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1. Resumen

En diciembre del 2019 se inicié una pandemia mundial con origen en Wuhan (China), se
trata de una enfermedad por coronavirus causada por el SARS-CoV-2. Fue rapidamente
expandida por todo el mundo debido a su caracter infeccioso. Con el fin de frenar esta
pandemia cada uno de los Estados afectados impusieron medidas epidemiologicas como
un confinamiento territorial y poblacional, lo que conllevo a la paralizacién de algunos
paises dejando atrds una gran crisis econémica. Para la prediccion de la evolucion de estas
epidemias en las poblaciones existen diversos modelos matematicos epidemiologicos
basados en ecuaciones diferenciales, como son el SIR, SIS, SIRS, SEIS, SEIR, MSIR y
MSEIR. Sin embargo, a pesar de no ser el modelo que mejor se adapte a la expansién del
COVID-19, el modelo SIR es el que se lleva a cabo en el presente trabajo y el mas
utilizado tanto por su simplicidad como por ser uno de los primeros modelos en
formularse, éste consiste en diferentes ecuaciones diferenciales que estudian la
transmision del virus dividiendo a la poblacion en tres grupos, susceptibles, infectados y
recuperados. En el presente trabajo se llevan a cabo cuatro escenarios diferentes con el
objetivo de encontrar el modelo que mejor se ajuste a la evolucion de la pandemia sufrida
en el territorio espafiol durante la primera oleada. Finalmente, ha sido un modelo SIR,
establecido para las fechas correspondientes del 1 de enero al 19 de abril del 2020, el que

mejor se ajusta a esta evolucidn y que mejores resultados nos ha proporcionado.

2. Abstract

In December 2019, a global pandemic started with origin in Wuhan (China), it is a
coronavirus disease caused by SARS-CoV-2. It was rapidly spread throughout the world
due to its infectious nature. In order to curb this pandemic, each of the affected countries
imposed epidemiological measures such as territorial and population confinement, which
led to the paralysis of some countries, leaving behind a major economic crisis. For the
prediction of the evolution of different epidemics in populations, there are several
epidemiological mathematical models based on differential equations, such as SIR, SIS,
SIRS, SEIS, SEIR, MSIR and MSEIR. However, in spite of not being the model best
adapted to the expansion of COVID-19, the SIR model is the one used in the present work
and the most widely used both for its simplicity and for being one of the first models to
be formulated. It consists of different differential equations that study the transmission of

the virus by dividing the population into three groups, susceptible, infected and recovered.
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In the present work, four different scenarios are carried out with the aim of finding the
model that best fits the evolution of the pandemic suffered in the Spanish territory during
the first wave. Finally, a SIR model, established for the dates corresponding to January 1
to April 19, 2020, has been the one that best fits this evolution and that has provided the

best results.

3. Introduccion

Las enfermedades han estado siempre presentes en la humanidad extendiéndose
rapidamente e incluso llegando a acabar con poblaciones completas, como por ejemplo,
la peste. En aquella época se llevaban a cabo algunas de las practicas sanitarias basicas
como es el higiene, el lavado de los alimentos o el aislamiento de personas enfermas. Los
avances médicos han ido evolucionando en los paises mas desarrollados de forma
considerable hasta conseguir reducir el nimero de defunciones por enfermedades
infecciosas. Gracias a estos avances la poblacién creia que las enfermedades infecciosas
desaparecerian debido a que el mayor nimero de muertes era causa de enfermedades
cronicas como puede ser el cancer. Sin embargo, hoy en dia este tipo de enfermedades
infecciosas siguen acabando con la vida de millones de personas e incluso evolucionan y
se regeneran como otras enfermedades, esta es una de las razones por las que

investigadores centran sus estudios en modelos matematicos epidemiol6gicos.

Hoy en dia es imprescindible la construccion de estos modelos matematicos con el
objetivo de describir, explicar y predecir fenGmenos y procesos en diversas areas como
epidemiologia, medicina y biologia entre otras [1]. Esta modelizacién nos permite
relacionar dichos fendmenos mediante variables y parametros para llevar a cabo el estudio
de sistemas complejos. Ademas, mediante el pronostico de estos modelos es posible el
anticipo del avance de la pandemia y ello nos permite tomar decisiones como la
imposicion de restricciones mas severas, como pueden ser confinamientos, 0 mas
moderadas. Por otro lado, también es posible saber con antelacion si va a aumentar la

presion hospitalaria y en qué grado.



Estimacion de los parametros de modelos epidemioldgicos aplicados a la evolucién de la pandemia covid-19

3.1 Finalidad
En el presente trabajo se estudiaran diversos modelos matematicos del ambito de la
epidemiologia que son utilizados para explicar y predecir el comportamiento de agentes

infecciosos y dafiinos a poblaciones humanas.

La finalidad fundamental consiste en llevar a cabo el estudio de distintos modelos
epidemioldgicos, asi como la estimacion de diferentes parametros con el fin de encontrar
un modelo que se ajuste lo mas fielmente posible a la evolucion de la pandemia. Paraello,
se aplicaran dichos modelos y métodos de estimacion a la evolucion de la pandemia
Covid-19 durante la primera oleada en Espafia, midiendo por tanto la eficacia de los
mismos a travées de distintas simulaciones. Con ese fin, se programara y ajustara en el
lenguaje informatico R distintos modelos, obteniendo los parametro que minimizan el

error entre la evolucion real de la pandemia y la evolucion mostrada por el modelo.

3.2 Motivacion

La motivacion de realizar el presente trabajo procede de la situacion actual que se esta
viviendo en el mundo, ha habido numerosas enfermedades a lo largo de la historia pero
el coronavirus ha tocado desde cerca a esas generaciones para las que era inconcebible
no poder abrazar, besar, o estar cerca de las personas con las que gastamos la mayor parte
de nuestro tiempo. Ha sido una situacion que ha marcado nuestras vidas, sobre todo para
aquellos que sufren una pérdida o que han tenido que luchar dia si y dia también para
combatir contra una pandemia mundial. Esta situacion junto con mis estudios realizados
me ha blindado la oportunidad de juntar dos cosas esenciales en la actualidad como son
la estadistica y la salud.

4. Estado de la cuestion

4.1 Historia de los modelos epidemioldgicos

Fue en 1760 cuando D. Bernoulli propuso el primer modelo matematico epidemiolégico
para el estudio de la propagacién de la viruela. Sin embargo, no fue hasta el siglo XX
cuando empez0 realmente a desarrollarse la modelacion deterministica en epidemiologia.

En 1906, Hamer fue el primero en considerar que la incidencia de una enfermedad esta
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considerara con las densidades de poblacion susceptible y poblacion infecciosa. Este
investigador formul6 un modelo analizando la epidemia del sarampion. En 1911, Ross
desarrollo un modelo de ecuaciones diferenciales que modelaban la propagacion de la
malaria. Por otro lado, en 1927, Kermack y McKendrick presentaron un modelo
matematico que simula la propagacion de la peste bubonica basado en un sistema de
ecuaciones diferenciales, como refleja el libro Ecuaciones diferenciales, “Una ecuacion
diferencial es aquella ecuacion que contiene derivadas o diferenciales” [2]. Cabe destacar
que fue el primer modelo en el que la poblacién es dividida en tres clases diferentes:
individuos susceptibles, infecciosos y recuperaos o muertos. A su vez, introdujeron el
Teorema Umbral, que segln algos autores como Jaksic Andrade y Castro Morales este
teorema “plantea que el brote de una enfermedad infecciosa requiere que la poblacion de
susceptibles supere un cierto valor (NT) llamado umbral. Este se deduce directamente de
la necesidad de que la tasa instantdnea de produccién de nuevos casos sea mayor que

cero.” [3].

A partir de entonces, se han ido creando diversos modelos matematicos centrados en el
estudio de enfermedades infecciosas como la peste negra, tuberculosis, meningitis

meningococica, gripe A, enfermedad de Chagas, viruela, SIDA, cdlera, etc.

A mediados del siglo XX, los modelos para analizar la evolucién de las enfermedades
han ido creciendo considerablemente debido a la preocupacion por la propagaciéon de

enfermedades infecciosas.

Hoy en dia, debido a la situacién que se esta viviendo en el mundo, son empleados dichos
modelos epidemioldgicos con el fin de predecir y estudiar la transicién de la pandemia
por COVID-19.

4.2 Covid-19

El afio 2020 ha estado marcado por una pandemia mundial de COVID-19, conocida
también como pandemia de coronavirus, cuando la Comision Municipal de Salud y
Sanidad de Wuhan comunicé de varios casos de neumonia de causa desconocida,
incluyendo siete casos graves en la ciudad de Wuhan (China). Fue el 7 de enero de 2020
cuando identificaron un nuevo tipo de virus de la familia Coronaviridae conocido como
SARS-CoV-2.
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El 11 de marzo de 2020 la Organizacién Mundial de la Salud (OMS) califica el brote de
COVID como pandemia mundial siendo 2.002 las personas denotadas como infectadas y
47 como fallecidas. Pocos dias después, el 14 de marzo fue declarado el estado de alarma
durante 15 dias en Espafia para la gestion de la situacién de crisis sanitaria ocasionada
por dicha pandemia mundial, que tuvo que ser prorrogado en varias ocasiones. Durante
este periodo se establecieron determinadas restricciones en todo el territorio nacional con
el objetivo de frenar la expansion de la pandemia, destacando asi, el establecimiento de
un confinamiento poblacional y territorial permitiendo s6lo los desplazamientos para
adquirir alimentos, medicamentos o para acudir al puesto de trabajo siempre que fuese

considerado como esencial.

El 4 de mayo se llevé a cabo un plan para la transicién a una nueva normalidad conocido
como la desescalada, compuesta por cuatro fases y que tuvo inicio en la fase 0, en la cual
se permitia la realizacion de ejercicio fisico de forma individual respetando las franjas
horarias impuestas. La fase 1 tuvo lugar el 11 de mayo cuando se activl el pequefio
comercio y el 30% de terrazas en hosteleria. EI 25 de mayo tuvo comienzo la fase 2
donde bares y restaurantes podian usar el espacio interior de sus locales y era posible la
visita de equipamientos culturales con un 30% de su ocupacion habitual. Finalmente, la
fase 3 iniciada el 8 de junio destaca por la flexibilizacion de la movilidad general que era
restringida si alguno de los dos territorios implicados en el desplazamiento no habia

Ilegado a la tercera fase.

El avance entre las fases era diferente para cada comunidad y se determinaba en funcion
de diversos criterios que marcaban la disposicién de cada provincia como la capacidad
asistencial, la situacion epidemioldgica, laimplantacion de medidas de proteccién o datos

de movilidad y socioeconémicos.

Como se ha mencionado antes se trata de una enfermedad infecciosa de facil transmision,
seglin la OMS, el coronavirus se transmite a través de un contacto directo con otra persona
infectada, incluso si no presenta sintomas, ya que ésta puede ser asintomatica, es decir,
no presentar sintomas de una enfermedad. El contagio se puede prevenir llevando un buen

cuidado del higiene haciendo uso de mascarilla y de desinfectante.

A los inicios de la pandemia se consideraba esta enfermedad como una simple gripe, pero
poco después, se fue investigando y descubriendo nuevos sintomas que no eran propios

y que la hacian denotar diferente a la gripe. Los sintomas de la COVID-19 pueden variar
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ampliamente, es decir, mientras que unas personas se califican como asintomaticas, otras
presentan indicios graves, siendo méas propensas aquellas personas mayores o de
cualquier edad que tengan otros problemas de salud.

Algunos de los sintomas mas comunes causados por esta enfermedad son los siguientes:
fiebre; tos seca; dificultad para respirar; pérdida del olfato o el gusto; congestion; diarrea

y dolor de cabeza entre otros.

Los hospitales de Esparfia llegaron a colapsarse, no habia material sanitario suficiente para
todos aquellos sanitarios que luchaban dia tras dia contra la pandemia incluso para todas

aquellas personas que necesitaban atencion médica para sobrevivir.

El 21 de marzo el IFEMA (Feria de Madrid), se convirtié en un hospital de campafia
habilitando las primeras 1.396 camas y 16 camas UCI con el fin de descongestionar las

hospitalizaciones.

Finalmente, el 21 de junio se puso fin al estado de alarma y se dio paso a la nueva

normalidad, dejando Espafia bajo una gran crisis sanitaria y econémica.

En esta investigacion se trata inicamente la primera oleada de la pandemia, pero se han
obtenido hasta tres oleadas més, la segunda iniciada a finales de octubre y otra tercera
oleada en enero del 2021. Un poco mas de un afio después gracias a la vacunacion masiva

que se esta desarrollando, se empieza a entrar de nuevo a la normalidad.

5. Modelos epidemiologicos

En primer lugar es de gran importancia conocer el concepto de epidemiologia, que autores
como Bonita, Beaglehole o Kjellstrom definen como “la ciencia que nos permite medir,
definir y comparar los problemas y condiciones de salud y su distribucion en un contexto
poblacional, espacial y temporal” [4]. Su objetivo es llevar a cabo un control y vigilancia

sobre las enfermedades a través de modelos matematicos.

Como algunos autores indican los modelos epidemiolégicos son “una representacion
matematica o logica de la epidemiologia de la transmision de la enfermedad y de los
procesos que van asociados con ella” [5]. Estos tratan de predecir la importancia y
comportamiento de las enfermedades con el fin de prevenir todos los dafios posibles. A

su vez, los modelos epidemioldgicos clasifican a la poblacion en diferentes categorias

10
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siguiendo la notacién desarrollada por Kermack y Mckendrik y se basan en ecuaciones
diferenciales para determinar como los individuos de una poblacién pasan de un
compartimento a otro. A lo largo de la historia se han desarrollado diversos modelos
matematicos como pueden ser el SIR, el SIS, el SIRS, el SEIS, el SEIR, el MSIR y el

MSEIR entre otros, pero en este trabajo se estudiaran el modelo SIR y el SEIR.

Sin embargo, no todas las enfermedades tienen las mismas caracteristicas, por lo que no
podemos estudiar todas las enfermedades infecciosas del mismo modo. Algunas de esas
caracteristicas son las siguientes:

- El modo de transmisién, este varia en funcion de como se propaga el virus en
cuestion, ya sea de forma directa de persona a persona, de animal a persona o de
la madre al feto, o a través de un contacto indirecto, ya que muchos gérmenes se
permanecen en objetos inanimados.

- Los agentes infecciosos por los que se transmite la enfermedad, éstos pueden ser
microorganismos patégenos como bacterias, virus, parasitos u hongos entre otros.
Son de gran importancia debido a que éstos determinan los estados por los que
pasa un individuo cuando posee la enfermedad.

- El estado por el cual pasa un individuo cuando se trata de una enfermedad
infecciosa, éstos van en funcién de la enfermedad en cuestién, alguno de ellos es
el grupo M, el cual refleja los individuos que adquieren la inmunidad a la
enfermedad durante un periodo de tiempo determinado. Una vez que finaliza esa
inmunidad pasan a ser clasificados como susceptibles. Este grupo s6lo forma parte
de los modelos epidemiolégicos MSIR y MSEIR.

Podemos encontrar diferencias entre algunos modelos matematicos epidemioldgicos,
hablamos de modelo matematico epidemioldgico estocastico cuando se considera a los
individuos de una poblacion de manera puntual, y por tanto, no es posible controlar todos
los factores que intervienen, consecuentemente, no se tienen resultados Gnicos. Sin
embargo, cuando hablamos de un modelo matematico determinista se tratan a los
individuos como un conjunto, ademas se tiene un control absoluto acerca de los factores
que intervienen en el estudio y que por tanto, predicen con mayor precision.[6] Algunos
de estos son el SIR, el SIS, el SIRS, el SEIS, el SEIR, el MSIR y el MSEIR.

Ademas es posible la clasificacion de estos modelos en tres tipos:

11
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- Compartimentales: pueden ser estudiados en poblaciones grandes y facilitan el
estudio de la epidemia debido a que se consideran a los individuos de una
poblacion en conjunto, dividiéndolos asi en diferentes compartimentos en funcion
del estado en el que se encuentran. EI nombre de estos modelos se determina segun
los patrones de flujo entre los diferentes estados por los que pasan los individuos,
como por ejemplo, SIR, SIS, SIRS, SEIS, SEIR, MSIR, MSEIR,...

Estos modelos son los que se utilizan para el estudio de las enfermedades que se
transmiten de forma directa, es decir, a través del contacto directo con personas
infecciosas.

