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Se desarroll6 un modelo matematico de transmisién y microsimulacion del virus SARS-
CoV-2 en Colombia para describir la historia natural del COVID-19 y proyectar el efecto
conjunto de la vacunacion y el ingreso de nuevas variantes del virus en el pais.

Se programd un modelo compartimental de ecuaciones diferenciales SEIARHUDSq para
simular la dindmica de la infeccion por SARS-COV-2 frente a las nuevas variantes y la
aplicacion de vacunas contra el COVID-19. Este modelo, fue el principal insumo para evaluar
la costo-efectividad de las vacunas disponibles contra el COVID-19 en Colombia. La primera
version de la dinamica de la infeccidn fue publicada en 2020 por el ONS (1).

Estructura del modelo de transmisién del virus SARS-CoV-2.

El modelo SEIARHUDSq simula la historia natural de la enfermedad por medio de nueve
estados exahustivos y mutuamente excluyentes: susceptibles (S), expuesto (E), infectado
sintomatico (Is), infectado asintomatico (la), recuperado (R), hospitalizado en piso (H),
hospitalizado en Unidad de Cuidados Intensivos -UCI- (U), muerto (D) y secuela (Sq). El
modelo se ajusté como un sistema de ecuaciones diferenciales a partir de la informacion
epidemioldgica obtenida de fuentes nacionales o de revisiones de la literatura cientifica
internacional (Tabla 1). La poblacion colombiana fue desagregada en grupos de edad de 10
afios hasta los 80 y mas. Se realizaron microsimulaciones diarias para estos grupos con el fin
de identificar la distribucion de edad de casos, hospitalizados, hospitalizaciones en UCI y
vacunados (susceptibles, expuestos, infectados — sintomaticos y asintomaticos -,



recuperados, hospitalizados, hospitalizados en UCI, secuelas y muertos). EI modelo corre
ciclos diarios.

En la modelacion de la historia natural de la enfermedad, una persona que es susceptible, al
exponerse tiene una probabilidad de infectarse y ser asintomético o sintomaético. El
asintomatico puede transitar al estado de recuperado; el sintomatico, por su parte, recuperarse
0 ingresar a hospitalizacion en piso. La persona que se hospitaliza tiene una probabilidad de
recuperarse, presentar secuelas o morir por la infeccién. A su vez, quien presenta secuelas
tiene también una probabilidad de recuperarse y de morir. En este modelo, se asume que la
secuela es un estado transitorio y las personas que estan hospitalizadas, sea en sala general
(piso) o UCI, al estar en un escenario controlado, no estan contagiando a otras personas. La
duracion de los estados del modelo y otros pardmetros utilizados en la modelacion se
presentan en la tabla 1.

Tabla 1. Parametros utilizados en la modelacion de la historia natural del COVID-19

Pardmetro | Valor | Intervalo | Referencia

Historia natural de la enfermedad

Expuesto (duracién en dias) 1,9154

Infectado (duracion en dias) 8,1114

Asintomatico (duracion en dias) 4,0557

Secuelas (duracién en dias) 30

Proporcidn casos asintomaticos 80% Supuesto

Prob. hospitalizacidn entre asintomaticos 5,94% Calibrado a partir de

Prob. admisién UCI entre hospitalizados 42,06% informacién
SegCOVID, MinSalud

Prob. secuela entre hospitalizados y UCI 62,72% 2)

Letalidad hospitalizado piso 16,57% Calibrado de la

Letalidad UCI 79,97% mortalidad y un 33% de
muertes de
hospitalizados

Letalidad secuela 5% Supuesto

Dias expuesto 1,915495 Calibrado modelo Rt

Dias infectado sintomatico 8,111421 empirico

Dias asintomético 4,05 Supuesto, 50% de
sintomético

Dias hospitalizado 6,53 SegCOVID, MinSalud

Dias UCI 16,78 Ajustado  SegCOVID,
MinSalud

Dias secuelas 30 Supuesto

Distribucion de linajes a junio 2021

Alpha 5,7% 3)

B.1.621 52,7%

Gamma 23,3%

Otras 18,3%

Riesgo de infeccion de las variantes (RR)

