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Resumen

En este documento se muestra la metodologiaimplementada por el Instituto Nacional
de Salud para determinar el impacto del virus COVID-19 (SARS-CoV-2) en términos
de numero y tipos de casos, velocidad de transmisién y la cual ha permitido la
simulacién de escenarios para la toma de decisiones por parte del Gobierno Nacional.
Este documento es la primera version de los modelos y metodologias que el INS ha
venido explorando los ultimos meses con el fin de mejorar las estimaciones desde
la ampliacion del modelo SIR hacia un SEIR, pasando por otras metodologias de
estimacion de la tasa de transmisién, hasta la inclusion de parametros relacionados
con la movilidad y la geografia del contagio. Para este propdsito, se hizo uso de los
datos de lavigilancia epidemioldgica recolectados en los municipios y departamentos
del pais, asi como la implementacion de adaptaciones innovadoras de modelos
epidemiologicos referenciados en la literatura y que capturan las particularidades
del comportamiento del virus en el pais.

'Gustavo Nicolas Paez-Salamanca ha trabajado en el Ministerio de Salud y Proteccion Social y ahora esta vinculado al
Myanmar Development Institute. Adolfo Quiroz-Salazar es profesor del departamento de matematicas de la Universidad
de los Andes. Juan Felipe Cerdn y Santiago Enrique Cortés estan vinculados a la Universidad de los Andes. Los demas
autores son miembros del equipo de trabajo del Observatorio Nacional de Salud (ONS) del Instituto Nacional de Salud (INS).
Agradecemos a Aval Digital Labs (ADL), su presidenta Ana Albir, a los lideres de este proyecto Tito Neira, Lina Osorio, Liliana
Betancourt y sus equipos, quienes dispusieron la plataforma tecnoldgica para correr de manera mas eficiente los codigos
diseflados por el equipo técnico del ONS y han participado en la discusién y revision de cddigos para su optimizacion
(disminuir tiempos de ejecucion).
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Introduccion

Elcoronavirus 2019 (COVID-19) es una enfermedad
infecciosa considerada por la Organizacion
Mundial de la Salud (OMS) como un problema de
salud publica. Es producida por el coronavirus-2
(SARS-CoV-2) (1), un virus de ARN monocatenario
de sentido positivo perteneciente al género
Betacoronavirus (2—-4). Parece que los reservorios
del COVID-19 son los murciélagos (5) y otros
animales salvajes (3,6), pero aun no se ha logrado
establecer potenciales hospederos intermedios
(7). El brote inicio en el mercado de mariscos
de Hunan en Wuhan (China), donde a menudo
se venden animales vivos como murciélagos,
serpientes, ranas, entre otros (3,6,8).

El virus se transmite de persona a persona
(9) por gotitas, contacto y fomites (10,11). Las
estimaciones actuales indican que el COVID-19
tiene un periodo de incubacion medio de tres
dias (rango de O a 24 dias) y una alta tasa de
transmisién, estudios recientes muestran que la
transmisién se da por individuos sintomaticos
como individuos asintomaticos (10,11).

La enfermedad presenta sintomas tales como
fiebre, tos y mialgias, dolores musculares, o fatiga;
es posible que dias antes de la fiebre se presente
diarrea y nauseas. También puede aparecer
cefalea o hemoptisis (10,12) e incluso podria
cursar sin sintomas (9). Los adultos mayores que
presentan comorbilidad tienen mas probabilidad
de presentar insuficiencia respiratoria debido al
dafio alveolar severo que produce el virus (13).
La enfermedad, inicialmente, puede mostrar una
rapida progresion de leve a grave lo cual causaria
insuficiencia organica multisistémica y en los
casos criticos ocasionaria la muerte (12,14).

Cronologia de la pandemia

En diciembre de 2019 se presentdé un brote de
neumonia en Wuhan (8) causada por el COVID-19,
gue luego se extendid por China y otros paises,
afectando considerablemente los sistemas de
salud. EL 30 de enero de 2020, la OMS declard
el brote como una emergencia de salud publica
de preocupacién internacional (15). Para limitar
y controlar la transmisiéon se han recomendado
medidas relacionadas con deteccion temprana,

diagnostico precoz, tratamiento oportuno,
seguimiento de posibles contactos y cuarentena,
acciones que buscan bloquear la transmisién
de persona a persona, asi como reducir las
infecciones secundarias entre contactos cercanos
y trabajadores de la salud (16).

Los modelos epidemioldgicos

Su uso es una herramienta imprescindible para
el analisis de la transmisién de enfermedades
emergentes y reemergentes, puesto que los
modelos permiten estudiar los procesos de
propagacion, deteccion, prevencion, control, asi
como de posibles tratamientos. En la literatura
existe una gran variedad de modelos, el interés
se centra en aquellos donde el agente infeccioso
de la enfermedad es un virus. Los modelos
basicos como SIR (nombre que proviene de las
iniciales Susceptible, Infectado y Recuperado)
o SEIR (Susceptible, Expuesto, Infectado,
Recuperado) son ampliamente utilizados (17,18)
por la simplicidad y eficiencia de sus resultados.
Estos permiten entender el comportamiento de
la enfermedad en una poblacién y, de este modo,
hacer la transicion a modelos mas complejos.