- Concentrados en individuos: se tratan de modelos estocasticos en los que se
estudia el comportamiento de forma individual.

- Hibridos: como su nombre indica son aquellos modelos que combinan una parte

estocastica y otra deterministica.

El foco de estudio en estos modelos es la forma en la que se transmite una enfermedad ya
sea a través de contacto directo o indirecto, asi como la poblacion susceptible a la
enfermedad. La propagacion de estas enfermedades tiene una forma compleja de
entender, ya que depende de diversos factores sociales, econémicos o ambientales,
ademas, cabe destacar la posible evolucién de los factores causantes de la enfermedad
provocando asi una mutacion en virus, una reparacion de la enfermedad o nuevos brotes
esporadicos.

Para el estudio de dicha evolucidn se llevan a cabo algoritmos genéticos los cuales, se
inspiran como sefialan algunos autores como por ejemplo Estévez Valencia “en la
mecanica de la seleccidn natural y la genética para evolucionar una poblacion inicial de
puntos sucesivamente hacia mejores regiones del espacio de busqueda” [7], es decir, se
somete una poblacion de individuos a acciones aleatorias similares a las que acttan en la
evolucion bioldgica. Es por ello el gran interés en utilizar métodos cuantitativos basados
en modelos matematicos para poder estudiar la dinamica y control de enfermedades

infecciosas.

6. Meétodos de control de pandemias
Antes de estudiar los modelos es de gran importancia conocer algunas de las técnicas mas

comunes utilizadas en el control de las epidemias y el deterioro de las enfermedades.

12
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- Vacunacion: sabiendo que las vacunas no son efectivas al 100% y que pueden
presentar efectos secundarios sobre los individuos, la vacunacion es un proceso
mediante el cual se puede reducir el nimero de susceptibles en una poblacion sin
que lleguen a pasar la enfermedad.

- Cuarentena: el periodo de cuarentena consiste en mantener aislados de la
poblacion a aquellas personas infectadas, y por tanto, portadoras de la
enfermedad, con el fin de no propagarla reduciendo la tasa de contagio.

- Control sobre la transmision: esta medida podria suponer costes econémicos o
medioambientales ya que consiste en el control de enfermedades de transmision
indirecta. Alguna medida de control podria ser el confinamiento y las restricciones
de movilidad. Por ejemplo, en caso de malaria, una medida de control de
transmision seria la reducciéon de la poblacién de mosquitos.

- Seguimiento de la enfermedad: con el fin de llevar a cabo otras medidas de control
y aumentar su eficacia, esta técnica consiste en la busqueda exhaustiva de
personas que puedan ser infecciosas o que tengan mayor riesgo de serlo. Para ello
se han llevado a cabo la realizacion de test que determinan si tienes la enfermedad
o no, o las llamados “rastreadores” de COVID-19, que son profesionales
encargados de buscar a todas aquellas personas que han estado en contacto con un

positivo en coronavirus.

7. Modelo SIR

7.1 Introduccion

El modelo SIR [8] es uno de los modelos matematicos deterministicos més utilizados, fue
desarrollado en 1927 por Kermack y McKendrick [9] y ha impactado de forma positiva
en la modelizacion y control del epidemias. Este modelo se caracteriza por estudiar la
evolucion de una epidemia que se propaga a través del contacto directo, dividiendo a los
individuos de una poblacion en tres compartimentos diferentes que representan el nombre
del modelo: S=susceptibles, I=infectados y R=recuperados (SIR) [10]. Cada miembro de
la poblacion en cuestion solo puede estar clasificado en un grupo en un tiempo
determinado t. Sin embargo, éstos pueden cambiar de clasificacion en una Gnica direccion

a lo largo del estudio.
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S2>12>R

Es decir, un individuo puede infectarse pasando de susceptible a infectado (S > I) y
posteriormente, éste puede ser recuperado, o puedo morir (I = R). Se considera que los
recuperados son inmunes y por tanto, no vuelven a ser clasificados como susceptibles. El
modelo basico SIR considera la poblacion N como constante en el tiempo sin tener en
cuenta los nacimientos y muertes que se producen a lo largo del estudio de la enfermedad,

por ello:
N(t) = S(t) + I(t) + R(t)

Donde t indica el tiempo y S(t), I(t) y R(t) indican el niUmero de personas que hay en cada
grupo en un momento t determinado. Es imprescindible conocer los tres tipos en los que

se divide la poblacion:

- Poblacion susceptible (S): individuos que pueden ser contagiados si son expuestos a
los agentes infecciosos.

- Poblacion infectada (1): individuos que tienen la enfermedad en un momento dado y
que por tanto, pueden transmitir la enfermedad a individuos de la poblacion
susceptible.

- Poblacion recuperada (R): individuos que han sido recuperados de la enfermedad y

que no afectan a la transmision puesto que son inmunes.

7.2 Formulacion del modelo

El modelo cuenta con un sistema compuesto por tres ecuaciones diferenciales :

dS(t) o 10
df a ,35“:' N (1)
di(r) I(n
— IS.- ——'/f

= BS(r) N (1) o
dR[f} — Vfl:-')

dt ' {3]

El contagio de la poblacion susceptible se da por el contacto con individuos infectados,
dado que el contagio depende de los contactos entre ambos grupos, S(t)I(t) representa la

tasa de infeccion que determina el namero de individuos por unidad de tiempo que pasan
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de ser susceptibles a ser infectados. Asimismo, se debe multiplicar la tasa media de
transmision de la enfermedad (B/N), con el fin de expresar la velocidad con la que se
cambia de susceptible a infectado. En la evolucién de una epidemia el namero de
susceptibles disminuye a medida que aumenta el de infectados, por ello, en la ecuacién

S(t)’ se representanta de forma negativa y en I(t)” de forma positiva.

Los individuos que pertenecen al compartimento de infectados padecen la enfermedad
durante un periodo de tiempo determinado y posteriormente son clasificados como
recuperados, independientemente de adquirir la inmunidad o fallecer. Para su célculo se
hace uso de la tasa de recuperacion (y) que se multiplica por el nimero de individuos
infectados. A medida que disminuyen los infectados, aumentan los recuperados, por este
motivo, en la ecuacion I(t)’ aparece de forma negativa y en la ecuacion R(t)’ de forma

positiva.

El modelo comienza a desarrollarse cuando el niamero de infectados es superior a cero,
con la posibilidad de dar paso a un posible brote epidémico. EI modelo parte de un nimero
inicial de individuos susceptibles (So), infectados (lo) y recuperados (Ro) en una poblacion

de tamafio N. Se sabe que en el momento inicial t=0, no hay ninguna persona recuperada

por tanto, Ro=0, lo> 0y So> 0y ademas [ ,y >0.

600
1

—— Susceptible
— Infectado
— Recuperado

Poblacian

Figura 1: Representacion grafica de un posible ejemplo del modelo SIR. [16]

Asimismo, para saber si la epidemia comienza a crecer aumentando el nimero de
individuos infectados o por el contrario, si comienza a decrecer consiguiendo la extincion

del virus, es preciso el numero reproductivo basico, denotado por R(t), el cual representa
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el nimero de casos nuevos por individuo infectados en un instante t, es decir, es la

proporcidn de casos nuevos respecto a los activos que habia en el dia anterior.
R(t) = BS(t)/Ny

Si R(t) > 1 esto significa que el virus comenzara a expandirse de forma acelerada, por el
contrario, si tenemos un valor de R(t) < 1, se reducira la expansién del virus ya que la
proporcién de individuos infectados es decreciente. Este indice puede variar en funcién
de las medidas masivas que se adoptan en situacion de pandemia como por ejemplo, el
confinamiento, restricciones de movilidad, impedimento de concentraciones, test que

informan de casos asintomaticos, etc.

La epidemia alcanza su punto mas alto cuando S(t) o bien I(t) son cero, esto quiere decir
que o todos los susceptibles pasan a ser contabilizarse en el grupo de los infectados o bien
que los infectados se extinguen. Un brote epidémico se da cuando la poblacion susceptible
decrece de forma infinita, mientras que la poblacion infecciosa crece hasta llegar a un
punto maximo y posteriormente, decrece hasta extinguirse completamente. Como se ha
mencionado anteriormente este modelo no incluye los nacimientos ni las defunciones, por

tanto, el grupo de recuperados representa un ligero aumento hasta alcanzar la inmunidad.
Intervencién publica

Es posible incidir en el nimero reproductivo basico para conseguir frenar la propagacion
de la enfermedad, para ello es precisa una intervencion publica en la que se adopten
medidas suficientes con el fin de detener el aumento de los contagios en toda la poblacion.

Estas acciones dependen del virus en cuestion y de como éste se propaga.
Plan de vacunacion

La vacunacion es una medida que consiste en reducir la poblacién susceptible
convirtiendo la tasa de reproduccion efectiva en B (1-p)/y, donde p es la fraccion vacunada
de la poblacién total, tendiendo que la efectividad de la vacuna no es del 100% y que

normalmente no se vacuna a toda la poblacién, tendremos que p<1.

De esta forma, si conocemos los parametros By v, es posible calcular la proporcion de la
poblacion que debe ser vacunada para deteriorar la propagacion del virus. Se logra la
inmunidad comunitaria cuando el nimero de personas susceptible se encuentra por debajo

del valor umbral, es decir, por debajo del valor a partir del cual se propaga la enfermedad.
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Se entiende por inmunidad comunitaria “la resistencia de un grupo a una infeccién ante
la que una amplia proporcién de individuos posee inmunidad, y en el que por ello ha
disminuido de forma notable la probabilidad de que un sujeto con la enfermedad entre en
contacto con un susceptible” [11]. Esta inmunidad deja de tener éxito si un porcentaje alto

de la poblacién se opone a la vacunacion.

7.3 Modelo SIR en la Comunidad Valenciana

En el caso de la Comunidad Valenciana, en la primera oleada, los meses de marzo y abril
fueron los que mas contagios contabilizaron en el territorio valenciano, llegando a rozar
los sesenta fallecimientos en un solo dia. Sin embargo, las rigurosas medidas impuestas
y el proceso de desescalada hicieron que el virus se contuviera logrando reducir el nimero

de contagios diarios y dejando a cero la cifra de mortalidad.

La llegada a la nueva normalidad y la desaparicion de algunas de las restricciones
provocaron una nueva subida de contagios y defunciones dando lugar a una segunda
oleada que tuvo inicio en el mes de octubre, dejando una cifra superior a los 3000
contagios diarios. No obstante, fue el 27 de enero de 2021 cuando se llegaron a 126
fallecidos por COVID-19 en la Comunidad Valenciana. [12]

El siguiente ejemplo se trata de estudiar la pandemia del coronavirus en la Comunidad
Valenciana entre el 9 de junio del 2020 y el 11 de febrero del 2021 [13], suponiendo los

siguientes parametros:

- Numero de personas infectadas por dia (f = 0.1)
- Numero de personas recuperas por dia (y = 0.001)
- Numero de susceptibles en el momento t=0 (So = 5057353)

- Numero de infectados en el momento t=0 (lo = 209)

En primer lugar para analizar si los infectados crecen desencadenando una pandemia o si
por el contrario decrecen hasta la posible extincidn del virus es preciso conocer el indice

reproductivo basico.
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Indice Reproductivo Basico
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Figura 2: Grafico que indica el indice reproductivo basico en la Comunidad Valenciana tomando como t el periodo
de tiempo comprendido entre desde el 9 de junio del 2020 y el 11 de febrero del 2021. Figura de fuente propia.
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Figura 3: Gréfico que indica la evolucion de la poblacion infectada en la Comunidad Valenciana tomando como t el
periodo de tiempo comprendido entre desde el 9 de junio del 2020 y el 11 de febrero del 2021. Figura de fuente
propia.

En la Figura 2 se observa como el indice crece repentinamente hasta mantenerse en torno
aun valor de 1 alo largo de todo el periodo de tiempo en cuestion, pero aun asi se pueden
distinguir simultaneas subidas y bajadas del brote epidémico que coinciden a su vez con
la representacion grafica de la poblacion infectada en ese periodo de tiempo en la

Comunidad Valenciana (Figura 3).

Se puede apreciar como en los primeros meses del estudio correspondientes a junio y julio
el indice de reproductivo basico no llega a sobrepasar el 1, esto puede deberse al periodo
de desescalada que comenzo el 4 de mayo y que tuvo fin el 21 de junio debido a la
finalizacién del estado de alarma. Seguidamente, se observa un ligero aumento tanto en
el indice como en la representacion de infectados hasta alcanzar valores superiores a 1 a
mediados del mes de julio, agosto y septiembre a causa de las escasas restricciones

impuestas en los meses de verano en la Comunidad Valenciana. Mas adelante decrecieron
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el nimero de individuos infectados hasta el 25 de octubre cuando se dio paso al inicio de
la segunda oleada de Coronavirus en Espafia y en todo el mundo. Como se puede observar
en la Figura 3, fueron los meses de enero y febrero los que dejaron las cifras mas altas de
infectados debido a las escasas restricciones impuestas o el incumplimiento de ellas en el
periodo de Navidad rozando los casi cien mil casos de personas infectadas por

Coronavirus en la Comunidad Valenciana el 31 de enero del 2021.

Tan importantes son las medidas impuestas con el fin de frenar la pandemia que el modelo
cambia considerablemente. En la Figura 4 podemos observar un ejemplo de una
representacion gréafica del Covid-19 en la poblacion de la Comunidad Valenciana en caso

de no haber impuesto ningun tipo de restriccion.

Modelo SIR ~ Comunidad Valenciana

Susceptibles

Infectados

omn

Recuperados

Numero de individuos

Oe+00 1e+08 2e+08 3e+06 4e+l8 Se+06

T T T T T T
0 50 100 150 200 230

Tiempo (en dias)

Figura 4: Gréfico de las soluciones S(t), I(t) y R(t), tomando como t el periodo de tiempo comprendido entre desde el
9 de junio del 2020 y el 11 de febrero del 2021 en la Comunidad Valenciana suponiendo la inexistencia de medidas.
Figura de fuente propia.

Haciendo uso de parametros seleccionados de forma aleatoria (p = 0.1 y =0.001), en la
Figura 4 se aprecian las curvas de la poblacion susceptible, la poblacion infectada y la
poblacién recuperada en un periodo de 248 dias. Se contempla como la poblacién de
susceptibles comienza siendo el total de la poblacién (N=5057353) y va disminuyendo
hasta rozar el cero, los infectados comienzan siendo cero pero va creciendo
considerablemente hasta alcanzar un pico de aproximadamente 4 millones de individuos,
y finamente, la poblacién recuperada comienza con cero individuos hasta alcanzar la
inmunidad con toda la poblacion recuperada. Es en los primeros 50 dias en los que se
contagia la mayor parte de la poblacion debido al libre contacto directo de las personas
infecciosas frente a las susceptibles, esto de sebe a no tener ningun tipo de imposiciones.
Por ello finalmente, toda la poblacién pasa a considerarse como personas recuperadas

dejando a cero las poblaciones de susceptibles e infectados.
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Posteriormente, en la parte computacional se indicara como estimar los parametros para
que las curvas de contagios y recuperados reales coincidan lo méaximo posible con las del
modelo.

8. Modelo SEIR

8.1 Introduccion

El modelo SEIR [14] se trata de una adaptacion del modelo SIR, es decir, es un modelo
matematico epidemioldgico que estudia la evolucion de una epidemia en una poblacion
en un periodo de tiempo determinado. A diferencia del modelo SIR, éste divide a la
poblacion en cuatro compartimentos diferentes: S=susceptibles, E=expuestos,
I=infectados y R=recuperados (SEIR). Este nuevo grupo denominado expuestos recoge
a todos aquellos individuos de la poblacion que poseen la enfermedad pero que, al
encontrarse en el periodo de incubacion, no muestran sintomas y por tanto, no pueden
contagiar el virus. Es preciso diferenciar esta nueva clasificacion de aquellos individuos
que no presentan sintomas pero que si pueden contagiar la enfermedad, en ese caso seran
clasificados como infectados. El flujo de los distintos grupos se representa de la siguiente

forma:
S2>E=2>I1I2>R

Un individuo solo puede estar clasificado en un grupo en una unidad de tiempo y se
considera constante al total de la poblacion (N), es decir, no se tienen en cuenta

nacimientos ni defunciones. Por tanto, tenemos que:

N(t) = S(t) + E(t) + 1(t) + R(Y)
Finalmente, los cuatro grupos en los que se divide la poblacién son los siguientes:

- Poblacion susceptible (S): individuos que pueden ser contagiados si son expuestos a
los agentes infecciosos.
- poblacion expuesta (E): individuos que poseen la enfermedad pero no son

contagiosos.
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- Poblacion infectada (1): individuos que tienen la enfermedad en un momento dado y
que por tanto, pueden transmitir la enfermedad a individuos de la poblacion
susceptible.

