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NE1sser PINO RoMERO" RESUMEN

GaBRIEL WaINgr® En este trabajo se realizé un modelo computacional a
través de los Autématas Celulares que puede describir
la dindmica de cémo se propagan las enfermedades de
transmisién de sexual considerando una subclasificacién
para la poblacién de infectados (curable y no curable).
Asi mismo, se ha considerado en este trabajo la
perspectiva de la epidemiologia matemadtica del modelo
matemdtico SIS de W.O. Kermack y A.G. McKendrick
que representa ladindmica de la epidemia, siendo posible
asi analizar el comportamiento de la propagacién de la
epidemia en el tiempo.

Palabras clave: Epidemiologia Matemdtica, ecuaciones
diferenciales, autématas celulares, formalismo DEVS,
simulaciones computacionales

ABSTRACT
In this work, we constructed a computational model
by Cellular Automatas (Cell-DEVS) that can describe
the dynamics of how sexually transmitted diseases
(STD) spread considering a subclassification for the
Infected population (curable STD and non-curable
STD). Furthermore, we consider the mathematical
epidemiology mathematical the model SIS of W.O.
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Introduccién

En 1927, W. O. Kermack y A. G.
McKendrick propusieron un modelo
matemdtico que intentaba describir el
comportamiento de las enfermedades
infecciosas (Anderson, 1982), donde se
comenzd a recurrir a la formulacién de
modelos matemadticos para intentar dar
solucién a diferentes fenémenos en el
drea de la salud en el cual Gnicamente
se considera el tiempo (ecuaciones
diferenciales ordinarias) como lo indica
Trottier y Philippe (2000) y con la
validacién de los datos que proporcionaba
las instituciones de salud (Ministerio
de Salud, Organizacién Mundial de
la Salud, etc.). De forma similar, se
realiz6 un modelamiento mediante las
ecuaciones diferenciales parciales, donde
se considera el tiempo-espacio que podria
describir la difusién de la epidemia a
través del contacto espacial mediante el
tiempo de considerado (Elkadry, 2013).

En ese contexto, la computaciéon
comenzd a ser una herramienta
fundamental para poder procesar
grandes cantidades de datos. Desde esta
perspectiva, los métodos numéricos
ofrecen una aproximacién de soluciones
mediante simulaciones computacionales
de un sistema dindmico (Tiempo
Discreto o Eventos Discretos) como
lo realizan Kofman (2001), Wainer y
Castro (2010). En los ultimos anos,
los autématas celulares han permitido
representar de una manera mds sencilla
muchos sistemas dindmicos de una gran
complejidad por medio de reglas de
transicion (Eventos Discretos). (Wainer
y Giambiasi, 2001).

Segin el Centro Nacional de
Epidemiologfa, Prevencién y Control de
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Enfermedades y el “National Institute
of Health” (NIH), las enfermedades de
transmisiéon sexual (ETS) se podrian
clasificar de diversas formas. Entre las
enfermedades mds conocidas que no
tienen cura son: VIH, el herpes genital,
el virus del papiloma humano, y la
hepatitis. Y de las que tienen cura son:
gonorrea, clamidia, sifilis, tricomona
entre otras. El dnico medio de contagio
de la ETS es por la via sexual debido
que es el principal medio de contagio
como indica la Organizacién Mundial
de la Salud. Ademds, un individuo puede
poseer mds de una ET, en este caso, se
necesita un estudio mds detallado para
mantener un nivel bajo la prevalencia y
el contagio de las ETS, objetivo principal
de las Instituciones de Salud Publica.
Estas consideraciones las referencian
Anderson (1982) y Cueto (2001) y
mucha de la teorfa matemadtica aplicada
a la epidemiologia se ve en el libro de
Brauer y Castillo (2001).

Modelo matematico SEIRS

El modelo matemdtico SEIRS
(Susceptible,  Expuesto,  Infectado,
Recuperado) es uno de los modelos
epidemiolégicos (Anderson, 1982). Para
nuestro caso, consideraremos el modelo
SEIRS con tres subpoblaciones de
infectadas (ETS curable, ETS no curable,
y a la vez, los que poseen ambas). Esta
problemadtica se puede formular el modelo
mediante las ecuaciones diferenciales
ordinarias como se expresa en Pino
(2017), con toda la base de los datos y
las directrices que brinda las instituciones
nacionales como la Direccién Técnica
de Demografia e Indicadores Sociales
del Ministerio de Salud y la Oficina de
Estadistica e Informdtica (INEI) y ala vez
del Instituto Nacional de Salud (INS).
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Modelo matematico SIS