Las propiedades y procesos de la enfermedad
COVID-19 son objeto de investigacion a nivel
mundial. Es claro que Colombia enfrenta
grandes retos para la estimacién de parametros
de un modelo representativo, que proporcione
informacion para el disefio y ajuste de politicas
de salud publica. Uno de los desafios se debe al
subregistro natural causado por la existencia de
personas asintomaticas, o con sintomas leves que
no consideran necesario reportar la enfermedad.
Porotro lado, existe un rezago entre eldiaen que la
persona empieza a sentirse enferma, el momento
en el cual el caso es notificado y, finalmente, el dia
en que la persona es oficialmente diagnosticada
con el virus. El segundo reto en Colombia emerge
de la idiosincrasia del pais, los usos y costumbres
de la sociedad que determinan la frecuencia de
contactos entre personas (y por ende la facilidad
de transmisiéon del virus). Por otro lado, estan las
politicas publicas de cuarentena que en mayor o
menor medida han sido tomadas en los distintos
entes territoriales y las cuales también afectan
los patrones de transmision del virus.
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Modelos y métodos utilizados por el INS

Eldocumentosedivide enlas siguientes secciones:
la primera describe la estructura de un modelo
SIR con el que se realizan las predicciones para
el pais y las regiones (Andes Occidentales, Andes
Orientales, Caribe, Pacifico, Amazonia y Llanos);
en la segunda, se profundiza en la correccion
empirica del niumero de casos generados a partir
de métodos de correccion de incurridos y no
reportados conocidos como método de Chain
Ladder o triangulo de siniestros. A continuacion,
se detallan dos métodos con los que se esta
estimando la tasa de transmisién R(t) en el pais.
Finalmente, en las conclusiones se presentan los
futuros desarrollos.
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1.Modelo SIR (Susceptible-Infectado-Recuperado)

Es un modelo compartimental deterministico en
donde la poblacion afectada se divide en tres
grupos: “S” el grupo de individuos susceptibles o
que pueden contagiarse; “I”, el grupo de individuos
infectados o que son capaces de transmitir
la enfermedad; y “R” el grupo de individuos
recuperados de la infeccion (en este modelo
el supuesto es que los recuperados adquieren
inmunidad) (18). EL modelo SIR se describe
mediante el siguiente sistema de ecuaciones

diferenciales ordinarias:

Donde P representa la tasa de
transmisibilidad que se define
como B(t)=y R(t); la cual contiene,
el parametro y que representa el
inverso multiplicativo del periodo
de infeccion de la enfermedad, el
cual se estima como 5,8 dias (IC
95% 4,3-7,5 dias) (19), y R(t) es
la tasa efectiva de reproduccion.
Desde la visién de politica
publica, R(t) es fundamental para
comprender la evoluciéon de una
epidemia dado que tiene como
objeto medir cuantos individuos
en estado susceptible pueden ser
infectados por una persona enferma durante el
tiempo en que esta se encuentra en un estado
infeccioso. Este valor incluye tres componentes
(20):

1. Duracion del periodo de infeccion.

2. Probabilidad que la infeccién pase de una
persona infecciosa a una persona susceptible.

3. Numero promedio de veces, por unidad de
tiempo, que un individuo infeccioso se encuentra
a un individuo susceptible durante el dia.

Como se ampliara mas adelante, el R(t) se
estima por fuera del modelo, actualmente a
través de dos métodos de series de tiempo que
seran explicadas en la tercera parte de este
documento. Igualmente, como se explicara a
continuacion para la estimacién de la tasa de
transmisién, se realiza un ajuste sobre los datos
de numero de casos reportados con el fin de
corregir el subregistro por medio del método
conocido como Chain Ladder.

0,01
At _pa1-
Py
IR
3t

2. Ajuste de Chain Ladder o triangulo de siniestros

En esta seccion se describe el tratamiento que
se da a los datos de entrada del numero de casos
reportados para hacer una estimacién adecuada
de los casos sintomaticos que aparecen en un
dia determinado. El método usado, denominado
“Chain Ladder”, o triangulo de siniestros, usa
informacién conocida sobre el tiempo estimado
que toma un caso desde que se genera (es decir,
desde que aparece un paciente sintomatico)
hasta que se reporta (bien sea por notificacion o
por diagndstico) y lo usa para ajustar
aquellos valores donde es posible que
exista todavia un rezago en el registro.

Este método es usado ampliamente
en la actualidad con el objetivo de
corregir aquellos siniestros incurridos,
pero no reportados (IBNR por sus siglas
en inglés -incurred but not reported).
Esta técnica se basa en la elaboracion
de triangulos de “contingencia”
bidimensionales. En este caso
particular, tienen como objetivo
saber el potencial de contagiados,
considerando las diferencias entre
los tiempos de aparicion de sintomas,
la fecha de notificacion y la fecha de
diagnostico, por tanto, usando la informacion
disponible, las dimensiones seran la fecha de
inicio de sintomas (filas) y los dias de diferencia
(o rezago) respecto a la fecha de notificacion o la
fecha de diagnostico (columnas).

Usualmente, los datos iniciales de reporte tienen
problemas de calidad del dato, la cual se da por
la diferencia entre la primera fecha en la que se
registra sintomas y el dia en que se presenta el
diagnostico o notificacion, por lo cual se realiza
una ponderacion a los valores mas antiguos (mas
rezagos), la cual es exponencial de 0,95, esto
significa que las proporciones acumuladas del
periodo t, van a tener un peso que es el 95% del
peso de las proporciones del periodo t+1.