- Poblacion recuperada (R): individuos que han sido recuperados de la enfermedad y

que no afectan a la transmisién puesto que son inmunes.

8.2 Formulacion

Este modelo cuanta con un sistema de cuatro ecuaciones diferenciales:

S'(t) = —BS(t)I(t)/N,

2'(t) = BS(t)I(t)/N — cE(t),
I'(t) = cE(t) — vI(t),

R/(t) = vI(¢),

Donde se pueden diferenciar tres parametros. En primer lugar 3 es la tasa de transmision

y 1/ B es la probabilidad de que un individuo pase de susceptible a infectado tras mantener
contacto directo con un infectado. 'y es la tasa de recuperacion y 1/ vy es el periodo medio

de recuperacion. Finalmente, o es la tasa en la cual una persona expuesta se convierte en

infecciosa, siendo 1/ o es el tiempo promedio de incubacion.

100000
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60000 expuestos

infectados
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—— recuperados
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et p_-_—==— dias

20 40 60 80 100 120

Figura 5: Representacion gréafica de un posible ejemplo del modelo SEIR. [17]

Asi mismo, Ro representa el numero reproductivo béasico, como anteriormente
mencionado, por el cual se estima la velocidad con la que una enfermedad puede

propagarse en una poblacion.

Ro = Bly
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Si Roes mayor a 1, cada persona infectada produce méas de un nuevo caso propagando asi
la enfermedad con la posibilidad de infectar a toda la poblacion susceptible. En caso
contrario, se trataria de una reduccion del virus debido a un indice reproductivo basico

decreciente.

Estudiar una enfermedad a través de este modelo puede resultar complejo, ya que
normalmente los datos acerca de los periodos de incubacion del virus en la poblacion no

son observados y no coinciden con los periodos en los que se presentan los sintomas.

9. Objetivos

El objetivo principal de este trabajo de fin de grado consiste en la estimacion de
determinados pardmetros del modelo matematico epidemioldgico SIR, con el fin de
encontrar un modelo que reproduzca lo més fielmente posible la evolucién de la pandemia
COVID-19 durante la primera oleada, es decir, desde el 31 de enero del 2020 al 31 de
agosto del 2020.

Para llevar a cabo el objetivo principal se ha hecho previamente un estudio exhaustivo de
las diferentes fechas que han marcado la pandemia en Espafia. Posteriormente, tras un
estudio de los diferentes modelos matematicos epidemioldgicos se ha procedido a
seleccionar aquellos que se iban a estudiar en este trabajo como son el modelo SIR y el
modelo SEIR. Finalmente, ha sido seleccionado el modelo SIR y el programa informatico
R para llevar a cabo la estimacién de la evolucidn de la pandemia en la Comunidad

Valenciana y en Espafia en un periodo de tiempo determinado.

10. Experiencia computacional

Una vez estudiados los diferentes modelos y con el fin de cumplir el objetivo de encontrar
un modelo que reproduzca lo mas fielmente la evolucion de la pandemia por Covid-19 se
ha llevado a cabo un cédigo en el programa informatico R que refleja el modelo SIR

aplicado a esta pandemia durante la primera oleada del virus.

Se plantean 5 estudios siendo el primero referente a los datos de la Comunidad Valenciana
mencionado en el apartado 7.3 Modelo SIR en la Comunidad Valenciana, y el resto a los

datos recogidos de Espafia comprendidos entre el 31 de enero y el 31 de agosto del 2020.
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Para ello se han recogido los datos del portal de datos abiertos de la Generalitat
Valenciana [15] y se han analizado los resultados. Dichas bases de datos contienen
informacion acerca del nimero de nuevos casos (Activos) y el nimero de recuperados

(Recuperados) para cada dia del periodo indicado.
Estimacion de los pardmetros

En primer lugar, para cada uno de los escenarios y periodos en los que se divide cada uno
de los estudios, se ha realizado un modelo SIR en el cual, se han definido principalmente
algunos parametros como N que representa el nimero total de la poblacién a estudiar y t
que indica la linea del tiempo, en este caso siempre es 1 ya que el estudio es diario.
Ademas, para calcular los parametros B (Numero de personas infectadas por dia) y y
(NUmero de personas recuperadas por dia), se han realizado todas las combinaciones
posibles entre los intervalos 1y 40 parap y 1y 15 para y de 0.05 en 0.05y 0.01 en 0.01
respectivamente con el fin de escoger cada combinacién que resultada de obtener el

menor error posible a través de la siguiente formula:
0.5*(Infectados — Activos)*2 + 0.5* (Incremento de R — Recuperados)”2

Asi mismo, el nimero de susceptibles So, infectados loy recuperados Ro iniciales para
cada uno de los periodos han sido establecidos en funcién de los valores obtenidos en el

periodo previamente calculado.

En caso de querer mejorar la prediccion, es posible la ampliacion del rango de los
intervalos con el fin de encontrar valores de los pardmetros que se ajusten mejor a las
curvas de infectados y recuperados. También es posible la seleccion de otras
ponderaciones para By y en caso de querer dar mas peso a la prediccion de infectados que

a la de los recuperados, o reducir el nimero de dias a estudiar.
Estudio 1

A través de un modelo SIR se han estimado los parametros que indican el nimero de
personas infectadas B y el nimero de personas recuperadas y diariamente que mejor
ajustan el modelo a la evolucién de la pandemia en la Comunidad Valenciana en el
periodo de tiempo comprendido entre el 17 de julio y el 11 de septiembre del 2020. Las

estimaciones de los parametros son las siguientes:
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B Y Error
0.15 0.09 49.623.785

Tabla 1: Estimacion de los parametros fy . Tabla de fuente propia.

Finalmente, con los valores presentados en la Tabla 1 se ha obtenido un modelo SIR que
reproduce la evolucion de la pandemia de coronavirus en la Comunidad Valencina. En
las Figuras 6 y 7 podemos apreciar como la poblacion infectada predicha con dicho
modelo se ajusta simultaneamente a los datos reales de la poblacion activa y lo mismo
ocurre con la poblacion recuperada, la cual la prediccion se ajusta mucho mas a los datos

originales.
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Figura 6: Estimacion de la poblacion infectada en la Comunidad Valenciana del 17 de julio al 11 de septiembre del
2020. Figura de fuente propia.
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Figura 7: Estimacion de la poblacion infectada en la Comunidad Valenciana del 17 de julio al 11 de septiembre del
2020. Figura de fuente propia.

Cabe destacar que el periodo de tiempo seleccionado corresponde a una leve subida de
contagios por el virus, si nos fijamos en el indice reproductivo basico para el dia 17 de

julio tiene un valor de Ro = 1.1460674, lo que supone un aumento de la expansion del
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virus, por este motivo las curvas que representan a la poblacion infectada crecen de forma

considerable.

A continuacion, se han estudiado cuatro escenarios diferentes en Espafia, con el fin de
encontrar el mejor de ellos analizando todas las comparaciones dadas. El primero consta
de la estimacion de los parametros del modelo SIR distinguiendo cuatro periodos de
tiempo y utilizando los datos diarios. EI segundo modelo se diferencia del primero que
en este se han hecho uso de los datos acumulados tanto de la poblacion infectada como
de la recuperada en la férmula del error. En el tercer modelo estudiado se han escogido
cuatro periodos de tiempo diferentes y se han reducido asi tanto el nimero de datos como
la fecha en cuestion. Fianlmente, el cuarto escenario refleja el tercero pero usando los
datos acumulados. Para todos ellos se han definido los parametros N = 47329981 que

representa el total de poblacion esparfiola en este periodo de tiempoy t = 1.

En primer lugar se han estudiado las fechas determinantes durante la primera oleada de
la pandemia con el objetivo de dividir el periodo de tiempo estudiado en 4 fases

diferentes. Las fechas destacadas son las siguientes:

- 31 de enero del 2020: se registra el primer caso de coronavirus en Esparia.

- 11 de marzo del 2020: La Organizacién Mundial de la Salud (OMS) califica la
Covid-19 como pandemia.

- 14 de marzo del 2020: Se proclama el estado de alarma.

- 22 de abril del 2020: Se aprueba la fase de desescalada con el fin de alcanzar la
“nueva normalidad”.

- 4 de mayo del 2020: Se inicia la fase 0.

- 11 de mayo del 2020: Se inicia la fase 1.

- 25 de mayo del 2020: Se inicia la fase 2.

- 8dejunio del 2020 : Se inicia la fase 3.

- 21 de junio del 2020: Fin del estado de alarma.

Teniendo en cuenta todas las fechas que han marcado de forma significativa durante la

pandemia, finalmente, la division del periodo de tiempo queda en las siguinetes fases:

- Periodo 1, en el cual se recogen los datos iniciales de la pandemia por coronavirus
en Espafa: del 31 de enero del 2020 al 14 de marzo del 2020.
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- Periodo 2, en este periodo se reflejan los datos obtenidos del periodo de
cuarentena: del 15 de marzo del 2020 al 3 de mayo del 2020.

- Periodo 3, en este periodo se recogen los datos contabilizados en el proceso de
desecalada: del 4 de mayo del 2020 al 21 de junio del 2020.

- Periodo 4, periodo en el cual se recogen los datos obtenidos tras la finalizacion
del estado de alarma hasta finales del verano: del 22 de junio del 2020 al 31 de
agosto del 2020.

En segundo lugar, se ha llevado a cabo el analisis del indice reproductivo bésico, con el
fin de estudiar en qué momentos del periodo en cuestion se produce una expansion de la

pandemia en el territorio espafiol.

Indice Reproductivo Basico
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Figura 8: Representacion grafica del indice Reproductivo Basico en Espafia desde el 31 de enero al 31
de agosto del 2020.Figura de fuente propia.

Tomando como referencia el incide reproductivo basico Ro y mirando la Figura 8, nos
fijamos en que la propagacion del coronavirus empez6 con un valor menor que 1, y
seguidamente alcanz6 su punto mas critico de la primera oleada el dia 27 de febrero con
un indice de 2.6429, lo que conllevaria la expansion acelerada del virus, fecha que
coindice con la subida de contagios del dia 3 de abril con un total de 107.307 personas
contagiadas. Sin embargo, no es hasta el 4 de abril cuando se empieza a notar el efecto
del confinamiento con un valor del indice reproductivo basico de 0.9895161, menor que
1, lo que conlleva una reduccion de la expansién del virus, dicho de otra forma, un
infectado transmitia el virus a una media de 0.9895161 individuos susceptibles. Cabe
destacar la importancia de esto Gltimo para la administracion epidemioldgica, ya que

cuanto menores sean los valores de Ro mas disminuira la trasmision del virus, y por tanto,
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menores colapsos se encontraran en los servicios sanitarios. Tras este leve descenso, el
indice volvio a tomar valores superiores a 1 a partir del mes de julio dando paso a otra

expansion del virus en la poblacion espafiola.

Una vez analizado las fechas en las que se produce una expansion del virus, se procede a
comparar si coinciden con las subidas y bajadas de los infectados y recuperados diarios.

Personas Activas Diarias
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Figura 9: Representacion grafica de los activos diarios en Espafia desde el 31 de enero al 31 de agosto
del 2020. Figura de fuente propia.
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Figura 10: Representacion grafica de los recuperados diarios en Espafia desde el 31 de enero al 31 de
agosto del 2020.Figura de fuente propia.

En la Figura 9 se puede apreciar como en los primeros dias del eje temporal que
corresponden al mes de febrero, el nimero de activos rozan el cero pero comienzan a
aumentar ligeramente a principios de marzo hasta llegar al primer pico marcado por
107.307 contagios el dia 3 de abril del 2020. Este aumento tan brusco de contagios se
debe a la tardanza en imponer restricciones en el territorio espafiol, pues el primer caso
de coronavirus en Espafia fue el 25 de febrero, mientras que el estado de alarma comenzé
el 14 de marzo, por tanto, durante ese periodo de tiempo los contagios crecieron

considerablemente debido al contacto directo entre la poblacion susceptible y la
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poblacién infectada, pues durante este periodo de tiempo, el pais ascendio al tercer lugar
mundial en casos confirmados y segundo lugar mundial en defunciones por coronavirus.
Al mismo tiempo, si observamos la Figura 10, vemos como el nimero de personas que
se recuperan asciende de forma mas lenta, pues el 3 de abril llegan a contabilizarse 5.794
personas recuperadas mientras que las infectadas rozan los 110 mil. Seguidamente,
apreciamos un leve descenso de contagios a causa del periodo de confinamiento, impuesto
con el fin de limitar los contagios, el cual consistia en la permanencia en los hogares
excepto para ir a comprar, trabajar o asistir al medico, estos resultados se comenzaron a
notar el 7 de abril cuando se contabilizéd una cifra de 10.141 personas recuperadas. Esta
delimitacion resulté efectiva, puesto que se llegaron a reducir los contagios a 4.411 casos
activos el 21 de junio, dia en el que finalizé el estado de alarma y consigo la cuarentena.
Sin embargo, fue a principios de julio cuando comenzaron a crecer otra vez los contagios,
la razon de esto son las escasa limitaciones en los meses de verano, donde la mayoria de
la poblacion recurrié a zonas de veraneo habitando las segundas viviendas, ademas de la
libre circulacion de la poblacién. Todo esto dio pie a una elevada cifra de contagios
diarios de 114.745 el 31 de agosto del 2020.

Estudio 2

En este segundo escenario se cuentan con 100 datos correspondientes a las fechas
comprendidas entre el 31 de enero y el 31 de agosto del 2020, teniendo en cuenta los

siguientes periodos de tiempo:

- Periodo 1: del 31 de enero del 2020 al 14 de marzo del 2020.
- Periodo 2: del 15 de marzo del 2020 al 3 de mayo del 2020.
- Periodo 3: del 4 de mayo del 2020 al 21 de junio del 2020.

- Periodo 4: del 22 de junio del 2020 al 31 de agosto del 2020.

Las estimaciones de los parametros B y y que mejor ajustan el modelo a la realidad son

las siguientes:

Periodo B Y Error
1/0.25 0.05 13.392.355
2|0.15 0.11 57.918.967.933
310.05 0.15 10.048.095.466
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410.2 0.11 10.482.707.949

Tabla 2: Parametros de B y ypara los diferentes periodos estudiados en Espafia. Tabla de fuente propia.

Haciendo uso de los pardmetros de la Tabla 2, se han obtenido los siguientes resultados:

Infectados
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Figura 11: Estimacion de la poblacion infectada en Espafia del 31 de enero al 31 de agosto del 2020.Figura de
fuente propia.
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Figura 12: Estimacion de la poblacién recuperada en Espafia del 31 de enero al 31 de agosto del 2020.Figura de
fuente propia.
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Infectados Acumulados
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Figura 13: Estimacion de la poblacion infectada acumulada en Espafia del 31 de enero al 31 de agosto del
2020.Figura de fuente propia.

En la Figura 11 se reflejan los activos diarios frente los datos predichos del modelo SIR.
La proyeccion es significativamente compleja ya que para los valores calculados a partir
del modelo la oleada més alta de la infeccion se retrasa entre 20-30 dias y ademas se
reduce el nimero méaximo de personas infectadas considerablemente, pues el modelo
estima un pico de aproximadamente 90 mil infectados, mientras que en la situacion real
se contabilizaron alrededor de 100 mil personas contagiadas. Esto puede deberse al valor
establecido al parametro que indica el numero de personas infectadas por dia (B) en el
correspondiente periodo de tiempo, es decir, del 15 de marzo del 2020 al 3 de mayo del
2020. A pesar de ello, ha sido el valor que menor error proporciona al modelo. Sin
embargo, no ocurre lo mismo en el resto de periodos ya que, tanto en el periodo inicial
como en el tercero y cuarto es posible encontrar cierta correspondencia con la situacién
real en Espafia, pues se han encontrado unos valores para By y que proporcionan el menor
error y a su vez simulan mejor la curva de los datos reales. Por otro lado, la Figura 12,
representa los valores de la poblacion recuperada acumulada frente a los mismos
predichos a través del modelo, se puede observar que en los dos primeros periodos el
valor de recuperados reales es superior al estimado, sin embargo, a partir del 13 de mayo
del 2020, el modelo estima un numero mayor de personas recuperadas que en la realidad.
En la Figura 13, se representa de forma gréfica la incidencia acumulada de personas que
han contraido la enfermedad durante este periodo de tiempo, pues se puede apreciar como
la curva aumenta es de forma exponencial. EI aumento comienza a notarse a partir del
dato 44 correspondiente al dia 14 de marzo del 2020, fecha en la que se proclama el estado
de alarmay se da comienzo a la primera oleada de la pandemia en Espafia, ya que en los
primeros 44 dias de infeccion no se impusieron medidas que controlasen los parametros
de Ro.
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Todos los desajustes del modelo pueden deberse a que los periodos de tiempo no

coinciden con los cambios fuertes que se experimentan en el modelo.

