realizar la prueba de la bondad de ajuste x> con la
hipétesis de una distribucion Gamma, se obtuvo un p-valor
igual a 0,40 aproximadamente.

Las estimaciones por el método de los momentos de los
pardmetros de forma y de escala de la distribucién Gamma
son U =3,47y a = 1,52, respectivamente.
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Figura 9. Cantidad media de individuos infectados hasta el
instante ¢ para v = 5,28.

6.2 La Habana

La Habana es la provincia con el mayor niimero de casos
positivos a la enfermedad Covid-19, por lo que es de interés
validar el modelo en la capital.

Para la estimacién del valor de m durante las dos primeras
semanas desde el inicio de la transmision, utilizamos los esti-
madores (9) y (10) con ventana de tiempo k = 3, y se obtuvo
el valor aproximado m = 1,42.

De una muestra de los tiempos de generacidn con tamafio
48, se obtuvo que la media y la desviacion estandar son 5,67 y

Infectados

0 5 10 15 20 25 30
Dia
(@) m=0,5

25 A

20 A
0

S 15 A
8
I}
2

=10

5

0 T r T T T
0 5 10 15 20 25 30
Dia
(b)y m=0,9

50 A

40 4

3 30
el
©
i}
2L

£ 204

10 A

0 . v " v
0 5 10 15 20 25 30
Dia
c)m=1,1

Figura 10. Cantidad media de individuos infectados hasta el
instante ¢t para v = 5,28, y region de confianza para el 90 %
(£ 1.64 - stdev).

5,28 dias, respectivamente. De estos valores, por el método de
los momentos, se hallaron las estimaciones de los pardmetros,
o =1,15y u =492, Al realizar la prueba de bondad de
ajuste x2, no se rechaza el ajuste a la distribucién Gamma con
p-valor igual a 0,20.

En la Figura 12 se observan las curvas correspondientes a
la cantidad acumulada de individuos infectados en el instante
t en La Habana, y a la cantidad media de infectados en ese
instante obtenida por medio de la simulacién del proceso Epi.
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Figura 11. Histograma de los tiempos de generacion para
125 datos en Cuba.

El instante inicial fue el 16 de marzo, fecha de confirmacion
del primer paciente en la provincia. Se generaron 1000 trayec-
torias del proceso utilizando los valores mencionados de las
estimaciones de los parametros.
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Figura 12. Cantidad de individuos infectados hasta el
instante # en La Habana.

Para la simulacién se asumi6 que en el instante inicial ha-
bian 14 individuos infectados, que es la cantidad de individuos
confirmados con la enfermedad que arribaron a la provincia
en los primeros dias de inicio de la transmision.

La curva media obtenida mediante la simulacién corres-
ponde a una situacién en la cual no se toman medidas de
contencién de la transmision, y puesto que se hall6 con una
cantidad limitada de infectados iniciales, infraestima la si-
tuacion real en que no se toman estas medidas. No obstante,
como se observa en la Figura 12, esta curva tiene la tendencia
a ser superior a la curva correspondiente al nimero total de
infectados reales, situacion en la cual si existen medidas de
contencién, aunque por otra parte, debe sefialarse que en la
curva real posiblemente no se incluyen algunos casos asinto-
maticos.
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Conclusiones

Los Ejemplos 1-7 de las Secciones 1 y 2, ilustran cémo
algunas férmulas de la teoria de los procesos de ramificacién
podrian tener utilidad en las estimaciones de diferentes indices
sobre el comportamiento de la epidemia.

En la Seccién 3 se introdujo el proceso que denominamos
Epi, el cual consideramos que es el que mejor modela la
epidemia, entre los dos procesos presentados en esa seccidn.

Las distribuciones, Gamma, Weibull y Lognormal, son
utilizadas en los estudios internacionales como modelos de
distribucién para los tiempos de generacién. Tanto para los da-
tos de Cuba, como de La Habana, fue la distribucion Gamma
la que mejor se ajusté. Por otra parte, asumimos la distribu-
cién de Poisson como ley de reproduccion, sobre la base de
consideraciones tedricas y la experiencia internacional. No
obstante, es conveniente analizar el uso de otras distribucio-
nes.

Para la realizacion de las simulaciones se implementaron
programas en el lenguaje Python. La validacién del modelo
Epi y de su implementacién en el lenguaje de programacion,
realizada con los datos de la provincia La Habana, indica que
el programa puede ser utilizado en apoyo a la toma de deci-
siones sobre las medidas a tomar, ante un posible reinicio de
la transmisién de la enfermedad en las diferentes provincias.
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