La Figura 1 representa los resultados del método
de ajuste realizado por medio de fecha de
diagnostico y fecha de notificacion del caso. Las
técnicas presentan ajustes distintos, dado que
ambos rezagos estan influenciados por distintos
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Casos Nusvos

factores. De forma particular, se sugiere que un
ajuste via fecha de notificacion presenta una cota
inferior al nUmero de casos esperados, mientras
que el de diagnostico exhibe una cota superior.
Esto se debe a que en principio los casos se
notifican rapido (a los siete dias del evento mas de
la mitad de los casos ya han sido notificados). Sin
embargo, los reportes de vigilancia y laboratorio
en salud publica del INS demuestran cémo
muchos de los casos sospechosos son negativos
al virus, por lo que solo observando el numero de
casos notificados requiere ajustes adicionales.
De otro lado, el diagnostico por laboratorio toma
tiempo, y entre mas gente esté infectada, mas
se demorard el diagnostico dada la capacidad
logistica del pais. No obstante, todos estos
casos son por definicion casos verdaderos. Por
este motivo, y por ser una cota superior bajo el
principio de precaucién, en este estudio se usa,
y en general se recomienda, el uso del ajuste via
casos diagnosticados.

Figura 1 Ajustes de casos del Covid-19, segun notificacién y
diagndstico, a corte de 30 de junio de 2020
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En consecuencia, es importante notar que el
ajuste tiene sentido después de algunos dias ya
gue los valores mas recientes presentan una alta
volatilidad. Por tal motivo, no se recomienda ajustar
los 7 dias previos a la fecha actual. Debido a esto,
se propone ajustar al 15 de junio y no a la ultima
fecha de actualizacién de este reporte (22 de junio).
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3.Estimacion de la tasa efectiva de reproduccion

(R ()

Considerando lo anteriormente mencionado, una
de las particularidades delmodelo es laestimacién
“por fuera del SIR” y a priori de la tasa efectiva de
reproduccion. Esta tasa se convierte en uno de
los valores mas importantes de politica publica,
puesto que cuando se estima la tasa efectiva
esta permite evaluar el efecto de las medidas
de politica, y tener insumos para la prediccion
de posibles casos futuros. Como se sefalaba
anteriormente la tasa efectiva muestra cuantos
individuos susceptibles pueden ser infectados
por una persona enferma siendo una medida de
la “velocidad de contagio” si, por ejemplo, la tasa
es igual a 2, significa que un enfermo infectaria
a dos personas susceptibles. Intuitivamente,
si la tasa es inferior a 1 se entendera que la
enfermedad no se esta propagando porque cada
enfermo “contagiaria” a menos de una persona.
Por esta razon, este indicador permite evaluar el
éxito de las medidas de politica, es decir, una
cuarentena estricta como la que tuvo lugar en
Colombia las dos semanas siguientes al 25
de marzo, deberia disminuir la velocidad de
contagio en la medida que el aislamiento evita
la transmision de los enfermos (incluyendo los
asintomaticos). Efectivamente, durante el periodo
en mencion el R(t) alcanzd valores medios de
11 que luego fue aumentando a medida que la
medida se relajo, indicando que en un periodo
de tiempo la velocidad de contagio disminuyo
significativamente.

La tasa de reproduccién puede estimarse
como uno de los parametros calibrados del
modelo tedricamente. Actualmente, el Instituto
Nacional de Salud esta trabajando en un modelo
alternativo, el cual es un modelo epidemiologico
compartimental a corto plazo para el estudio de
COVID-19 en Colombia, este incluye aspectos
que no han sido considerados en los modelos
presentados en este documento. Para los
analisis actuales y considerando la necesidad de
encontrar el nUmero de transmision en el pais, se
realiza una aproximacion a través de dos modelos
basados en series de tiempo. En la primera parte,
se realizara una conceptualizacién de la tasa de
reproduccion y en la segunda, se describiran los
modelos.

3.1 Conceptualizacion de la tasa de

reproduccion

Esta descomposicién de  R(t), descrita
anteriormente, permite evidenciar que la tasa
de reproducciéon es influenciada por factores
biolégicos de la enfermedad (los cuales
determinan por cuanto tiempo la persona
es infecciosa y parte de la facilidad en que
la enfermedad se contagie entre personas) y
factores sociales (que estiman el tipo y frecuencia
de las interacciones entre personas). De esta
forma, se derivan elementos relevantes que se
tienen en cuenta en la modelacién de la tasa de
reproduccion. Por un lado, la tasa varia segun
el contexto y la idiosincrasia de la poblacion de
estudio. Debido a esto, extrapolar valores a zonas
geograficas distintas puede ser inapropiado. Por
otra parte, la variacién también es temporal y es
afectada por cambios en la poblacion susceptible
y decisiones gubernamentales tales como
politicas de cuarentena, distanciamiento social,
entre otras.