Estudio 3

Una vez obtenidos los resultados anteriores se ha procedido a realizar el segundo modelo
SIR, éste se obtiene a raiz de calcular los errores haciendo uso de los datos acumulados,
es decir, los datos que resultan de sumar sucesivamente los infectados y recuperados de
un determinado dia mas los infectados y recuperados del dia antrior, y sobre los mismos
periodos de tiempo establecidos en el primer escenario. La formula del error es la

siguiente:

0.5*(~Incremento de Susceptibles — Nuevos casos)*2 + 0.5*(Incremento de R — Recuperados)”2

Y los pardmetros calculados son:

Periodo B Y Error
1/0.2 0.01 12.733.343
2(0.2 0.15 121.664.435.896
3101 0.13 459.858.999.952
410.15 0.12 1.535.034.551.398

Tabla 3: Parametros de 8 y ypara los diferentes periodos estudiados en Espafia.(datos acumulados). Tabla de fuente

propia.

En la Tabla 3 se pueden apreciar los diferentes valores de 3 y y que proporcionan el menor
valor de error. A diferencia de los valores estimados en el modelo anterior, éstos
proporcionan numeros mas elevados. Esto provoca un mayor desajuste del modelo a la

realidad.
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Infectados
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Figura 14: Estimacion de la poblacion infectada en Espafia del 31 de enero al 31 de agosto del 2020. (férmula
acumulados. Figura de fuente propia.
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Figura 15: Estimacion de la poblacion recuperada en Espafa del 31 de enero al 31 de agosto del 2020 (férmula
acumulados). Figura de fuente propia.
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Figura 16: Estimacidn de la poblacidn infectada acumulada en Espafia del 31 de enero al 31 de agosto del 2020
(férmula acumulados). Figura de fuente propia.

En la Figura 14, se puede observar como al tratar con los errores obtenidos a través de los
datos acumulados, en los infectados se obtiene una mejor estimacion, pues mientras que
en la realidad hay alrededor de 110 mil personas infectadas el modelo estima un total de
95 mil aproximadamente, estimacion mucho mejor que la representada en la Figura 11.

En cuanto a la Figura 15, curva de la poblacién recuperada obtenemos resultados peores
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que los anteriores debido a que a partir del dia 100 se estiman alrededor de 300 mil
recuperados mas de los que hay en la realidad. Finalmente, en la Figura 16, observamos
que en los primeros periodos se estiman menos infectados que los que verdaderamente

hay y en los Gltimos las curvas representan la inversa.

Estudio 4

El tercer modelo SIR se ha realizado reduciendo el niumero de datos a analizar y
escogiendo cuatro periodos de tiempo diferentes a los utilizados en los modelos
anteriores. Se cuentan con 80 datos correspondientes a los dias comprendidos entre el 1
de enero del 2020 y el 19 de abril del 2020. En este caso el error ha sido calculado del

mismo modo que en el estudio 2.

- Periodo 1: del 31 de enero del 2020 al 19 de febrero del 2020.

- Periodo 2: del 20 de febrero del 2020 al 10 de marzo del 2020.
- Periodo 3: del 11 de marzo del 2020 al 30 de marzo del 2020.

- Periodo 4: del 31 de marzo del 2020 al 19 de abril del 2020.

Periodo ] Y Error
1/0.05 0.06 6,214
2045 0.01 38.500,1
310.25 0.06 1.653.469.792
410.05 0.11 3.321.573.891

Tabla 4. Parametros de 8 y ypara los diferentes periodos estudiados en Espafia. Tabla de fuente propia.

En la Tabla 4 podemos apreciar como ha disminuido el valor de los errores de forma
considerable respecto a los dos modelos anteriores. Cabe destacar que a medida que
disminuye el nmero de datos a estudiar, mejor el modelo y consigo el ajuste a la realidad.
Esto provoca una disminucion en el error y la obtencion de unos pardmetros que logran
reproducir la evolucion de la pandemia lo mas puntualmente posible. Dicho esto, los

resultado obtenidos son los siguientes:
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Figura 17: Estimacién de la poblacion infectada en Espafia del 31 de enero al 12 de mayo del 2020.Figura de fuente

propia.
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Figura 18: Estimacion de la poblacion recuperada en Espafia del 31 de enero al 12 de mayo del 2020. Figura de
fuente propia.
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Figura 19: Estimacion de la poblacion infectada acumulada en Espafia del 31 de enero al 12 de mayo del
2020.Figura de fuente propia.

En la Figura 17 se proyecta el nimero de infectados reales en el periodo de tiempo en
cuestion frente a los estimados a través del modelo SIR, se puede observar como en este

estudio, la simulacién sigue siendo compleja ya que, mientras que el verdadero pico
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estaba alrededor de 100 mil casos activos, el modelo alcanza un maximo de contagios de
150 mil casos. Sin embargo, para el resto de los dias se obtiene cierta concordancia con
la realidad, debido a la disminucidn del error. A diferencia del primer escenario estudiado,
en este caso, el pico de la oleada coincide en ambas curvas, tanto en la realidad como en

el estudio.

En cuando a la Figura 18, grafica que representa la poblacion recuperada, podemos ver
como en los primeros 60 dias el modelo simula de forma semejante lo ocurrido en el
territorio esparfiol, pero sin embargo, a partir del 30 de marzo del 2020, la curva de
recuperados esperados aumenta ligeramente hasta marcar un total de 250 mil personas
recuperadas, siendo verdaderamente 150 mil en ese periodo del tiempo.

Finalmente, en cuanto a la poblacion infectada acumulada, representada en la Figura 19,
podemos apreciar que el modelo SIR se ajusta perfectamente a la realidad, a diferencia
de los otros estudios, en este se ha mejorado la estimacion sin llegar a ser perfecta. Debido
a estos resultados, es preciso tener en cuenta la importancia que tiene establecer diferentes
periodos de tiempo con el fin de encontrar el mejor modelo, en este caso, con otros
intervalos de tiempo quizas se obtendrian mejores resultados. Por otro lado, en las tres
proyecciones se observa la subida exponencial de contagios que se dieron al no decretar

las medidas de prevencidn necesarias.

Estudio 5

Una vez obtenidos los resultados anteriores, con los mismos datos que en el modelo
anterior, se ha realizado el cuarto escenario haciendo uso de los datos acumulados para

calcular los errores, de la misma forma que en el estudio 3. Se han obtenido los siguientes

parametros:
Periodo B Y Error
1/0.05 0.06 12,799
210.45 0.02 33.368,39
310.25 0.06 2.354.900.335
410.1 0.09 68.771.394.222

Tabla 5: Pardmetros de f§ y ypara los diferentes periodos estudiados en Espafa.(datos acumulados. Tabla de fuente

propia.
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En la Tabla 5 se puede apreciar como el valor de los pardmetros solo ha variado en el
periodo 4, sin embargo, el total de error obtenido aumenta en los cuatro periodos. Los

resultados obtenidos son los siguientes:
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Figura 20: Estimacion de la poblacion infectada en Espafia del 31 de enero al 12 de mayo del 2020.(Férmula
acumulados. Figura de fuente propia.
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Figura 21: Estimacion de la poblacién recuperada en Espafia del 31 de enero al 12 de mayo del 2020.(Férmula
acumulados. Figura de fuente propia.
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Figura 22: Estimacion de la poblacion infectada acumulada en Espafia del 31 de enero al 12 de mayo del
2020.(Férmula acumulados). Figura de fuente propia.
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En la Figura 20 podemos observar como en los primero periodos el modelo se ajusta
perfectamente a la realidad, pero sin embargo, en el cuarto periodo el modelo no decae
en el nimero de infectados, pues los parametros obtenidos no son lo suficientemente
buenos, puesto que no siguen el mismo patron de la evolucion de la pandemia en ese
periodo. Ocurre lo mismo en las Figuras 21 y 22, pues en este modelo parece que se

recuperan menos personas de las que realmente lo hacen.

11. Analisis y discusion.

Tras analizar cuatro escenarios diferentes en Espafia podemos darnos cuenta de que el
Modelo SIR sirve como un indicio basico para la interpretacion del comportamiento y
evolucion de una pandemia, pero sin embargo, sus pronosticos adolecen de precision,
puesto que, las curvas que nos proporciona este modelo son considerablemente mas

agresivas y distantes de la realidad.

Estos desajustes pueden deberse a algunas de las limitaciones que conlleva la realizacion
de un modelo SIR. Pues este, no considera las posibles mutaciones del virus en cuestion,
lo que podria alterar de forma significativa las tasas de la poblacion infectada como de la
recuperada. Pues para tener en cuenta cada una de las variantes que van surgiendo a lo
largo de la pandemia seria necesario llevar a cabo una ampliacion a un modelo
epidemiol6gico mas avanzado como podria ser el SIS o el SIRS, en los cuales se tienen
en cuenta la posible pérdida de inmunidad o la inexistencia de recuperacion. Otra de las
limitaciones que presenta el modelo SIR es la necesidad de considerar a todos los
individuos de la poblacion de forma similar, es decir, toma por igual la probabilidad de
contagio en toda la poblacion. Pues no es la misma para una persona que sufre alguna
otra enfermedad que para un individuo gque no sufre ningun problema de salud. Con el fin
de regular esta limitacion, seria conveniente llevar a cabo un estudio reducido en el cual

toda la poblacion fuera lo mas homogénea posible.

12. Conclusiones y propuestas.

En este trabajo se han llevado a cabo diferentes modelos epidemiol6gicos con el fin de
obtener uno que se ajuste lo més fielmente posible a la evolucién de la pandemia COVID-
19 en Espafia. Para ello, en primer lugar se ha realizado una breve introduccion acerca de
lo que ha supuesto este virus para el territorio nacional, dando a paso a la enumeracion de

diversos modelos matematicos epidemiol6gicos que sirven para llevar un control de estas

37



Estimacion de los parametros de modelos epidemioldgicos aplicados a la evolucién de la pandemia covid-19

enfermedades. Con més profundidad, se ha llevado a cabo una descripcion de los modelos
SIR y SEIR, haciendo un ejemplo en la Comunidad Valenciana para este primero. Asi
mismo, se han tratado de estimar unicamente, mediante técnicas combinatorias, los
parametros de modelos SIR con distintos términos de error y fechas, puesto que, es un
trabajo de toma de contacto sobre la estimacion de parametros de modelos. Finalmente,
de entre los cuatro estudios realizados para el territorio espafiol, el modelo SIR que mejor
se ha ajustado a la evolucion de esta pandemia ha sido el estudio 4, el cual consiste en el
analisis de 80 datos referentes a los dias comprendidos entre el 1 de enero del 2020 y el
19 de abril del 2020. Pues tanto la estimacion de la poblacién infectada como la
acumulada infectada es similar a la realidad en cada uno de los periodos de tiempo, a
diferencia de la recuperada la cual el modelo alcanza valores superiores, pero aun asi
aporta mejores resultados que el resto de los modelos estudiados. Ademas, cabe destacar

que los errores calculados son inferiores al resto.

Como propuestas, queda pendiente el estudio de esta pandemia en diferentes periodos de
tiempo, por ejemplo seleccionando distintas variaciones de fechas en la primera oleada o
escogiendo la segunda o tercera oleada sufrida tanto en Espafia como en diferentes
comunidades autonomas. También podria ser posible el estudio haciendo uso de otros
modelos epidemioldgicos mencionados en el presente trabajo, teniendo en cuenta otros
grupos de la poblacion, como M, que representa el numero de individuos que adquieren
la enfermedad durante un periodo de tiempo determinado, propio de los modelos MSIR
y MSEIR.
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14. Anexos.

En este apartado se va a introducir el codigo informatico que ha sido utilizado para llevar

a cabo este trabajo.

Estudio 1

#Leemos los datos
library (readxl)

datos <- read excel("C:/Users/Cristina/Desktop/cristina uni/cuarto
afo/TFG/R/cv.xlsx"™)
View (datos)

#Fijamos los parametros iniciales

a<-0.l#Parametro que indica el numero de personas infectadas por dia
b<-0.001#Parametro que indica el numero de personas recuperas por dia (b<l, es
decir, no se pueden recuperar mas personas de las que hay infectadas
inicialmente)

t<-1 #Parametro que indica la linea del tiempo
N<-5057353#Parametro que indica el numero total de la poblacion a estudiar
I<-306 #Parametro que indica el numero de peronas infectadas al principio

#Recorremos los diferentes dias
n<-nrow (datos) ;n

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptiblesl<-c (rep(0,n))
infectadosl<-c(rep(0,n))

recuperadosl<-c (rep(0,n))

incrementoS<-c (rep (0,n))
incrementoI<-c (rep(0,n))
incrementoR<-c (rep (0,n))

#Los tres grupos iniciales
susceptiblesl [1]<-N
infectadosl[1]<-I
recuperadosl[1]<-12

r1<-NULL
val<-NULL
vb1<-NULL

for(aa in 1:40) {
a=aa*0.05;
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for(bb in 1:15){
b=bb*0.01;

#Los tres incrementos iniciales

incrementoS[l]<--a* (susceptiblesl[1l]*infectadosl[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectadosl[1l]*b
incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptiblesl[i]*infectadosl[i]/N)
incrementoR[i+1l]<-infectadosl[i]*b
incrementoI[i+l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptiblesl[i+1]<-susceptiblesl[i]+incrementoS[i+1]
infectadosl[i+l]<-infectadosl[i]l+incrementoI [i+1]
recuperadosl [i+1l]<-recuperadosl|[i]+incrementoR[i+1]

}

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptiblesl
infectadosl
recuperadosl

#Calculamos las diferencias
diff<-c(rep(0,n))
for (i in 1:n){
diff[i1i]<-0.5* (infectadosl[i]-datos$SActivos[i])"2+0.5* (incrementoR[i]-
datosS$Recuperados[i]) "2
}
diff

#Calculamos el error
errorl<-sum(diff);errorl

#Mostramos los resultados

print ("*******************************")
print(a)
print (b)
print (errorl)

#Para almacenar los resultados
val<-c(val,a)

vbl<-c (vbl, b)

rl<-c(rl,errorl)

val
vbl
rl

paresl<-data.frame (val,vbl, rl);paresl
summary (paresl)

minl<-which.min (paresl$rl)
totall<-paresl[minl,];totall
a<-paresl$val [minl]
b<-paresl$vbl[minl]

#tres grupos con mejor a y b

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptiblesl<-c (rep(0,n))
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infectadosl<-c(rep(0,n))
recuperadosl<-c(rep(0,n))

incrementoS<-c (rep(0,n))
incrementoI<-c (rep(0,n))
incrementoR<-c (rep(0,n))

#Los tres grupos iniciales
susceptiblesl [1]<-N
infectadosl[1]<-I
recuperadosl[1]<-12

#Los tres incrementos iniciales

incrementoS[l]<--a* (susceptiblesl[l]*infectadosl[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectadosl[1l]*b
incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptiblesl[i]*infectadosl[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectadosl[i]*b
incrementoI[i+l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptiblesl[i+1]<-susceptiblesl[i]+incrementoS[i+1]
infectadosl[i+1l]<-infectadosl[i]+incrementoI [i+1]
recuperadosl[i+l]<-recuperadosl|[i]+incrementoR[i+1]

}

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptiblesl
infectadosl
recuperadosl

#Calculamos las diferencias
diff<-c(rep(0,n))
for (i in 1:n){
diff[1]<-0.5* (infectadosl[i]-datosS$SActivos[i])"2+0.5* (incrementoR[i]-
datos$Recuperados[i]) "2
}
diff