Mu 2,100000 1,8600-2,3600 4)

Alpha 1.550833 1.44850 1.95050 | (5-10)

Gamma 1,870000 1,65000- 2,1000 (4,11)

Delta 2.650000 2,3000- 3.0400 (4,12)

mmmm 1,000000 1,0000-1,0000




Estimacion de la tasa de infeccion (B) y calibracion del modelo

Mediante un modelo agnostico elaborado por el Observatorio Nacional de Salud se estima
diariamente el beta (B) para Colombia (13). Este B simula la tasa de infeccion y es un
parametro que en el modelo es afectado por diferentes variables, por ejemplo, la presencia
de nuevas cepas y la progresiva inmunizacion de la poblacion con vacunas contra el COVID-
19. En este sentido, si una variante especifica incrementa la infecciosidad del virus en
determinado porcentaje, este incremento ajusta el parametro 3, aumentando de esta manera
su tasa de infeccion. Si, por otro lado, una o varias vacunas contra el COVID-19 disminuyen
la velocidad de contagio, esta proporcion de reduccion también modifica el B, disminuyendo
la tasa de infeccion.

El B es estimado por el modelo diariamente y se calibra teniendo en cuenta los B historicos.
En sintesis, se realiza una proyeccion del $ a partir del promedio histérico de betas. EI modelo
fue calibrado para estimar la tasa de infeccion de los casos (B) a partir del historico de casos
sintomaticos reportados de manera diaria por el Sistema Nacional de Vigilancia (SIVIGILA)
segun la fecha de inicio de sintomas. El periodo por calibrar fue entre el inicio de la pandemia
y hasta el efecto 14 dias después de la aplicacion de la primera vacuna en Colombia (18 de
febrero de 2021). Con esta informacion se validaron los efectos estimados por las vacunas
para el periodo entre marzo y julio de 2021 y se proyecto el posible comportamiento de la
epidemia segun diversos escenarios.

Efectos de la vacunacion en la dinamica de la transmision

Los efectos de la vacunacion contra SARS-CoV-2 se incluyeron en la modelacion mediante
la distribucion de dosis y la efectividad de las vacunas disponibles en Colombia, segun los
grupos de edad considerados y ajustados por las microsimulaciones. Se considero el efecto
de la inclusion de la variante Delta del virus y microsimulando el efecto de reemplazo entre
linajes.

La efectividad de las vacunas se ajusto segun la cobertura de cada tipo de vacuna disponible
(Pfizer, Sinovac, AstraZeneca, Janssen y Moderna) y desagregada para la efectividad contra
la infeccidn, contra casos severos (hospitalizados en piso y en UCI) y la letalidad por el virus.
La efectividad o eficacia de las vacunas fue extraida de la mejor evidencia publicada al
momento de la simulacion de los resultados y se presentan por grupos etarios (Tabla 2).

Tabla 2. Efectividad de las vacunas contra el COVID-19 por grupos etarios

Efectividad del esquema completo contra la infeccion

Grupo etario Astrazeneca Sinovac Janssen Pfizer | Moderna
0-9 0 0 0 0 0

10-19 0,783 0,659 0,669 0,956 | 0,956
20-29 0,783 0,659 0,669 0,956 | 0,956
30-39 0,783 0,659 0,669 0,956 | 0,956
40-49 0,783 0,659 0,669 0,956 | 0,956
50-59 0,783 0,659 0,669 0,956 | 0,956




60-69 0,783 0,659 0,669 0,937 | 0,864
70-79 0,783 0,659 0,669 0,937 | 0,864
80+ 0,783 0,659 0,669 1 0,864
Efecto adicional sobre hospitalizacién

0-9 0 0 0 0 0
10-19 0 0,216 0 0 0
20-29 0 0,216 0 0 0
30-39 0 0,216 0 0 0
40-49 0 0,216 0 0 0
50-59 0 0,216 0 0 0
60-69 0 0,215 0,094 0,028 | 0,036
70-79 0 0,163 0,094 0,028 | 0,036
80+ 0 0 0,094 0,028 | 0,036
Efecto adicional sobre muerte