Autores como Fraser (2007) (21) y Cori et al.
(2013)(22) proponen diferenciar dos tipos de
tasas de reproduccién. Una, identificada como la
tasa de reproduccién efectiva R(t), la cual esta
asociada al numero de personas que empiezan
su infeccidén en el dia t e infectaran si los tres
factores previamente mencionados se mantienen
invariantes durante el periodo de infeccién.
Otra, es la tasa de reproduccién de caso, Re,
la cual incorpora los cambios que tienen estos
tres factores durante el periodo de tiempo en el
cual el individuo es infeccioso. De esta forma, el
primer indicador tiene un énfasis prospectivo y
de caracteristica contrafactual a partir del cual se
plantean escenarios tales como: ceteris paribus
la tasa de reproduccién es Ry, por ende, si no
se ejercen cambios el numero de infectados que
se espera es X. Por otro lado, el Rc presenta un
enfoque retrospectivo y de monitoreo a partir
del cual se puede visualizar de forma directa
la influencia que ejercen los cambios sociales
(usualmente impulsados por politicas publicas)
en el desarrollo de la enfermedad. Ambos
indicadores permiten entender si la epidemia se
estd expandiendo (cuando estos indicadores son
mayores a 1) o se esta reduciendo (cuando estos
indicadores son menores a 1).
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Las siguientes secciones presentan los modelos
mediante los cuales estos indicadores se van a
medir. Naturalmente, entre modelos la definicion
matematica presenta pequefas variaciones. Sin
embargo, todas estas se realizan en pro de medir
los mismos conceptos bajo diferentes conjuntos
de supuestos.

3.2 Modelos de serie de tiempo

Enestaseccionse presentan dos modelos basados
en los calculos originales desarrollados en el
articulo de investigacién de Kermack-McKendrick
(1927)(23). Dicha estrategia de modelacion se

permite realizar ejercicios de migracion a través
de las matrices de varianzas y covarianzas, y es
mas robusto frente a la ausencia de datos.

3.2.1. Modelo Bayesiano
Para propodsitos de esta seccion IN (t) es el niumero
de individuos que empiezan a ser infecciosos en el
periodo t, e I(t) es el numero total de individuos
infecciosos en este periodo. En el modelo IN (t)
se considera un valor estocastico (varia con el
tiempo o evoluciona en funcién de otra variable)
que depende del numero de personas infecciosas
en periodos anteriores, ajustado por la diferencia
entre los periodos a considerar. De esta forma, se
define la ecuaciéon de renovacion (renewal) como:

elige dado que

sus elementos o En este caso el
son intuitivos _I factor ¢(t) esta
(21) 'y han sido _ ) relacionado con
sistematicamente I ({3— -;_ &%;‘\ NQQ—-C kl\ las caracteristicas
usados para la N sociales vinculadas
evaluacion de las - T=1 a la tasa de
epidemias mas reproduccion,y w(t)

recientes (24). Asi,
el principal modelo
de referencia de
esta seccion es el
planteado por Thompson et al. (2019) (24) el cual
sintetizaelestado actualde estaserie de modelos.
Debido a la forma de estimacion, se denomina
modelo Bayesiano. Una vez que las componentes
principales se describen, se pasara a discutir
cuales son las limitaciones de este modelo y en
consecuencia a proponer uno alternativo, el cual
se considera como un Modelo Estado-Espacio.
En el mismo sentido, se analiza las ventajas y las
nacional, mientras

limitaciones del mismo.

(v <)

K tt)= E 0w

T=I
que el Modelo Estado-
Espacio es usado para la estimacion de la tasa de
reproduccion regional-distrital. Siendo el primero
apropiado para la estimacién nacional, pues este

asume que no hay migracion y se cuenta con
un buen numero de datos. El segundo modelo

El primer modelo,
Modelo Bayesiano, se
esta utilizando para
la estimaciéon de la
tasa de reproduccién

Donde el factor de ajuste es B%)ﬁ: ¢(‘(:)U.)(T)

a el intervalo serial
de la enfermedad,
se define como
la densidad de
probabilidad delnimero de personas que empiezan
a ser infecciosas, 1 unidades de tiempo después
de que la persona que le infecté comenzd a ser
infecciosa.

A partir del analisis sugerido por Wallinga y Teunis
(2004)(25) y Fraser (2007)(21), se tiene la ecuacion
(2) el cual se amplia técnicamente y con los
diferentes supuestos en el Anexo 2.

Segun el analisis de
Fraser (2007) (21), las
principales ventajas
de este modelo son el
desarrollo accesible
de los calculos y la
relativa simplicidad
para encontrar los
intervalos seriales. Sin embargo, el calculo de
estos genera problemas conceptuales para la
estimacion del R(t). Tal como lo plantea el autor,
el calculo del intervalo serial se ve afectado por
las normas sociales. Debido a esto, presumir
intervalos seriales fijos en escenarios donde las

KR &—DQ)
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interacciones entre personas son afectadas por
politicas publicas, pueden afectar la capacidad
del R(t) de capturar estos cambios. Adicional
al problema conceptual, la necesidad de
determinar una ventana de estimacién w, genera
una suavizacion forzada en la cual diferentes
periodos se promedian. Por esta razén, R(t) no
captura exclusivamente la capacidad de infeccién
de un dia determinado, sino que incluye, por
construccion, una combinacion de estos valores
en los periodos anexos.