#Calculamos el error
error<-sum(diff) ;error

#RO

#Ro (t) =detectados nuevos en t / activos en t-1

ro<-c (rep(0,n))

for (i in 1:n){
ro[i+l]=datos$Activos[i+1l]/datosSActivos[i]

}

ro
plot (ro, type="1",col="blue", lwd=3, main="Indice Reproductivo Basico", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

plot (datos$Activos, type="1",col="blue",1lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

#Representacion grafica de los tres grupos

plot (infectadosl, type="1",col="blue",1lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos, col="green", lwd=3)

legend(x = "left",bty = "n",legend=c("Datos reales", "Modelo SIR"), fill =
c("green", "blue"))

R<-cumsum (datos$Recuperados)
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plot (recuperadosl, type="1",col="blue", lwd=3, main="Recuperados", xlab="",

ylab="", las=1, col.axis="red")
lines (R, col="green", lwd=3)
legend(x = "left",bty = "n",legend=c("Datos reales", "Modelo SIR"), fill =

c("green", "blue"))

Estudio 2

#Leemos los datos
library (readxl)

datos <- read excel("C:/Users/Cristina/Desktop/cristina uni/cuarto
ano/TFG/R/tfg.xlsx")

View (datos)

#PERIODO 1 : 31 ENERO (1) AL 14 MARZO (44)
#PERIODO 2 : 15 MARZO (45) AL 3 MAYO(94)
#PERIODO 3 : 4 MAYO(95) AL 21 JUNIO(143)

#PERIODO 4 : 22 JUNIO(144) AL 31 AGOSTO(214)

#Fijamos los parametros iniciales
a<-0.1 #Parametro que indica el numero de personas infectadas por dia

b<-0.001 #Parametro que indica el numero de personas recuperas por dia (b<l,
es decir, no se pueden recuperar mas personas de las que hay infectadas
inicialmente)

t<-1 #Parametro que indica la linea del tiempo
N<-47329981#Parametro que indica el numero total de la poblacion a estudiar

I<-4 #Parametro que indica el numero de peronas infectadas al principio

R<-cumsum (datos$Recuperados)

#PERIODO 1 : 31 ENERO(1) AL 14 MARZO (44)
#Recorremos los diferentes dias

nl<-nrow(datos[1:44,]);nl

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptiblesl<-c(rep(0,nl))
infectadosl<-c(rep(0,nl))

recuperadosl<-c(rep(0,nl))

incrementoS<-c (rep(0,nl))

incrementoI<-c (rep(0,nl))

incrementoR<-c (rep(0,nl))
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#Los tres grupos iniciales
susceptiblesl [1]<-N
infectadosl[1]<-I

recuperadosl[1]<-1

r1<-NULL
val<-NULL

vb1l<-NULL

for(aa in 1:40) {

a=aa*0.05;

for(bb in 1:15) {

b=bb*0.01;

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptiblesl[1l]*infectadosl[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectadosl[1l]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:nl){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptiblesl[i]*infectadosl[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectadosl[i]*b
incrementoI[i+l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptiblesl[i+1l]<-susceptiblesl[i]+incrementoS[i+1]
infectadosl[i+l]<-infectadosl[i]l+incrementoI [i+1]

recuperadosl [i+1]<-recuperadosl[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptiblesl
infectadosl

recuperadosl
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#Calculamos las diferencias
diff<-c(rep(0,nl))
for (i in 1:nl1){

diff[1]<-0.5* (infectadosl[i]-datosS$SActivos[i])*2+0.5* (incrementoR[1]-
datos$Recuperados[i]) "2

}

diff

#Calculamos el error

errorl<-sum(diff);errorl

#Mostramos los resultados

print ("*******************************")
print (a)

print (b)

print (errorl)

#Para almacenar los resultados
val<-c(val, a)
vbl<-c(vbl, b)

rl<-c(rl,errorl)

val
vbl

rl

paresl<-data.frame(val,vbl,rl) ;paresl
summary (paresl)

minl<-which.min (paresl$rl)
totall<-paresl[minl, ];totall
a<-paresl$val [minl]

b<-paresl$vbl[minl]

#ftres grupos con mejor a y b
#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptiblesl<-c(rep(0,nl))

infectadosl<-c(rep(0,nl))
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recuperadosl<-c (rep(0,nl))

incrementoS<-c (rep(0,nl))
incrementoI<-c(rep(0,nl))

incrementoR<-c (rep(0,nl))

#Los tres grupos iniciales
susceptiblesl [1]<-N
infectadosl[1]<-4

recuperadosl[1]<-1

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptiblesl[1l]*infectadosl[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectadosl[1l]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:nl){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptiblesl[i]*infectadosl[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectadosl[i]*b
incrementoI[i+l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptiblesl[i+1l]<-susceptiblesl[i]+incrementoS[i+1]
infectadosl[i+l]<-infectadosl[i]+incrementoI [i+1]

recuperadosl [i+1]<-recuperadosl[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptiblesl
infectadosl

recuperadosl

#Representacioén grafica

plot (infectadosl, type="1",col="blue",1lwd=3, main="Infectados periodo 1",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos[1:45],col="green", lwd=3)
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plot (recuperadosl, type="1",col="blue", lwd=3, main="Recuperados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (R[1:45],col="green", lwd=3)

#PERIODO 2 : 15 MARZO(45) AL 3 MAYO(94)

n2<-nrow (datos[45:94,]) ;n2

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles2<-c (rep(0,n2))
infectados2<-c (rep(0,n2))

recuperados2<-c (rep(0,n2))

incrementoS<-c (rep(0,n2))
incrementoI<-c (rep(0,n2))

incrementoR<-c (rep(0,n2))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles2[l]<-susceptiblesl[45]
infectados2[l]<-infectadosl[45]

recuperados2[l]<-recuperadosl[45]

r2<-NULL
va2<-NULL

vb2<-NULL

for(aa in 1:40) {
a=aa*0.05;
for(bb in 1:15){
b=bb*0.01;
#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[1l]<--a* (susceptibles2[1]*infectados2[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados2[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia
for (i in 1:n2){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles2[i]*infectados2[i]/N)

incrementoR[i+1]<-infectados2[i]*b
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incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles2[i+1l]<-susceptibles2[i]+incrementoS[i+1]
infectados2[i+l]<-infectados2[i]l+incrementoI [i+1]

recuperados2[i+l]<-recuperados2[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles?2
infectados?2

recuperados?

#Calculamos las diferencias
diff<-c(rep(0,n2))
for (i in 1:n2){

diff[i1i]<-0.5* (infectados2[i]-datos$SActivos[i+44])"24+0.5* (incrementoR[1]-
datos$Recuperados [i+44]) "2

}

diff

#Calculamos el error
error2<-sum(diff);error2

#Mostramos los resultados

prlnt ("*******************************")
print(a)

print (b)

print (error?2)

#Para almacenar los resultados
vaz2<-c(vaz2,a)
vb2<-c (vb2,Db)

r2<-c(r2,error2)

vaz
vb2

r2

48



Estimacion de los parametros de modelos epidemioldgicos aplicados a la evolucién de la pandemia covid-19

pares2<-data.frame (va2,vb2,r2) ;pares?2
summary (pares?)

min2<-which.min (pares2$r2)
total2<-pares2[min2,];total2
a<-pares2$va2[min?2]

b<-pares2$vb2 [min2]

#grupos con mejor a y b

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles2<-c (rep(0,n2))
infectados2<-c (rep(0,n2))

recuperados2<-c (rep(0,n2))

incrementoS<-c (rep(0,n2))
incrementoI<-c (rep(0,n2))

incrementoR<-c (rep (0,n2))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles2[l]<-susceptiblesl[45]
infectados2[l]<-infectadosl[45]

recuperados2[l]<-recuperadosl[45]

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[1l]<--a* (susceptibles2[1l]*infectados2[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados2[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n2){
incrementoS[i+1l]<--a* (susceptibles2[i]*infectados2[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados2[i]*Db
incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles2[i+l]<-susceptibles2[i]+incrementoS[i+1]
infectados2[i+l]<-infectados2[i]+incrementoI [1i+1]

recuperados?2[i+l]<-recuperados2[i]+incrementoR[i+1]
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incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles?2
infectados?2

recuperados?

#Representacidén grafica

plot (infectados2([2:51],type="1",col="blue",1lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos[45:94],col="green", 1lwd=3)

plot (recuperados2([2:51],type="1",col="blue", 1lwd=3, main="Recuperados",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (R[45:94],col="green", lwd=3)

#PERIODO 3 : 4 MAYO(95) AL 21 JUNIO(143)

n3<-nrow (datos[95:143,]);n3

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles3<-c (rep(0,n3))
infectados3<-c(rep(0,n3))

recuperados3<-c (rep(0,n3))

incrementoS<-c (rep (0,n3))
incrementoI<-c (rep(0,n3))

incrementoR<-c (rep(0,n3))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles3[1l]<-susceptibles2[51]
infectados3[1l]<-infectados2[51]

recuperados3[l]<-recuperados2[51]

r3<-NULL

va3<-NULL

vb3<-NULL

for(aa in 1:40){
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a=aa*0.05;
for(bb in 1:15){
b=bb*0.01;
#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptibles3[1l]*infectados3[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados3[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n3){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles3[i]*infectados3[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados3[i]*b
incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles3[i+l]<-susceptibles3[i]+incrementoS[i+1]
infectados3[it+l]<-infectados3[i]+incrementoI [i+1]

recuperados3[i+l]<-recuperados3[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles3
infectados3

recuperados3

#Calculamos las diferencias
diff<-c(rep(0,n3))
for (i in 1:n3){

diff[i1i]<-0.5* (infectados3[i]-datosSActivos[1i+94])"24+0.5* (incrementoR[1]-
datos$Recuperados [i+94]) "2

}

diff

#Calculamos el error

error3<-sum (diff);error3

#Mostramos los resultados

print ("*******************************")
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print (a)
print (b)

print (error3)

#Para almacenar los resultados
va3<-c(va3, a)
vb3<-c (vb3, b)

r3<-c(r3,error3)

va3
vb3

r3

pares3<-data.frame (va3,vb3,r3) ;pares3
summary (pares3)

min3<-which.min (pares3$r3)
total3<-pares3[min3, ];total3
a<-pares3$va3[min3]

b<-pares3$vb3 [min3]

#grupos con mejor a y b

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles3<-c (rep (0,n3))
infectados3<-c (rep(0,n3))

recuperados3<-c (rep(0,n3))

incrementoS<-c (rep (0,n3))
incrementoI<-c (rep (0,n3))

incrementoR<-c (rep (0,n3))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles3[l]<-susceptibles2[51]
infectados3[1l]<-infectados2[51]

recuperados3[l]<-recuperados2[51]
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#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptibles3[1]*infectados3[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados3[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n3){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles3[i]*infectados3[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados3[1i]*b
incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles3[i+1l]<-susceptibles3[i]+incrementoS[i+1]
infectados3[i+l]<-infectados3[i]l+incrementoI [i+1]

recuperados3[i+l]<-recuperados3[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles3
infectados3

recuperados3

#Representacidén gréfica

plot (infectados3([2:50], type="1",col="blue", lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos[95:143],col="green", lwd=3)

plot (recuperados3[2:50],type="1",col="blue", 1lwd=3, main="Recuperados",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (R[95:143],col="green", 1lwd=3)

#PERIODO 4 : 22 JUNIO(144) AL 31 AGOSTO(214)

nd<-nrow (datos([144:214,1]) ;n4

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles4<-c (rep (0,n4))

infectados4<-c (rep(0,n4))
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recuperados4<-c (rep(0,n4))

incrementoS<-c (rep (0,n4))
incrementoI<-c(rep(0,n4))

incrementoR<-c (rep(0,n4))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles4 [1]<-susceptibles3[50]
infectados4[l]<-infectados3[50]

recuperados4 [1l]<-recuperados3[50]

r4<-NULL
vad4<-NULL

vb4<-NULL

for(aa in 1:40) {
a=aa*0.05;
for(bb in 1:15) {
b=bb*0.01;
#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptibles4[1l]*infectados4[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados4[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n4){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptiblesd4[i]*infectados4[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados4[i]*b
incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles4 [i+1]<-susceptiblesd[i]+incrementoS[i+1]
infectados4[it+l]<-infectados4[i]+incrementol [1i+1]

recuperados4 [i+1l]<-recuperadosd[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR

incrementol
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susceptibles4
infectados4

recuperados4

#Calculamos las diferencias
diff<-c(rep(0,n4))
for (i in 1:n4){

diff[i1i]<-0.5* (infectados4[i]-
datos$Activos[i+142])"2+0.5* (incrementoR[1]-datos$Recuperados[i+142])"2

}

diff

#Calculamos el error

errord<-sum(diff);errord

#Mostramos los resultados

print ("‘k*‘k*‘k*‘k*‘k***‘k******************")
print (a)

print (b)

print (errord)

#Para almacenar los resultados
vad<-c(vad,a)
vb4<-c (vb4,b)

r4<-c(r4d,errord)

vad
vb4

r4

paresi4<-data.frame (vad,vbd, r4d) ;paresd
summary (pares4)

mind<-which.min (pares4$r4)
totald4<-pares4[mind,];totald
a<-pares4ds$vad [min4]

b<-paresd$vb4 [mind]
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#grupos con mejor a y b

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles4<-c (rep(0,n4))
infectados4<-c(rep(0,n4))

recuperados4<-c (rep(0,n4))

incrementoS<-c (rep (0,n4))
incrementoI<-c (rep(0,n4))

incrementoR<-c (rep(0,n4))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles4 [1]<-susceptibles3[50]
infectados4[l]<-infectados3[50]

recuperados4 [1l]<-recuperados3[50]

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptibles4[1]*infectados4[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados4[1l]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n4){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles4[i]*infectados4[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados4[i]*b
incrementoI[i+l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles4 [i+1]<-susceptiblesd[i]+incrementoS[i+1]
infectados4[i+l]<-infectadosd4[i]l+incrementoI [i+1]

recuperadosd4 [i+1l]<-recuperadosd[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles4
infectados4

recuperados4

56



Estimacion de los parametros de modelos epidemioldgicos aplicados a la evolucién de la pandemia covid-19

#Representacion grafica

plot (infectados4([2:72],type="1",col="blue", 1lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos[144:214],col="green", lwd=3)

plot (recuperados4 [2:72],type="1",col="blue",1lwd=3, main="Recuperados",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (R[144:214],col="green", lwd=3)

#RESULTADOS ERRORES

library(knitr)

total<-data.frame (totall[3],total2[3],total3[3],totald[3], row.names =
c("Error Min"));total

kable (total*10, format="markdown',digits=2,padding=0)

#REPRESENTACACION DATOSREALES VS PRONOSTICO

sus<-
c(susceptiblesl[1:45],susceptibles2[2:51],susceptibles3[2:50],susceptiblesd[2:
721) ;sus

inf<-
c(infectadosl[1:45],infectados2[2:51],infectados3[2:50],infectados4[2:72]);inf

rec<-
c(recuperadosl[1:45], recuperados2[2:51],recuperados3[2:50],recuperadoséd[2:72])
;rec

#Activos reales vs infectados calculados

plot (inf, type="1",col="blue", lwd=3, main="Infectados", xlab="", ylab="",
las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos,col="green", lwd=3)

legend (x = "topleft",bty = "n",legend=c("Datos reales", "Modelo SIR"), fill =
c("green", "blue"))

#Recuperados acumulados vs recuperados acumulados calculados

plot (rec, type="1",col="blue", lwd=3, main="Recuperados", xlab="", ylab="",
las=1, col.axis="red")

lines (R, col="green", lwd=3)

legend(x = "topleft",bty = "n",legend=c("Datos reales", "Modelo SIR"), fill =
c("green", "blue"))

#Infectados acumulados vs activos acumulados
A<-cumsum (datos$Activos)

I<-cumsum (inf)
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plot (I, type="1",col="blue",cex.axis = 0.9,1lwd=3, main="Infectados Acumulados",
xlab="", ylab="", las=1l, col.axis="red")

lines (A, col="green", lwd=3)

legend (x = "topleft",bty = "n",legend=c("Datos reales", "Modelo SIR"), fill =
c("green", "blue"))

#Ro (t)=detectados nuevos en t / activos en t-1

n<-sum(nl,n2,n3,n4);n

ro<-c(rep(0,n))

for (i in 1:n){
ro[i+l]=datos$Activos[i+1l]/datosS$SActivos[i]