0-9 0 0 0 0 0
10-19 0 0 0 0 0
20-29 0 0 0 0 0
30-39 0 0 0 0 0
40-49 0 0 0 0 0
50-59 0 0 0 0 0
60-69 0 0 0 0 0,032
70-79 0 0,041 0 0 0,018
80+ 0 0,204 0 0 0

La distribucion final considerada en la modelacion considera las cinco referencias de vacunas
compradas por el gobierno en exactamente las mismas proporciones publicadas, distribuidas
como el 22% de la vacuna BNT162b2 de Pfizer-BioNTech, Vaxzevria de Oxford-
AstraZeneca y la vacuna mRNA-1273 de Moderna, cada una; 19% de la vacuna JNJ-
78436735 de Janssen; y el 16% de la vacuna CoronaVac de Sinovac. Se asumieron 68,5
millones de dosis para vacunar a 35 millones de residentes en Colombia, mayores de 16 afios.
Se asumid que el efecto de las vacunas se ve a partir del dia 14 después de su aplicacion
(después de la segunda dosis para Pfizer, Moderna, Sinovac y AstraZeneca y de la primera
para Janssen).

Resultado de las proyecciones

Los modelos matemaéticos para el seguimiento de la pandemia tienen una carga importante
incertidumbre, debido a que nos enfrentamos a un escenario novedoso del cual no conocemos
toda la informacion necesaria. Las proyecciones de un posible cuarto pico, realizados con el
modelo de microsimulacion, considera los posibles efectos de la vacunas aplicadas (en
funcion de su efectividad y la poblacién a la que se aplicaron), por lo que las estimaciones
dependen de varios factores: la rapidez con que se vacune, el ingreso, mayor trasmisibilidad
y competencia de nuevas variantes mas trasmisibles (por ejemplo la Delta, dltima variante
que ingreso, o la Mu presente durante el tercer pico y con evidencia reciente sobre su mayor



transmisibilidad), la real seroprevalencia previa de la infeccion natural, la efectividad real de
las vacunas y la intensidad con que se sigan aplicando las medidas no farmacoldgicas.

Comportamiento histérico del Beta

El Beta ha variado fundamentalmente entre valores inferiores a 0,5, con algunos valores un
poco mas altos correspondientes a los diferentes picos de la pandemia en Colombia.
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Escenarios proyectados

A continuacion, se proyectan cuatro escenarios en los que se varia el Beta entre 0,4y 0,5 asi
como la velocidad de vacunacion con respecto a finales de diciembre de 2021: un escenario
mas lento de vacunacion, alcanzado solo al 50% de la poblacién de Colombia para esa fecha,
0 una de mayor rapidez en el que se alcance el 70% de toda la poblacion con esquema
completo. Se presentan las salidas para casos por fecha de inicio de sintomas, y
hospitalizacion en UCI o muertes diaria, por fecha de ocurrencia del evento. Los puntos en
las figuras corresponden a los valores diarios reportados al Sivigila.
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Hospitalizaciones en UCI y muertes
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Distribucién de la dominancia de variantes

En los diferentes escenarios, con los valores acruales disponibles de RR para las variantes de
preocupacion incluido Mu, esta Ultima dominaria la transmision por lo que resta de afio en
Colombia.
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En un escenario mas pesimista (Beta de 0,5 y solo el 50% de cobertura de la vacuna) el
siguiente pico en contagios y camas de UCI podria ser mayor al tercer pico mientras se
igualaria el nimero de muertes diarias reportadas.

En la medida que se logre una mayor y mas rapida cobertura con vacunas, se
mantengan las medidas no farmacol6gicas y de distanciamiento o los linajes
preponderantes no sean mas trasmisibles de lo que se ha visto en el tercer pico, el
siguiente pico podria ser menor o muy limitado, y con menos de 60 muertes diarias (en
el mejor escenario, Beta = 0,4 y cobertura del 70% antes de terminar 2021). En cualquier
caso, se estima que el pico podria ocurrir, por fecha de inicio de sintomas entre noviembre
de 2021 y enero de 2022, con los datos actualizados al 18 de octubre de 2021.
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