Como se sefald anteriormente con este modelo
se realiza la estimacion de la tasa efectiva de
reproduccion. Los valores calculados se suavizan
con el objetivo de evitar el sobreajuste a través de
un programa de
optimizacién que
puede detallarse
en el Anexo 2.
EL parametro
clave
cual se ajusta el
suavizamiento
es el parametro
A, el cual en la
figura 2 toma
dos valores.
un A menor
ajusta mejor los
datos respecto
a los casos
ocurridos. Sin 1.0~
embargo, esto

se da porque el

modelo presenta

un sobreajuste

a la serie y eso hace que sea muy sensible a
errores de medicidon, los cuales son altamente
probables (dentro de rangos razonables), dada
la caracteristica asintomatica del virus. Por otro
lado, si bien aumentar el suavizamiento hace el
modelo robusto al ruido numérico, también hace
que cambios del parametro en el tiempo no sean
visibles. A manera de ejemplo, si A»>w, el modelo
predice el R (t) promedio del periodo, lo cual no
permite visualizar cambios de politica. Ahora bien,
a partir del criterio de expertos y los diferentes

Periodo de Ajuste

sobre el 168

ot

1.5~

Tasa Efectiva de Reproduccion

Mar Apr May
Dias

experimentos de estimacién realizados, se
considera que el valor de A adecuado a usar esta
entre 6,4 x 10" y 6,4 x10™. 2

De acuerdo con la Figura 2, la tasa efectiva de
transmisién nacional inicié en niveles cercanos
a los 2,5, durante la cuarentena nacional que
empezo la ultima semana de marzo el promedio
estuvo en 1,11, y se inicid6 un cambio de tendencia
entre la primera y segunda semana de abril.
Desde el 27 de abril, se estima un promedio de
119. En los ultimos periodos se presenta alta
volatilidad de la serie® que oscila alrededor
de una pendiente positiva, por lo cual prefiere
hacerse una interpretacién de un promedio mas
amplio desde el 27 de abril.

Figura 2. Periodo de ajuste y estimacion de la tasa efectiva de
reproduccidon R (t) a corte de 30 de junio de 2020.

3.2.2. Modelo
Estado -
Espacio

Buscando
solucionar las
limitaciones
planteadas en el

Escenario modelo anterior,
PE(Lambda=6.4e+10) se considera
-+ PE(Lambda=6.4e+11) el modelo de

Estado-Espacio
que redefine el
o(t) con el fin
de que capture
) unicamente los
Jun componentes
biolégicos de
la enfermedad
y luego, a partir de la estimacién estadistica
Bayesiana, se conduzca a una estimacion basada
en series de tiempo con el propdsito de evitar
los problemas generados por la ventana de
estimacion.

A partir de estaredefinicion, que puede observarse
en el Anexo 2 en detalle, se obtiene la siguiente
ecuacion donde Rc (t) se determina a través de
la ecuacidén (2) ajustada por Q que corresponde a
el numero de dias que la persona puede infectar.

2 Actualmente, el INS esta realizando ajustes para tener un X optimizado.
3 Esto se da principalmente por la calidad de los datos recién reportados.
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Ret) =2w (%) X ‘;L‘ 2 %)

Esta estimacion logra resultados similares a el
modelo Bayesiano, corrigiendo los dos problemas
tedricos mencionados anteriormente. Ahora bien,
este proceso trae consigo un nuevo reto ya que
cambia el requisito del intervalo serial por el
requisito de la distribucion de los tiempos de
incubacion y de infeccién. Por tal motivo, si bien
desde la teoria este modelo presenta mejoras
con respecto al modelo anterior, en la practica
su eleccion esta condicionada a informacion
gue se tenga sobre estas caracteristicas de la
enfermedad.

En la Figura 3 y en la Tabla 1, se pueden observar
las estimaciones hasta el 30 de junio para las
regiones y los distritos elaboradas bajo esta
metodologia. A modo de ejemplo, Bogota durante
las dos primeras semanas de marzo alcanzod
una tasa efectiva de reproduccién cercana a
2,4. En la ultima semana de marzo y primera
de abril, después de la medida de cuarentena
local y nacional esta tasa decae drasticamente.
Ahora, durante el periodo comprendido entre
abril y junio, la tasa efectiva de reproduccion se
ha mantenido por debajo de 1,5. Este valor ha
aumentado en la ultima semana de junio lo cual
se ve reflejado en el actual aumento de contagios.
Observamos que las series de Bogota y Cali tiene
un comportamiento similar con una variabilidad
pequeia después de darse el pico inicial, en
comparacion con series de otras ciudades-
regiones que muestran una mayor variabilidad
en la tasa efectiva de reproduccién. Es de notar
que Amazonas y Llanos registran altos niveles de
volatilidad superando en ocasiones valores de 2,0
en la tasa efectiva de reproduccion a lo largo del
periodo.
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Tabla 1 R(t) promedio estimado desde el 27 de abril para zonas
de Colombia, a corte de 30 de junio de 2020.

Zona Promedio del R(t) desde 27
de abril

Andes Occidentales 1,8

Andes Orientales 1,18

Caribe 1,23

Pacifico 107

Amazonia y Llanos 1,27

Figura 3 Estimacién tasa efectiva de reproduccién R(t) por
regiones a corte de 30 de junio de 2020.
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Estimacidn de la tasa efectiva de reproduccion
AMAZoNas

Estimacidn de la tasa efectiva de reproduccion
Villavicencio

Apr 15 May 01 My 1% pn @l
Fecha de inkcio de sintomas

Estimacidn de la tasa efectiva de reproduccion
Tumaco

[T

May Jun
Fecha de inicio de sintomas

Estimacion de la tasa efectiva de reproduccion
AndesOccidentales

Apr My n
Fecha de inicio de sintomas

Estimacion de la tasa efectiva de reproduccion
AndesOrientales

Apr Mary Jm
Fecha de inicio de sintomas

Estimacion de la tasa efectiva de reproduccion
Pacifico

Apr My i
Fecha de inicio de sintomas

Estimacidn de la tasa efectiva de reproduccion
Caribe

Apr ay [
Fecha de inicio de sintomas

Estimacion de la tasa efectiva de reproduccion
AmazoniaylLlanos




Estimacion del numero reproductivo efectivo de la transmisién del COVID-19 en Colombia

Conclusiones y desarrollos futuros

El presente documento evidencia los métodos
que se usan para la estimacion de la tasa de
reproduccion, en consecuencia, el numero de
casos infectados que explica el comportamiento
del contagio de casos de la pandemia Covid-19.
Esto se realiza a través de un SIR que toma un
parametro B(t) que proviene del calculo de la tasa
de reproduccién efectiva, la cual se aproxima por
el método Bayesiano a nivel nacional y el modelo
Estado-Espacio a nivel regional, como se ve
representado en los graficos.