}

ro
plot (ro,type="1",col="blue", lwd=3, main="Indice Reproductivo Basico", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

abline (h=1, lty="dotted", col="red")

plot (datos$Activos, type="1",col="blue",1lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

Estudio 3
#Leemos los datos
library (readxl)

datos <- read excel("C:/Users/Cristina/Desktop/cristina uni/cuarto
afio/TFG/RPRUEBAS/tfgl.xlsx")

View (datos)

#PERIODO 1 : 31 ENERO(1) AL 14 MARZO (44)
#PERIODO 2 : 15 MARZO(45) AL 3 MAYO(94)
#PERIODO 3 : 4 MAYO(95) AL 21 JUNIO(143)

#PERIODO 4 : 22 JUNIO(144) AL 31 AGOSTO(214)

#Fijamos los parametros iniciales
a<-0.1 #Parametro que indica el numero de personas infectadas por dia

b<-0.001 #Parametro que indica el numero de personas recuperas por dia (b<l,
es decir, no se pueden recuperar mas personas de las que hay infectadas
inicialmente)

t<-1 #Parametro que indica la linea del tiempo
N<-47329981#Parametro que indica el numero total de la poblacion a estudiar

I<-4 #Parametro que indica el numero de peronas infectadas al principio

#Para calcular los acumulados
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n<-nrow (datos) ;n

R<-cumsum (datos$Recuperados)

#PERIODO 1 : 31 ENERO(1) AL 14 MARZO (44)
#Recorremos los diferentes dias

nl<-nrow (datos[1:44,]);nl

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptiblesl<-c (rep(0,nl))
infectadosl<-c(rep(0,nl))

recuperadosl<-c(rep(0,nl))

incrementoS<-c(rep(0,nl))
incrementoI<-c(rep(0,nl))

incrementoR<-c (rep (0,nl))

#Los tres grupos iniciales
susceptiblesl [1]<-N
infectadosl[1]<-I

recuperadosl[1]<-1

r1<-NULL
val<-NULL

vb1<-NULL

for(aa in 1:40) {

a=aa*0.05;

for(bb in 1:15){

b=bb*0.01;

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptiblesl[1l]*infectadosl[1]/N)
incrementoR[1]<-infectadosl[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]
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#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:nl){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptiblesl[i]*infectadosl[i]/N)
incrementoR[i+1l]<-infectadosl[i]*b
incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptiblesl[i+1]<-susceptiblesl[i]+incrementoS[i+1]
infectadosl[i+l]<-infectadosl[i]l+incrementoI[i+1]

recuperadosl[i+l]<-recuperadosl[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptiblesl
infectadosl

recuperadosl

R<-cumsum (datos$Recuperados)
I<-cumsum (-incrementoS)
A<-cumsum (datos$Nuevos)
IR<-cumsum (incrementoR)
#Calculamos las diferencias
diff<-c(rep(0,nl))

for (i in 1:nl){

diff[1i]1<-0.5*(I[1]-A[1])"2+40.5*(IR[1i]-R[i])"2

diff

#Calculamos el error

errorl<-sum(diff);errorl

#Mostramos los resultados

prlnt ("*******************************")
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print (a)
print (b)

print (errorl)

#Para almacenar los resultados
val<-c(val, a)
vbl<-c(vbl, b)

rl<-c(rl,errorl)

val
vbl

rl

paresl<-data.frame (val,vbl,rl) ;paresl
summary (paresl)

minl<-which.min (paresl$rl)
totall<-paresl[minl, ];totall
a<-paresl$val[minl]

b<-paresl$vbl [minl]

#tres grupos con mejor a y b
#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptiblesl<-c (rep(0,nl))
infectadosl<-c(rep(0,nl))

recuperadosl<-c(rep(0,nl))

incrementoS<-c (rep(0,nl))
incrementoI<-c (rep(0,nl))

incrementoR<-c (rep (0,nl))

#Los tres grupos iniciales
susceptiblesl [1]<-N
infectadosl[1]<-4

recuperadosl[1]<-1
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#Los tres incrementos iniciales

incrementoS[l]<--a* (susceptiblesl[1l]*infectadosl[1]/N)

incrementoR[1l]<-infectadosl[1l]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

(i in 1:nl){

incrementoS[i+1]<--a* (susceptiblesl[i]*infectadosl[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectadosl[i]*b
incrementoI[i+l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptiblesl[i+1]<-susceptiblesl[i]+incrementoS[i+1]
infectadosl[i+l]<-infectadosl[i]l+incrementoI [i+1]

recuperadosl [i+1l]<-recuperadosl|[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS

incrementoR

incrementol

susceptiblesl

infectadosl

recuperadosl

#Representacidén gréfica

plot (infectadosl, type="1",col="blue",lwd=3, main="Infectados periodo 1",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos[1:45],col="green", lwd=3)

plot (recuperadosl, type="1",col="blue",lwd=3, main="Recuperados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (R[1:45],col="green", lwd=3)

#PERIODO 2 : 15 MARZO(45) AL 3 MAYO(94)

n2<-nrow (datos[45:94,]) ;n2

#Dimensiones de los grupos e incrementos

susceptibles2<-c(rep(0,n2))

infectados2<-c(rep(0,n2))
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recuperados2<-c (rep(0,n2))

incrementoS<-c (rep (0,n2))
incrementoI<-c(rep(0,n2))

incrementoR<-c (rep(0,n2))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles2[1l]<-susceptiblesl[45]
infectados2[l]<-infectadosl[45]

recuperados?2[l]<-recuperadosl[45]

r2<-NULL
vaz2<-NULL

vb2<-NULL

for(aa in 1:40) {
a=aa*0.05;
for(bb in 1:15) {
b=bb*0.01;
#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptibles2[1l]*infectados2[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados2[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres grupos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n2){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles2[i]*infectados2[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados2[i]*b
incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles2[i+l]<-susceptibles2[i]+incrementoS[i+1]
infectados2[it+l]<-infectados2[i]+incrementol [1+1]

recuperados?2[i+l]<-recuperados2[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR

incrementol
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susceptibles?2
infectados?2

recuperados?

R<-cumsum (datos$Recuperados)
I<-cumsum (-incrementoS)
A<-cumsum (datosS$Nuevos)

IR<-cumsum (incrementoR)

#Calculamos las diferencias
diff<-c(rep(0,n2))
for (i in 1:n2){

diff[1i]<-0.5*(I[1]-A[1i+44])"2+0.5* (IR[1]-R[i+44])"2

diff

#Calculamos el error

error2<-sum (diff) ;error2

#Mostramos los resultados

prlnt ("*******************************")
print(a)

print (b)

print (error?2)

#Para almacenar los resultados
vaz<-c(vaz,a)
vb2<-c(vb2,Db)

r2<-c(r2,error2)

vaz2
vb2

r2
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pares2<-data.frame (va2,vb2,r2) ;pares?2
summary (pares?2)

min2<-which.min (pares2$r2)
total2<-pares2[min2,];total2
a<-pares2$va2[min?2]

b<-pares2$vb2 [min2]

#grupos con mejor a y b

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles2<-c (rep(0,n2))
infectados2<-c (rep(0,n2))

recuperados2<-c (rep(0,n2))

incrementoS<-c (rep(0,n2))
incrementoI<-c (rep(0,n2))

incrementoR<-c (rep (0,n2))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles2[l]<-susceptiblesl[45]
infectados2[l]<-infectadosl[45]

recuperados2[l]<-recuperadosl[45]

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[1l]<--a* (susceptibles2[1l]*infectados2[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados2[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n2){
incrementoS[i+1l]<--a* (susceptibles2[i]*infectados2[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados2[i]*Db
incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles2[i+l]<-susceptibles2[i]+incrementoS[i+1]
infectados2[i+l]<-infectados2[i]+incrementol [1i+1]

recuperados?2[i+l]<-recuperados2[i]+incrementoR[i+1]
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incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles?2
infectados?2

recuperados?

#Representacidén grafica

plot (infectados2([2:51],type="1",col="blue", 1lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos[45:94],col="green", 1lwd=3)

plot (recuperados2([2:51],type="1",col="blue", 1wd=3, main="Recuperados",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (R[45:94],col="green", lwd=3)

#PERIODO 3 : 4 MAYO(95) AL 21 JUNIO(143)

n3<-nrow (datos[95:143,]);n3

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles3<-c (rep (0,n3))
infectados3<-c (rep(0,n3))

recuperados3<-c (rep(0,n3))

incrementoS<-c (rep(0,n3))
incrementoI<-c (rep(0,n3))

incrementoR<-c (rep (0,n3))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles3[l]<-susceptibles2[51]
infectados3[1l]<-infectados2[51]

recuperados3[l]<-recuperados2[51]

r3<-NULL

va3<-NULL

vb3<-NULL
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for(aa in 1:40) {
a=aa*0.05;
for(bb in 1:15){
b=bb*0.01;
#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptibles3[1]*infectados3[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados3[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n3){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles3[i]*infectados3[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados3[i]*b
incrementoI[i+l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles3[i+1l]<-susceptibles3[i]+incrementoS[i+1]
infectados3[i+l]<-infectados3[i]+incrementoI [i+1]

recuperados3[i+l]<-recuperados3[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles3
infectados3

recuperados3

R<-cumsum (datos$Recuperados)
I<-cumsum (-incrementoS)
A<-cumsum (datos$Nuevos)

IR<-cumsum (incrementoR)

#Calculamos las diferencias
diff<-c(rep(0,n3))
for (i in 1:n3){

diff[i]<-0.5*(I[1]-A[1i+94])"2+40.5* (IR[1]-R[1i+94])"2

67



Estimacion de los parametros de modelos epidemioldgicos aplicados a la evolucién de la pandemia covid-19

diff

#Calculamos el error

error3<-sum(diff);error3

#Mostramos los resultados

print ("*******************************")
print(a)

print (b)

print (error3)

#Para almacenar los resultados
va3<-c(va3, a)
vb3<-c (vb3,Db)

r3<-c(r3,error3)

va3
vb3

r3

pares3<-data.frame (va3,vb3,r3) ;pares3
summary (pares3)

min3<-which.min (pares3$r3)
total3<-pares3[min3,];total3
a<-pares3$va3[min3]

b<-pares3$vb3[min3]

#grupos con mejor a y b

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles3<-c (rep(0,n3))
infectados3<-c (rep(0,n3))

recuperados3<-c (rep(0,n3))
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incrementoS<-c (rep (0,n3))
incrementoI<-c (rep(0,n3))

incrementoR<-c (rep (0,n3))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles3[1l]<-susceptibles2[51]
infectados3[l]<-infectados2[51]

recuperados3[l]<-recuperados2[51]

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptibles3[1]*infectados3[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados3[1l]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n3){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles3[i]*infectados3[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados3[i]*b
incrementoI[i+l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles3[i+l]<-susceptibles3[i]+incrementoS[i+1]
infectados3[i+l]<-infectados3[i]+incrementol [i+1]

recuperados3[i+l]<-recuperados3|[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles3
infectados3

recuperados3

#Representacidén grafica

plot (infectados3[2:50], type="1",col="blue", lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos[95:143],col="green", lwd=3)
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plot (recuperados3[2:50],type="1",col="blue", 1lwd=3, main="Recuperados",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (R[95:143],col="green", lwd=3)

#PERIODO 4 : 22 JUNIO(144) AL 31 AGOSTO(214)

n4<-nrow (datos[144:214,]);n4

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles4<-c (rep (0,n4))
infectados4<-c (rep(0,n4))

recuperados4<-c (rep(0,n4))

incrementoS<-c (rep(0,n4))
incrementoI<-c (rep(0,nd))

incrementoR<-c (rep (0,n4))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles4 [l]<-susceptibles3[50]
infectados4[l]<-infectados3[50]

recuperados4 [1]<-recuperados3[50]

r4<-NULL
vad4<-NULL

vb4<-NULL

for(aa in 1:40) {
a=aa*0.05;
for(bb in 1:15){
b=bb*0.01;
#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptibles4[1l]*infectados4[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados4[1l]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia
for (i in 1:n4) {

incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles4[i]*infectados4[1i]/N)
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incrementoR[i+1l]<-infectados4[i]*b
incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles4 [i+1]<-susceptiblesd[i]+incrementoS[i+1]
infectados4[i+l]<-infectados4[i]l+incrementoI [i+1]

recuperados4 [i+l]<-recuperados4d[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles4
infectados4

recuperados4

R<-cumsum (datos$Recuperados)
I<-cumsum (—-incrementoS)
A<-cumsum (datosS$SNuevos)

IR<-cumsum (incrementoR)

#Calculamos las diferencias
diff<-c(rep(0,n4))
for (i in 1:n4){

diff[1i]<-0.5*(I[1]-A[1i+142])"2+0.5* (IR[1]-R[i+142])"2

diff

#Calculamos el error

errord4<-sum(diff) ;errord

#Mostramos los resultados

prlnt ("*******************************")

print(a)
print (b)

print (errord)

#Para almacenar los resultados
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vad<-c(vad,a)
vb4<-c (vb4,b)

r4<-c(r4,errord)

vad
vb4

r4

paresi4<-data.frame (vad,vb4, rd) ;paresd
summary (paresé)

min4<-which.min (pares4$r4)
totald<-pares4[mind, ];totald
a<-paresdS$vad [mind]

b<-pares4S$vb4d [mind]

#grupos con mejor a y b

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles4<-c (rep(0,n4))
infectados4<-c (rep(0,n4))

recuperados4<-c (rep(0,n4))

incrementoS<-c (rep(0,n4))
incrementoI<-c (rep(0,n4))

incrementoR<-c (rep (0,n4))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles4[1l]<-susceptibles3[50]
infectados4[l]<-infectados3[50]

recuperados4 [1]<-recuperados3[50]

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[1l]<--a* (susceptibles4[1l]*infectados4[1]/N)

incrementoR[1l]<-infectados4[1]*b

72



Estimacion de los parametros de modelos epidemioldgicos aplicados a la evolucién de la pandemia covid-19

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n4){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles4[i]*infectados4[i]/N)
incrementoR[i+1l]<-infectados4[i]*b
incrementoI[i+l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles4 [i+1l]<-susceptiblesd4[i]+incrementoS[i+1]
infectados4[i+l]<-infectados4[i]l+incrementoI [i+1]

recuperados4 [i+l]<-recuperados4[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptiblesd
infectados4

recuperados4

#Representacion grafica

plot (infectados4[2:72],type="1",col="blue", 1lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos[144:214],col="green", lwd=3)

plot (recuperadosd [2:72],type="1",col="blue", 1wd=3, main="Recuperados",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (R[144:214],col="green", lwd=3)

#RESULTADOS ERRORES

library(knitr)

total<-data.frame (totall[3],total2[3],total3[3],totald[3], row.names =
c("Error Min"));total

kable (total*10, format="markdown',digits=2,padding=0)

#REPRESENTACACION DATOSREALES VS PRONOSTICO
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sus<-
c(susceptiblesl[1:45],susceptibles2[2:51],susceptibles3[2:50],susceptiblesd[2:
72]1) ;sus

inf<-
c(infectadosl1[1:45],infectados2([2:51],infectados3[2:50],infectados4[2:72]);inf

rec<-
c (recuperadosl[1l:45],recuperados2[2:51], recuperados3[2:50], recuperadosd[2:72])
;rec

#Activos reales vs infectados calculados

plot (inf, type="1",col="blue", lwd=3, main="Infectados", xlab="", ylab="",
las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos,col="green", lwd=3)

legend(x = "topleft",cex = 0.7,bty = "n",legend=c("Datos reales", "Modelo
SIR"), fill = c("green", "blue"))

#Recuperados acumulados vs recuperados acumulados calculados

plot (rec, type="1",col="blue",cex.axis = 0.9, 1wd=3, main="Recuperados",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (R, col="green", lwd=3)

legend (x = "topleft",bty = "n",legend=c("Datos reales", "Modelo SIR"), fill =
c("green", "blue"))

#Infectados acumulados vs activos acumulados
A<-cumsum (datosS$SActivos)
I<-cumsum (inf)

plot (I, type="1",col="blue",cex.axis = 0.9,1lwd=3, main="Infectados Acumulados",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (A, col="green", lwd=3)

legend (x = "topleft",bty = "n",legend=c("Datos reales", "Modelo SIR"), fill =
c("green", "blue"))