El uso de modelos matematicos para el control
de las epidemias y pandemias ha fortalecido,
significativamente, el desarrollo de politicas
publicas informadas. En particular, se resalta la
capacidad de estos modelos para estructurar
las diferentes variables de interés en el sistema
y generar estimaciones de subregistro. De esta
forma, se pueden obtener mejores aproximaciones
a la situacion real de la pandemia y predecir
el comportamiento de esta. Por ejemplo, la
prediccion de la tasa efectiva de reproduccion
permitio establecer que la cuarentena estricta de
finales delmes de marzo redujo significativamente
la velocidad de contagio, que las posteriores
medidas de relajamiento aumentan suavemente
esta velocidad, y que pese a la volatilidad
de los datos de las Ultimas semanas de
junio se observa una leve tendencia positiva
alertando sobre la dinamica de transmision. Las
estimaciones regionales también permiten a
gobiernos locales y nacional observar el efecto
diferencial de las medidas que se han tomado.
Puede concluirse que los patrones de contagio
son significativamente diferentes encontrando
regiones donde la velocidad de contagio se ha
controlado y mantenido en niveles “bajos” en el
periodo de analisis como Bogota y Cali, mientras
muchas otras registran valores tan volatiles
que sugieren que las medidas no tuvieron los
impactos esperados como es el caso de Tumaco
y Villavicencio.

Finalmente, es importante mencionar que si
bien la tasa de reproducciéon efectiva es uno de
los parametros mas importantes de analisis de
politica no es el Unico en el andlisis de la dinamica
de contagio. EL INS en su trabajo de monitoreo

observa con el mismo interés indicadores
como: el tiempo de duplicacién de infectados
por fecha de inicio de sintomas y tiempo de
duplicacién de muertes reportadas, la proporcién
de positividad de muestras diarias procesadas,
y el nivel de ocupacién diaria de camas UCI y de
hospitalizacién.

Desarrollos futuros

En un ejercicio simultaneo y constante a la
observacion y monitoreo de los indicadores
mencionados anteriormente, el INS trabaja
en paralelo sobre el modelo epidemioldgico
compartimental SEIR ampliado, en el que se
extiende la categoria de “Infectado” por los
niveles de severidad de la enfermedad, es decir, se
observaelnimero de infectados leves, moderados
y criticos con sus respectivos parametros
los cuales son calibrados dentro del modelo
partiendo de valores iniciales provenientes de la
literatura. Considerando este modelo también se
realiza la estimacion analitica del R(t), es decir, la
tasa no se calcula con métodos estocasticos sino
se estima en funcién de los parametros del SEIR.

Igualmente, se trabaja en otros dos modelos de
simulacion estocastica para calcular el R(t). Los
dos modelos planteados en este documento
coinciden en calibrar un proceso de Poisson a
partir delcual se modela el proceso de contagio, en
contraste, los modelos que se estan desarrollando
en paralelo modelan el proceso trasladando el
reto estadistico a uno probabilistico donde la
capacidad computacional es determinante. El
primer modelo se enfoca en la descripcion del
proceso de contagio desde el punto de vista del
evento, asumiendo una distribucién Poisson y el
segundo busca resolver el problema de capacidad
computacional a través de soluciones analiticas
(asumiendo una distribucion exponencial sobre le
proceso de incubacion e infeccion).

Por otro lado, la literatura ha sugerido incluir el
factor movilidad en los modelos SEIR de meta-
poblacién para robustecer la toma de decisiones
sobre medidas de aislamiento. Estos modelos
utilizan con éxito en el estudio espaciotemporal
de enfermedades como el COVID-19 y estan
compuestos por dos tipos de dinamica: la
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dindmica de la enfermedad gobernada por el
modelo compartimentado elegido, SIR o SEIR,
y la matriz de movilidad de los individuos a
través de las sub-poblaciones (localidades,
municipios o regiones) que conforman todo
el sistema de meta-poblacion, el pais, la cual
estd en exploracion. Este ultimo ingrediente, la
movilidad, permite analizar la propagacién entre
subpoblaciones. Para cada poblaciéon se simula
un modelo epidemioldgico (SIR, SEIR) en el que
la probabilidad de transmisién del virus considera
la afluencia de individuos de otras comunidades
en donde la infeccion ya esta presente, por lo que
cada poblacién se caracteriza por su transmisién
interna y conectividad con otras comunidades.
Para esto, actualmente, el INS se encuentra
explorando fuentes potenciales de informacion.
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ANEXOS
Anexo 1. Método Chain Ladder- IBNR

Para el ajuste por Chain Ladder, los dominios del triangulo estaran dados por la diferencia entre la
primera fecha en la que se registran sintomas de toda la base y el ultimo dia en el que se presentan
diagnosticos o notificaciones. Partiendo de una matriz con la siguiente informacion, la fecha en la
qgue fueron reportados los sintomas, el tiempo en el que se demoraron en notificar (o diagnosticar)
y el nUumero de personas que se cuentan en ambos criterios, como se muestra en la Figura 3. Por
ejemplo, una persona presentd sintomas el 15 de abril y notificd al dia siguiente (o fue diagnosticado
segun sea el caso), mientras que otra persona que presentd sintomas el 27 de febrero notificé a los
dos dias.

Figura 4 Ejemplo de tabla de reporte

sintomas tiempoNotificar Freq
20200415 1 1

2020-02-27 2 0

De esta matriz larga (long) se crea una tabla de contingencias (wide), teniendo en las filas los
periodos de aparicion de sintomas y en las columnas los rezagos del tiempo de notificacién. A partir
de esta se crea una matriz de “variaciéon” (proporciones) entre los periodos de notificacion.

En el fragmento que se presenta a continuacion se puede ver como para el periodo de reporte de
sintomas 15 (fila 15) en el periodo 5, se presentaron 3 veces el numero de casos del periodo 4. Ahora
bien, para el reporte de sintomas 16 (fila 16) en el periodo 4, se notificaron 1,33 veces mas casos que
en el periodo 3.

Figura 5 Ejemplo de tabla de contingencias

“Iw V2 V3 V4 V5
15 MaN NaM MaN NaM 3.000000
16 MaM NaM MNaM 1333333  1.250000
17 MaN NaM 1.000000 | 2.000000 @ 2.0D000D

18 MaMN NaM 5.000000 1200000 | 1.000000

19 NaN NaN NaN 2000000 | 1500000

20 MaN NaM 1500000  1.000000 1333333

21 MaN 1 1.000000 | 2.000000 | 3.500000

Una vez construida la anterior matriz se toma el promedio de la variacién para cada rezago de
notificacidon y se realiza una multiplicacién acumulada por periodo, es decir, si la proporcion para el
periodo 1 es 1,6 y para el periodo 2 fue 2,0, la proporcion acumulada en el periodo 2 corresponde a
1,6*2 = 3,2. Estas proporciones acumuladas se aplican al nUmero de casos iniciales para encontrar el
numero de casos que deberian haberse notificado para cada uno de los periodos. Asi, puede obtenerse
un estimado de los casos que podrian esperarse para cada fecha de notificacion (o diagnostico) y
compararse con los efectivamente observados.
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Anexo 2. Modelos de series de tiempo
2.1 Modelo Bayesiano

Como se expreso en la seccion 3.21, la ecuaciéon de renovacion (renewal) se define como:

L_ITN ({3 =:2=-L& %KS[ N Q‘ o -Q )

h—

Donde el factor de ajuste es B%)ﬁ: ¢ ('t)LL)(T)

En este caso el factor ¢(t) estad relacionado con las caracteristicas sociales vinculadas a la tasa de
reproduccion,y w(t), define un factor dependiente delrezago, asociado directamente alcomportamiento
biolégico de la enfermedad.

A partir del andlisis sugerido por Wallinga y Teunis (2004)(25), los autores derivan que el nimero de
personas que pueden ser infectadas por un individuo es:

R ) :2&» =0

Al sustituir, se obtiene que:

R )= it )
ztﬂw QV)IN(* -7

ELQ=RE)) wone-n  ©

Finalmente, siguiendo a Fraser (2007)(21),

se obtiene que RC("(',') :zu) %\ \R (8 —7) )
T=L
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Ahora bien, suponiendo conocimiento previo del intervalo serial de la enfermedad, el problema de
calibracion se reduce a la estimacion de E[I (t)]. Para tal fin, la estimacion Bayesiana asume que el
numero de casos infecciosos nuevos en el periodo t+1 sigue una distribucion de Poisson de media
indicada por la ecuacion (6). Adicional a esto, el modelo asume que, condicional a estar en el periodo
t, y por una ventana de tiempo w, la tasa de reproduccion no va a cambiar. Bajo estas premisas, se
tiene que:

z—[ %\Npoiss on (J¢ (-(:V)Vi iw (t) Ty&— T (©)
T=L

+=0 t=L

Ahora, se asume una distribucion a priori de R~Gamma(y,,y,) donde v, es el parametro de formay y, es
el parametro de razon, se obtiene un modelo Gamma-Poisson en donde:

_-LOO

:E(‘t) (Gammalv.+ ZINQ‘\ “/ﬁZZw IN%—O

=0T=L

Segun el analisis de Fraser (2007) (21), las principales ventajas de este modelo son el desarrollo
accesible de los calculos y la relativa simplicidad para encontrar los intervalos seriales. Sin
embargo, el calculo de estos genera problemas conceptuales para la estimacion del R(t). Tal como
lo plantea el autor, el calculo del intervalo serial se ve afectado por las normas sociales. Debido a
esto, presumir intervalos seriales fijos en escenarios donde las interacciones entre personas son
afectadas por politicas publicas, puede afectar la capacidad del R(t) de capturar estos cambios.
Adicional al problema conceptual, la necesidad de determinar una ventana de estimacién w, genera
una suavizacioén forzada en la cual, diferentes periodos se promedian. Por esta razon, R(t) no captura
exclusivamente la capacidad de infecciéon de un dia determinado, sino que incluye, por construccion
una combinacién de estos valores en los periodos anexos.