#Ro (t) =detectados nuevos en t / activos en t-1

n<-sum(nl,n2,n3,n4);n

ro<-c (rep(0,n))

for (i in 1:n){
ro[i+l]=datos$Activos[i+1l]/datosSActivos[i]

}

ro

plot (ro, type="1",col="blue", lwd=3, main="Indice Reproductivo Basico", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

abline (h=1, lty="dotted", col="red")

plot (datos$Activos, type="1",col="blue",1lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

Estudio 4
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#Leemos los datos
library (readxl)

datos <- read excel("C:/Users/Cristina/Desktop/cristina uni/cuarto
afo/TFG/R/tfg.x1lsx")

datos<-datos[1:80,]

View (datos)

#PERIODO 1 : 31 ENERO(1l) AL 19 FEBRERO(20)
#PERIODO 2 : 20 FEBRERO(21) AL 10 MARZO (40)
#PERIODO 3 : 11 MARZO(41) AL 30 MARZO (60)

#PERIODO 4 : 31 MARZO(61) AL 19 ABRIL(80)

#Fijamos los parametros iniciales
a<-0.1 #Parametro que indica el numero de personas infectadas por dia

b<-0.001 #Parametro que indica el numero de personas recuperas por dia (b<l,
es decir, no se pueden recuperar mas personas de las que hay infectadas
inicialmente)

t<-1 #Parametro que indica la linea del tiempo
N<-47329981#Parametro que indica el numero total de la poblacion a estudiar

I<-4 #Parametro que indica el numero de peronas infectadas al principio

R<-cumsum (datos$Recuperados)

#PERIODO 1

#Recorremos los diferentes dias
nl<-nrow(datos[1:20,]);nl
n2<-nrow (datos[21:40,]);n2
n3<-nrow (datos[41:60,]);n3

n4<-nrow (datos[61:80,]);n4

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptiblesl<-c (rep(0,nl))
infectadosl<-c(rep(0,nl))

recuperadosl<-c (rep(0,nl))

incrementoS<-c(rep(0,nl))
incrementoI<-c (rep(0,nl))

incrementoR<-c (rep (0,nl))

#Los tres grupos iniciales

susceptiblesl[1]<-N
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infectadosl[1]<-I

recuperadosl[1]<-1

r1<-NULL
val<-NULL

vb1l<-NULL

for(aa in 1:40) {

a=aa*0.05;

for(bb in 1:30) {

b=bb*0.01;

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptiblesl[1l]*infectadosl[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectadosl[1l]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:nl){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptiblesl[i]*infectadosl[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectadosl[i]*b
incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptiblesl[i+1l]<-susceptiblesl[i]+incrementoS[i+1]
infectadosl[it+l]<-infectadosl[i]+incrementoI [i+1]

recuperadosl[i+l]<-recuperadosl|[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptiblesl
infectadosl

recuperadosl

#Calculamos las diferencias

diff<-c(rep(0,nl))
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for (i in 1:nl){

diff[i1]<-0.5* (infectadosl[i]-datos$SActivos[i])"2+0.5* (incrementoR[i]-
datos$Recuperados[i]) "2

}

diff

#Calculamos el error

errorl<-sum(diff);errorl

#Mostramos los resultados

print ("*******************************")
print(a)

print (b)

print (errorl)

#Para almacenar los resultados
val<-c(val, a)
vbl<-c (vbl, b)

rl<-c(rl,errorl)

val
vbl

rl

paresl<-data.frame(val,vbl,rl) ;paresl
summary (paresl)

minl<-which.min (paresl$rl)
totall<-paresl[minl, ];totall
a<-paresl$val [minl]

b<-paresl$vbl[minl]

#ftres grupos con mejor a y b
#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptiblesl<-c(rep(0,nl))

infectadosl<-c(rep(0,nl))
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recuperadosl<-c (rep(0,nl))

incrementoS<-c (rep(0,nl))
incrementoI<-c(rep(0,nl))
incrementoR<-c (rep(0,nl))
#Los tres grupos iniciales
susceptiblesl [1]<-N
infectadosl[1]<-4

recuperadosl[1]<-1

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptiblesl[1l]*infectadosl[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectadosl[1l]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:nl1){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptiblesl[i]*infectadosl[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectadosl[i]*b
incrementoI[i+l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptiblesl[i+1l]<-susceptiblesl[i]+incrementoS[i+1]
infectadosl[i+l]<-infectadosl[i]+incrementoI [i+1]

recuperadosl [i+1]<-recuperadosl[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptiblesl
infectadosl

recuperadosl

#Representacidén grafica

plot (infectadosl, type="1",col="blue",1lwd=3, main="Infectados periodo 1",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red",ylim = c (4, 8))

lines (datos$Activos[1:20],col="green", lwd=3)

plot (recuperadosl, type="1",col="blue",lwd=3, main="Recuperados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")
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lines (R[1:20],col="green", lwd=3)

#PERIODO 2

n2<-nrow (datos[21:40,1) ;n2

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles2<-c (rep(0,n2))
infectados2<-c (rep(0,n2))

recuperados2<-c(rep(0,n2))

incrementoS<-c (rep(0,n2))
incrementoI<-c (rep(0,n2))

incrementoR<-c (rep (0,n2))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles2[l]<-susceptiblesl[21]
infectados2[l]<-infectadosl[21]

recuperados?2[l]<-recuperadosl[21]

r2<-NULL
va2<-NULL

vb2<-NULL

for(aa in 1:40) {
a=aa*0.05;
for (bb in 1:30){
b=bb*0.01;
#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptibles2[1]*infectados2[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados2[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n2){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles2[i]*infectados2[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados2[i]*Db

incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
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susceptibles2[i+l]<-susceptibles2[i]+incrementoS[i+1]
infectados2[i+l]<-infectados2[i]+incrementoI [i+1]

recuperados?2[i+l]<-recuperados2[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles?2
infectados?2

recuperados?2

#Calculamos las diferencias
diff<-c(rep(0,n2))
for (i in 1:n2){

diff[i1]<-0.5* (infectados2[i]-datosS$SActivos[1i+20])"2+0.5* (incrementoR[1]-
datos$Recuperados [i+20]) "2

}

diff

#Calculamos el error

error2<-sum(diff);error?2

#Mostramos los resultados

prlnt ("*******************************")
print(a)
print (b)

print (error?2)

#Para almacenar los resultados
vaz2<-c(vaz2,a)
vb2<-c (vb2,Db)

r2<-c(r2,error2)

vaz
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vb2

r2

pares2<-data.frame (vaz2,vb2,r2);pares?2
summary (pares?2)

min2<-which.min (pares2$r2)
total2<-pares2[min2,];total?2
a<-pares2$va2[min2]

b<-pares2$vb2 [min2]

#grupos con mejor a y b

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles2<-c (rep(0,n2))
infectados2<-c (rep(0,n2))

recuperados2<-c (rep(0,n2))

incrementoS<-c (rep (0,n2))
incrementoI<-c (rep (0,n2))

incrementoR<-c (rep (0,n2))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles2[l]<-susceptiblesl[21]
infectados2[l]<-infectadosl[21]

recuperados?2[l]<-recuperadosl[21]

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[1l]<--a* (susceptibles2[1l]*infectados2[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados2[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n2){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles2[i]*infectados2[1i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados2[i]*b
incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles2[i+1l]<-susceptibles2[i]+incrementoS[i+1]

infectados2[i+l]<-infectados2[i]+incrementoI [i+1]
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recuperados?2[i+l]<-recuperados2[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles?2
infectados?2

recuperados?2

#Representacioén grafica

plot (infectados2([2:21],type="1",col="blue", 1lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos[21:40],col="green", lwd=3)

plot (recuperados2([2:21],type="1",col="blue", 1wd=3, main="Recuperados",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (R[21:40],col="green", lwd=3)

#PERIODO 3

n3<-nrow (datos[41:60,]1);n3

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles3<-c (rep (0,n3))
infectados3<-c(rep(0,n3))

recuperados3<-c (rep(0,n3))

incrementoS<-c (rep (0,n3))
incrementoI<-c (rep(0,n3))

incrementoR<-c (rep (0,n3))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles3[l]<-susceptibles2[21]
infectados3[l]<-infectados2[21]

recuperados3[l]<-recuperados2[21]

r3<-NULL
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va3<-NULL

vb3<-NULL

for(aa in 1:40) {
a=aa*0.05;
for(bb in 1:30) {
b=bb*0.01;
#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptibles3[1]*infectados3[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados3[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n3){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles3[i]*infectados3[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados3[i]*b
incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles3[i+1l]<-susceptibles3[i]+incrementoS[i+1]
infectados3[i+l]<-infectados3[i]l+incrementoI[i+1]

recuperados3[i+l]<-recuperados3[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles3
infectados3

recuperados3

#Calculamos las diferencias
diff<-c(rep(0,n3))
for (i in 1:n3){

diff[1]<-0.5* (infectados3[i]-datosS$SActivos[i+40])"2+0.5* (incrementoR[1]-
datos$Recuperados[i+40]) "2

}

diff

#Calculamos el error
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error3<-sum (diff) ;error3

#Mostramos los resultados

print ("~k******************************")
print (a)

print (b)

print (error3)

#Para almacenar los resultados
va3<-c(va3, a)
vb3<-c(vb3,Db)

r3<-c(r3,error3)

va3
vb3

r3

pares3<-data.frame (va3,vb3,r3) ;pares3
summary (pares3)

min3<-which.min (pares3$r3)
total3<-pares3[min3, ];total3
a<-pares3$va3[min3]

b<-pares3$vb3 [min3]

#grupos con mejor a y b

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles3<-c (rep (0,n3))
infectados3<-c (rep(0,n3))

recuperados3<-c (rep(0,n3))

incrementoS<-c (rep (0,n3))

incrementoI<-c (rep(0,n3))

incrementoR<-c (rep (0,n3))
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#Los tres grupos iniciales
susceptibles3[1l]<-susceptibles2[21]
infectados3[l]<-infectados2[21]

recuperados3[l]<-recuperados2[21]

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptibles3[1l]*infectados3[1]/N)
incrementoR[1]<-infectados3[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n3){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles3[i]*infectados3[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados3[i]*b
incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles3[i+1]<-susceptibles3[i]+incrementoS[i+1]
infectados3[i+l]<-infectados3[i]l+incrementoI [i+1]

recuperados3[i+l]<-recuperados3[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles3
infectados3

recuperados3

#Representacidén grafica

plot (infectados3[2:21],type="1",col="blue", lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos[41:60],col="green", lwd=3)

plot (recuperados3[2:21],type="1",col="blue", 1lwd=3, main="Recuperados",
xlab="", ylab="", las=1l, col.axis="red")

lines (R[41:60],col="green", 1lwd=3)

#PERIODO 4
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n4<-nrow (datos[61:80,1);n4

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles4<-c (rep(0,n4))
infectados4<-c(rep(0,n4))

recuperados4<-c (rep(0,n4))

incrementoS<-c (rep (0,n4))
incrementoI<-c (rep(0,n4))

incrementoR<-c (rep(0,n4))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles4 [1]<-susceptibles3[21]
infectados4[l]<-infectados3[21]

recuperados4 [l]<-recuperados3[21]

r4<-NULL
vad4<-NULL

vb4<-NULL

for(aa in 1:40) {
a=aa*0.05;
for(bb in 1:30) {
b=bb*0.01;
#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[1l]<--a* (susceptibles4[1]*infectados4[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados4[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n4){
incrementoS[i+1l]<--a* (susceptiblesd4[i]*infectados4[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados4[i]*b
incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles4 [i+1]<-susceptiblesd[i]+incrementoS[i+1]
infectados4[i+l]<-infectados4[i]+incrementol [1i+1]

recuperadosé4 [i+l]<-recuperadosd[i]+incrementoR[i+1]
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incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles4
infectados4

recuperados4

#Calculamos las diferencias
diff<-c(rep(0,n4))
for (i in 1:n4){

diff[i1i]<-0.5* (infectados4[i]-datos$SActivos[1i+60])"24+0.5* (incrementoR[1]-
datos$Recuperados [1+60]) "2

}
diff

#Calculamos el error

errord<-sum(diff);errord

#Mostramos los resultados

print ("**‘k*‘k*‘k************************")
print (a)

print (b)

print (errord)

#Para almacenar los resultados
vad<-c(vad,a)
vb4<-c (vb4,b)

rd4<-c(r4d,errord)

vad
vb4

r4
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paresi4<-data.frame (vad,vb4d, r4d) ;paresd
summary (pares4)

min4<-which.min (pares4$r4)
totald<-pares4[min4, ];totald
a<-paresds$vad [mind]

b<-pares4$vb4d [mind]

#grupos con mejor a y b

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles4<-c (rep(0,n4))
infectados4<-c (rep(0,nd))

recuperados4<-c (rep(0,n4))

incrementoS<-c (rep(0,n4))
incrementoI<-c (rep(0,nd))

incrementoR<-c (rep (0,n4))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles4 [l]<-susceptibles3[21]
infectados4[l]<-infectados3[21]

recuperados4 [1]<-recuperados3[21]

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptibles4[1l]*infectados4[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados4[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n4){
incrementoS[i+1l]<--a* (susceptiblesd4[i]*infectados4[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados4[i]*b
incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles4 [i+1l]<-susceptiblesd[i]+incrementoS[i+1]
infectados4[i+l]<-infectados4[i]+incrementol [1i+1]

recuperadosé4 [i+l]<-recuperadosd[i]+incrementoR[i+1]
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incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles4
infectados4

recuperados4

#Representacion grafica

plot (infectados4([2:21],type="1",col="blue",1lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos[61:80],col="green", 1lwd=3)

plot (recuperados4 [2:21],type="1",col="blue", 1wd=3, main="Recuperados",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (R[61:80],col="green", lwd=3)

#RESULTADOS ERRORES

library(knitr)

total<-data.frame (totall[3],total2[3],total3[3],totald[3], row.names =
c("Error Min"));total

kable (total*10, format="markdown',digits=2,padding=0)

#REPRESENTACACION DATOSREALES VS PRONOSTICO

sus<-
c(susceptiblesl1[1:20],susceptibles2[2:21],susceptibles3[2:21],susceptiblesd[2:
211) ;sus

inf<-
c(infectadosl1[1:20],infectados2([2:21],infectados3[2:21],infectados4[2:21]);inf

rec<-
c(recuperadosl[1:20],recuperados2[2:21],recuperados3[2:21],recuperados4d[2:21])
;rec

plot (inf, type="1",col="blue", lwd=3, main="Infectados", xlab="", ylab="",
las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos,col="green", lwd=3)

legend (x = "topleft",bty = "n",legend=c("Datos reales", "Modelo SIR"), fill =
c ( "green" , "blue") )

plot (rec, type="1",col="blue", lwd=3, main="Recuperados", xlab="", ylab="",
las=1, col.axis="red")

89



Estimacion de los parametros de modelos epidemioldgicos aplicados a la evolucién de la pandemia covid-19

lines (R, col="green", lwd=3)

legend(x = "topleft",bty = "n",legend=c("Datos reales", "Modelo SIR"), fill =
c("green", "blue"))

#Infectados acumulados vs activos acumulados
A<-cumsum (datosS$SActivos)
I<-cumsum (inf)

plot (I, type="1",col="blue",cex.axis = 0.9,1lwd=3, main="Infectados Acumulados",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (A, col="green", lwd=3)

legend (x = "topleft",bty = "n",legend=c("Datos reales", "Modelo SIR"), fill =
c("green", "blue"))

#Ro (t) =detectados nuevos en t / activos en t-1

n<-sum(nl,n2,n3,n4);n

ro<-c(rep(0,n))

for (i in 1:n)/{
ro[i+l]=datosS$Activos[i+1l]/datosS$SActivos[i]

}

ro
plot (ro, type="1",col="blue", lwd=3, main="Indice Reproductivo Basico", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

abline (h=1, lty="dotted", col="red")

plot (datos$Activos, type="1",col="blue",1lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

Estudio 5

#Leemos los datos
library (readxl)

datos <- read excel("C:/Users/Cristina/Desktop/cristina uni/cuarto
afio/TFG/RPRUEBAS/tfgl.xlsx")

datos<-datos[1:80,]

View (datos)

#PERIODO 1 : 31 ENERO (1) AL 19 FEBRERO(20)

#PERIODO 2 : 20 FEBRERO(21) AL 10 MARZO (40)
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#PERIODO 3 : 11 MARZO(41) AL 30 MARZO (60)