Calibracién del modelo (suavizamiento de la serie):

Se obtiene la ecuacion (A1):

F[1e+D]BONO)| [[BOreT (A
h=1
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Sea C(t) el numero de nuevos casos observados en el periodo t. Entonces, los t+2 parametros
(P={N(0),7,B(1),....B(t)}) del modelo se ajustan a partir del siguiente programa de optimizacion Q:

() :%Wgﬂ\) E St EOF-cor &S (- %—@1 (2

Donde los soportes de cada parametro respetan las definiciones de la descripcion del modelo y A
es un meta parametro que suaviza la serie B(t) para evitar sobreajuste. Nétese que, dada la forma
multiplicativa de la ecuacién Al, si se asume que el numero de casos asintomaticos es una fraccion
fija del numero total de infectados, este modelo permite la estimacion de B(t) sin necesidad de
ajustar por los asintomaticos, recordando que para pasar de B(t) a R(t) se usa la férmula R(t)=p(t)/z.

2.2 Modelo estado-espacio

Buscando solucionar las limitaciones planteadas en el modelo anterior, se considera el modelo de
Estado-Espacio que redefine las ecuaciones (1)-(7) para generar un calculo en el cual w(t) capture
Unicamente los componentes biolégicos de la enfermedad, y luego a partir de la estimacion estadistica
Bayesiana, se conduzca a una estimacion basada en series de tiempo con el proposito de evitar los
problemas generados por la ventana de estimacion.

Sea f_ una funcion de probabilidad, donde f, (t) es la probabilidad de que un individuo se tome t
dias desde que fue expuesto a la enfermedad, hasta el inicio de una etapa infecciosa. De la misma
manera, sea F _ la funcién de probabilidad acumulada, donde F,  (t) es la probabilidad que una
persona sea infecciosa por, a lo mas, t periodos. A partir de estas definiciones, se considera:

.k
WH)= D $1ul LT 6D

Esta redefinicion presenta un valor o que se relaciona directamente a la probabilidad de que una
persona que fue infectada hace t periodos, pueda seguir siendo infecciosa el dia de hoy. Mas aun,
Q=" _ o(t)es el tiempo esperado en que una persona dura siendo infecciosa* .

Al realizar estos ajustes, se modifica la ecuacion (1), considerando los tiempos de incubacion, se
define entonces como

“Esta afirmacion es una conclusion directa de la convolucion sobre la funcién de supervivencia.
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| = g |
C Z%Im(‘)'[‘\,(k—ﬂ :2%,01‘&—6 0
T=1

| T=1 _\

en donde existe una intuicion directa entre el potencial de infectados, reflejado por la parte izquierda
de la ecuacion, y el numero potencial de personas con la capacidad de infectar, representado por la
parte derecha de la ecuacién.

Al combinar estas ecuaciones, se obtiene que:

o) EL T embreldT, 4]
th t)INQ‘_-O

E Z%Im T,&-0 =R HED> @O &= ()
- Q T=L

@)

Notese que este cambio presenta caracteristicas analogas al modelo Bayesiano. En este caso, y
acorde al concepto, R(t) esta asociado a la tasa de contagio en un dia dado,

E [ZO-:: 1%1 MOINC HD]
ZO:: W (L1,

multiplicada por el nUmero de dias que la persona puede infectar Q.

Ahora bien, para calibrar este modelo se asume, al igual que en el caso anterior, que el proceso de
contagio es Poisson de media indicada por la ecuacién (6).

(o ]

2% Inc (t)-.[NQ(‘\'-E) ’\’Po'|550h \R (_t) w('o INQ(_-E) (Q’)
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Sin embargo, en vez de calibrar este modelo en un marco Bayesiano, se considera el siguiente modelo
de estado espacio no Gausiano (donde la funcién de enlace es, naturalmente Poisson). Para el caso
del modelo Poisson, la funcion de enlace (linking function) es tal que:

S :
- %I'nc (V)INQ( _,_-0 — €Z*°<*
| T=L i

Zk:YI"ﬂ Z@(ﬂl‘&—ﬂ LD

Adicionalmente se definen

donde las condiciones iniciales estan dadas por® :
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De esta forma, el modelo se puede definir como:

Ecuacion de observacion:

E Z%IM(Y)IN(&+13 :@%*(ZUJ(OI%—T)
T=1 tT=L

Ecuacioén de transicion:

SHxr1=1

O x +1= O AT x + 1T 1) Lx
O<3/"< +-l-:(><3/"< _\—fr)l X

Lo cual describe un modelo con pendiente estocastica (Harvey, 1990)(26), en donde los parametros
no especificados: 6, yc ) se calculan via maxima verosimilitud.

Ahora, para adaptar esta técnica al modelo epidemioldgico, se tiene que,

o tt)=e™+()

donde R (t) se determina a traves de la ecuacion (5) ajustada por Q:

R=Swn2 . ©

T=l\

SNotese que la varianza del prior de o,, es 0 porque este parametro no se desea que cambie en la regresion. De hecho, se
desea que sea 1 desde el inicio y se mantenga. La varianza grande de los otros valores se da para resaltar que no se asume
informacion especifica sobre el prior, dandole oportunidad al modelo de ajustarse rapidamente a los datos. Finalmente, u,
describe R, de la literatura epidemiologica, pero se le da la libertad de variar para ajustarse al contexto especifico del area
de analisis.