#PERIODO 4 : 31 MARZO(61) AL 19 ABRIL(80)

#Fijamos los parametros iniciales
a<-0.1 #Parametro que indica el numero de personas infectadas por dia

b<-0.001 #Parametro que indica el numero de personas recuperas por dia (b<l,
es decir, no se pueden recuperar mas personas de las que hay infectadas
inicialmente)

t<-1 #Parametro que indica la linea del tiempo
N<-47329981#Parametro que indica el numero total de la poblacion a estudiar

I<-4 #Parametro que indica el numero de peronas infectadas al principio

R<-cumsum (datos$Recuperados)

#PERIODO 1

#Recorremos los diferentes dias
nl<-nrow (datos[1:20,]1);nl
n2<-nrow (datos[21:40,1) ;n2
n3<-nrow (datos[41:60,]);n3

n4<-nrow (datos[61:80,]);n4

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptiblesl<-c(rep(0,nl))
infectadosl<-c(rep(0,nl))

recuperadosl<-c(rep(0,nl))

incrementoS<-c (rep(0,nl))
incrementoI<-c (rep(0,nl))

incrementoR<-c (rep(0,nl))

#Los tres grupos iniciales
susceptiblesl[1]<-N
infectadosl[1]<-I

recuperadosl[1]<-1

r1<-NULL
val<-NULL

vb1<-NULL
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for(aa in 1:40) {

a=aa*0.05;

for(bb in 1:15) {

b=bb*0.01;

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptiblesl[1l]*infectadosl[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectadosl[1l]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres grupos e incrementos para cada dia

for (i in 1:nl){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptiblesl[i]*infectadosl[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectadosl[i]*b
incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptiblesl[i+1]<-susceptiblesl[i]+incrementoS[i+1]
infectadosl[i+l]<-infectadosl[i]l+incrementoI[i+1]

recuperadosl[i+l]<-recuperadosl|[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptiblesl
infectadosl

recuperadosl

R<-cumsum (datos$Recuperados)
I<-cumsum(-incrementoS)
A<-cumsum (datosS$SNuevos)
IR<-cumsum (incrementoR)
#Calculamos las diferencias
diff<-c(rep(0,nl))

for (i in 1:nl){
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diff[i]<-0.5*(I[1]-A[1])"240.5*(IR[1]-R[i])"2

diff

#Calculamos el error

errorl<-sum(diff);errorl

#Mostramos los resultados

print ("~k******************************")
print(a)

print (b)

print (errorl)

#Para almacenar los resultados
val<-c(val, a)
vbl<-c(vbl, b)

rl<-c(rl,errorl)

val
vbl

rl

paresl<-data.frame (val,vbl,rl) ;paresl
summary (paresl)

minl<-which.min (paresl$rl)
totall<-paresl[minl, ];totall
a<-paresl$val [minl]

b<-paresl$vbl[minl]

#tres grupos con mejor a y b
#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptiblesl<-c (rep(0,nl))

infectadosl<-c(rep(0,nl))
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recuperadosl<-c (rep(0,nl))

incrementoS<-c (rep(0,nl))
incrementoI<-c(rep(0,nl))

incrementoR<-c (rep(0,nl))

#Los tres grupos iniciales
susceptiblesl [1]<-N
infectadosl[1]<-4

recuperadosl[1]<-1

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptiblesl[1l]*infectadosl[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectadosl[1l]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:nl){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptiblesl[i]*infectadosl[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectadosl[i]*b
incrementoI[i+l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptiblesl[i+1l]<-susceptiblesl[i]+incrementoS[i+1]
infectadosl[i+l]<-infectadosl[i]+incrementoI [i+1]

recuperadosl [i+1]<-recuperadosl[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptiblesl
infectadosl

recuperadosl

#Representacioén grafica

plot (infectadosl, type="1",col="blue",1lwd=3, main="Infectados periodo 1",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red",ylim = c (4, 8))

lines (datos$Activos[1:20],col="green", lwd=3)

94



Estimacion de los parametros de modelos epidemioldgicos aplicados a la evolucién de la pandemia covid-19

plot (recuperadosl, type="1",col="blue", lwd=3, main="Recuperados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (R[1:20],col="green", lwd=3)

#PERIODO 2

n2<-nrow (datos[21:40,]) ;n2

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles2<-c (rep(0,n2))
infectados2<-c (rep(0,n2))

recuperados2<-c (rep(0,n2))

incrementoS<-c (rep(0,n2))
incrementoI<-c (rep(0,n2))

incrementoR<-c (rep(0,n2))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles2[l]<-susceptiblesl[21]
infectados2[l]<-infectadosl[21]

recuperados?2[l]<-recuperadosl[21]

r2<-NULL
va2<-NULL

vb2<-NULL

for(aa in 1:40) {
a=aa*0.05;
for(bb in 1:15){
b=bb*0.01;
#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[1l]<--a* (susceptibles2[1]*infectados2[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados2[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia
for (i in 1:n2){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles2[i]*infectados2[i]/N)

incrementoR[i+1]<-infectados2[i]*b
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incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles2[i+1l]<-susceptibles2[i]+incrementoS[i+1]
infectados2[i+l]<-infectados2[i]l+incrementoI [i+1]

recuperados2[i+l]<-recuperados2[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles?2
infectados?2

recuperados?

R<-cumsum (datos$Recuperados)
I<-cumsum (—-incrementoS)
A<-cumsum (datos$Nuevos)

IR<-cumsum (incrementoR)

#Calculamos las diferencias
diff<-c(rep(0,n2))
for (i in 1:n2){

diff[1]1<-0.5*(I[1]-A[i+20])"2+0.5* (IR[i]-R[i+20])"2

diff

#Calculamos el error

error2<-sum (diff) ;error2

#Mostramos los resultados

prlnt ("*******************************")
print(a)
print (b)

print (error?2)

#Para almacenar los resultados
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vaz2<-c(vaz2,a)
vb2<-c (vb2,b)

r2<-c(r2,error2)

va2
vb2

r2

pares2<-data.frame (vaz2,vb2,r2) ;pares?2
summary (pares?)

min2<-which.min (pares2$r2)
total2<-pares2[min2,];total2
a<-pares2$va2 [min2]

b<-pares2S$vb2 [min2]

#grupos con mejor a y b

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles2<-c (rep(0,n2))
infectados2<-c(rep(0,n2))

recuperados2<-c (rep(0,n2))

incrementoS<-c (rep(0,n2))
incrementoI<-c (rep(0,n2))

incrementoR<-c (rep (0,n2))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles2[1l]<-susceptiblesl[21]
infectados2[l]<-infectadosl[21]

recuperados2[l]<-recuperadosl[21]

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[1l]<--a* (susceptibles2[1l]*infectados2[1]/N)
incrementoR[1]<-infectados2[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]
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#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n2){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles2[i]*infectados2[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados2[i]*b
incrementoI[i+l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles2[i+l]<-susceptibles2[i]+incrementoS[i+1]
infectados2[i+l]<-infectados2[i]l+incrementoI [i+1]

recuperados2[i+l]<-recuperados2[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles?2
infectados2

recuperados?

#Representacidén grafica

plot (infectados2([2:21],type="1",col="blue", lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos[21:40],col="green", lwd=3)

plot (recuperados2([2:21],type="1",col="blue", 1lwd=3, main="Recuperados",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (R[21:40],col="green", lwd=3)

#PERIODO 3

n3<-nrow (datos[41:60,]);n3

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles3<-c(rep(0,n3))
infectados3<-c (rep(0,n3))

recuperados3<-c (rep(0,n3))

incrementoS<-c (rep (0,n3))

incrementoI<-c (rep(0,n3))
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incrementoR<-c (rep (0,n3))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles3[1l]<-susceptibles2[21]
infectados3[l]<-infectados2[21]

recuperados3[l]<-recuperados2[21]

r3<-NULL
va3<-NULL

vb3<-NULL

for(aa in 1:40) {
a=aa*0.05;
for(bb in 1:15) {
b=bb*0.01;
#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptibles3[1]*infectados3[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados3[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n3){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles3[i]*infectados3[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados3[i]*b
incrementoI[i+l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles3[i+l]<-susceptibles3[i]+incrementoS[i+1]
infectados3[i+l]<-infectados3[i]l+incrementoI [i+1]

recuperados3[i+l]<-recuperados3[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles3
infectados3

recuperados3
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R<-cumsum (datos$Recuperados)
I<-cumsum (-incrementoS)
A<-cumsum (datosS$Nuevos)

IR<-cumsum (incrementoR)

#Calculamos las diferencias
diff<-c(rep(0,n3))
for (i in 1:n3){

diff[1i]<-0.5*(I[1]-A[1i+40])"240.5* (IR[1]-R[1+40])"2

diff

#Calculamos el error

error3<-sum (diff) ;error3

#Mostramos los resultados

print ("‘k*‘k*‘k*‘k************************")
print(a)

print (b)

print (error3)

#Para almacenar los resultados
va3<-c(va3, a)
vb3<-c(vb3,Db)

r3<-c(r3,error3)

va3
vb3

r3

pares3<-data.frame (va3,vb3,r3) ;pares3
summary (pares3)
min3<-which.min (pares3$r3)

total3<-pares3[min3,];total3
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a<-pares3$va3[min3]

b<-pares3$vb3 [min3]

#grupos con mejor a y b

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles3<-c (rep(0,n3))
infectados3<-c (rep(0,n3))

recuperados3<-c (rep(0,n3))

incrementoS<-c (rep(0,n3))
incrementoI<-c (rep(0,n3))

incrementoR<-c (rep (0,n3))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles3[l]<-susceptibles2([21]
infectados3[l]<-infectados2[21]

recuperados3[l]<-recuperados2[21]

#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptibles3[1]*infectados3[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados3[1]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n3){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptibles3[i]*infectados3[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados3[i]*b
incrementoI[i+1l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles3[i+1l]<-susceptibles3[i]+incrementoS[i+1]
infectados3[it+l]<-infectados3[i]+incrementol [i+1]

recuperados3[i+l]<-recuperados3[i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol

susceptibles3
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infectados3

recuperados3

#Representacidén grafica

plot (infectados3([2:21],type="1",col="blue", 1lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos[41:60],col="green", lwd=3)

plot (recuperados3[2:21],type="1",col="blue", 1wd=3, main="Recuperados",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (R[41:60],col="green", lwd=3)
#PERIODO 4

n4<-nrow (datos[61:80,1);n4

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles4<-c (rep(0,n4))
infectados4<-c (rep(0,n4))

recuperados4<-c (rep(0,n4))

incrementoS<-c (rep(0,n4))
incrementoI<-c (rep(0,nd))

incrementoR<-c (rep (0,n4))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles4 [l]<-susceptibles3[21]
infectados4[l]<-infectados3[21]

recuperados4 [1]<-recuperados3[21]

r4<-NULL
vad4<-NULL

vb4<-NULL

for(aa in 1:40){
a=aa*0.05;
for(bb in 1:15){

b=bb*0.01;
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#Los tres incrementos iniciales
incrementoS[l]<--a* (susceptibles4[1l]*infectados4[1]/N)
incrementoR[1l]<-infectados4[1l]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n4){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptiblesd4[i]*infectados4[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados4[1i]*b
incrementoI[i+l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles4 [i+1l]<-susceptiblesd4[i]+incrementoS[i+1]
infectados4[i+l]<-infectados4[i]l+incrementoI [i+1]

recuperados4 [i+1l]<-recuperadosd [i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptibles4
infectados4

recuperados4

R<-cumsum (datos$Recuperados)
I<-cumsum (-incrementoS)
A<-cumsum (datos$Nuevos)

IR<-cumsum (incrementoR)

#Calculamos las diferencias

diff<-c(rep(0,nd))

for (i in 1:n4){

diff[1]1<-0.5*(I[1]-A[i+60])"2+0.5* (IR[i]-R[i+60])"2

diff

#Calculamos el error

errord4<-sum(diff);errord

#Mostramos los resultados
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print ("************************‘k*****‘k")
print(a)
print (b)

print (errord)

#Para almacenar los resultados
vad<-c(vad, a)
vb4<-c (vb4,Db)

r4<-c(r4,errord)

vad
vb4

r4

paresi4<-data.frame (vad,vbd, r4d) ;paresd
summary (paresé)

mind<-which.min (pares4$r4)
totald<-pareséd4[min4, ];totald
a<-paresds$vad [mind]

b<-pares4S$vb4 [mind]

#grupos con mejor a y b

#Dimensiones de los grupos e incrementos
susceptibles4<-c (rep(0,n4))
infectados4<-c (rep(0,nd))

recuperados4<-c (rep(0,n4))

incrementoS<-c (rep (0,n4))
incrementoI<-c (rep(0,n4))

incrementoR<-c (rep (0,n4))

#Los tres grupos iniciales
susceptibles4 [l]<-susceptibles3[21]
infectados4[l]<-infectados3[21]

recuperados4 [1]<-recuperados3[21]
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#Los tres incrementos iniciales

incrementoS[l]<--a* (susceptibles4[1l]*infectados4[1]/N)

incrementoR[1l]<-infectados4[1l]*b

incrementoI[l]<--incrementoS[l]-incrementoR[1]

#Los tres gurpos e incrementos para cada dia

for (i in 1:n4){
incrementoS[i+1]<--a* (susceptiblesd4[i]*infectados4[i]/N)
incrementoR[i+1]<-infectados4[i]*b
incrementoI[i+l]<--incrementoS[i+l]-incrementoR[i+1]
susceptibles4 [i+1l]<-susceptiblesd4[i]+incrementoS[i+1]
infectados4[i+l]<-infectados4[i]l+incrementoI [i+1]

recuperados4 [i+1l]<-recuperadosd [i]+incrementoR[i+1]

incrementoS
incrementoR
incrementol
susceptiblesd
infectados4

recuperados4

#Representacion grafica

plot (infectados4([2:21],type="1",col="blue", 1lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos[61:80],col="green", 1wd=3)

plot (recuperados4d [2:21],type="1",col="blue", 1wd=3, main="Recuperados",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (R[61:80],col="green", lwd=3)

#RESULTADOS ERRORES

library(knitr)

total<-data.frame (totall[3],total2[3],total3[3],totald[3], row.names =
c("Error Min"));total

kable (total*10, format="markdown',digits=2,padding=0)

#REPRESENTACACION DATOSREALES VS PRONOSTICO
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sus<-
c(susceptiblesl[1:20],susceptibles2[2:21],susceptibles3[2:21],susceptibles4[2:
21]) ;sus

inf<-
c(infectadosl1[1:20],infectados2([2:21],infectados3[2:21],infectados4[2:21]);inf

rec<-
c (recuperadosl[1:20],recuperados2[2:21],recuperados3[2:21],recuperados4d[2:21])
;rec

#Infectados

plot (inf, type="1",col="blue", lwd=3, main="Infectados", xlab="", ylab="",
las=1, col.axis="red")

lines (datos$Activos,col="green", lwd=3)

legend(x = "topleft",bty = "n",legend=c("Datos reales", "Modelo SIR"), fill =
c("green", "blue"))

#Recuperados

plot (rec, type="1",col="blue", lwd=3, main="Recuperados", xlab="", ylab="",
las=1, col.axis="red")

lines (R, col="green", lwd=3)

legend (x = "topleft",bty = "n",legend=c("Datos reales", "Modelo SIR"), fill =
c("green", "blue"))

#Infectados acumulados vs activos acumulados
A<-cumsum (datosS$SActivos)
I<-cumsum (inf)

plot (I, type="1",col="blue",cex.axis = 0.9,1lwd=3, main="Infectados Acumulados",
xlab="", ylab="", las=1, col.axis="red")

lines (A, col="green", lwd=3)

legend (x = "topleft",bty = "n",legend=c("Datos reales", "Modelo SIR"), fill =
c("green", "blue"))

#Ro (t) =detectados nuevos en t / activos en t-1

n<-sum(nl,n2,n3,n4);n

ro<-c (rep(0,n))

for (i in 1:n){
ro[i+l]=datos$Activos[i+1l]/datosS$SActivos[i]

}

ro

plot (ro, type="1",col="blue", lwd=3, main="Indice Reproductivo Basico", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")

abline (h=1, lty="dotted", col="red")

plot (datos$Activos, type="1",col="blue",1lwd=3, main="Infectados", xlab="",
ylab="", las=1, col.axis="red")
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