Paraladindmicadela ETS, consideramos
las poblaciones de susceptibles y de
infectados. La poblacién de infectados
se dividié en tres poblaciones donde se
encuentran los individuos diferenciados
por la dimensién de su enfermedad (ETS
Curable, ETS No Curable, y la que posee
ambas ETS (curable y no curable)) como
se referencia en los informes técnicos de
la OMS (2016) y del Centro Nacional de
Epidemiologfa, Prevencién y Control de
Enfermedades (2020). No tomaremos el
periodo de incubacién de la enfermedad
(poblacién de expuestos). Tampoco se toma

e S(t)
o (D)

en cuenta la poblacién de recuperados
debidoaque consideramosquelosinfectados
que se recuperen son inmediatamente la
poblacién de los susceptibles (Pino et al.

2018) y (Brauer y Castillo, 2001).

Este modelo no considera natalidad
ni mortalidad; es decir, ingreso o salida
de poblacién de ningln tipo. Y esta
hipétesis matemdticamente se representa
con la ecuacidn:

N(t) =S@) + 1c(t) + L () + L ()

constante (Trottier y Philippe, 2000). Las
variables (poblaciones epidemioldgicas)
para nuestro modelo son los siguientes:

: Poblacién de los Susceptibles en el tiempo (t)
: Poblacién de los Infectados (ETS Curable) en el tiempo (t)

o I,.(t) :Poblacién de los Infectados (ETS No Curable) en el tiempo (t)

o (1)

: Poblacién de los Infectados (posee ambas ETS) en el tiempo (t)

Los pardmetros (tasas epidemioldgicas) para nuestro modelo son los siguientes:

Teniendolas presentesconsideraciones,
el modelo matemdtico modela la
interaccién de las poblaciones mediante

Tasa de contagio entre un Susceptible (§) y un Infectado (7.(z)
Tasa de contagio entre un Susceptible (§) y un Infectado (7;,.(2))
Tasa de contagio entre un Infectado (7,(z)) y un Infectado (7,(2))
Tasa de contagio entre un Infectado (7,¢(2)) y un Infectado (1(2))
o, : Tasa de recuperacién de un Infectado (7.(2))

o, : Tasa de recuperacién de un Infectado (Iy(2))

sus tasas de contacto en Anderson (1982),
Brauer y Castillo (2001) y Pino (2017).

as
d_t = _ﬂlslc - ﬁzslnc + wllc ) S(O) = SU 2 0

dl,

Alnc

dt = ,BZSInc - ¢21c1nc + wzlx ’
dly
l T = ¢qldne + Poldye — wol,

Este modelo matemdtico representa
la propagacién de la ETS. Este sistema
estd bien definido con lo cual se puede
garantizar la existencia y unicidad de
las soluciones, ademds la positividad
de las soluciones que garantizan la no
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, 1.(0)=I5>0
[nc(0) =15 =0
L(0) =X 20

(1)

negatividad de las poblaciones por el
contrario se centra en la simulacién
computacional que proviene de nuestro
sistema de ecuaciones (Pino et al., 2018
y Reynaga, 2015).
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Simulacién computacional

La simulacién computacional se
basa en el método de Runge-Kutta de
orden cuatro mediante la discretizacién
del tiempo. La simulacién también se
pudo realizar mediante eventos discretos
(DEVS) (Kofman, 2001) y consideramos
las poblaciones iniciales y las tasas
epidemiolégicas correspondientes.  Se
determiné un tiempo de simulacién de 60

(meses) para analizar el comportamiento
de cada poblacién. Aqui, las poblaciones
iniciales consideradas para nuestra
simulacién son las siguientes que se han
adaptado de los reportes brindados por
el Centro Nacional de Epidemiologia,
Prevencién y Control de Enfermedades y
el “National Institute of Health” que nos
permiten ver cémo se puede generar la
simulacién computacional para nuestro
modelo.

Tabla 1 Tabla 2
Poblaciones epidemioldgicas 1asas epidemioldgicas
Poblacién epidemiolégica Poblacién Tasa Valor
inicial Epidemiolégica Normalizado
Susceptibles 4940 '[}1 0.15
Infectados con ETS Curable 45 ﬁz 0.08
Infectados con ETS No Curable 15 ¢)1 0.25
Infectados con ambas ETS 0
o, 0.15
Las tasas epidemioldgicas, en valores W, 0.30
normalizados que, segin los datos w, 0.20
histéricos del Centro Nacional de

Epidemiologfa, Prevencién y Control
de Enfermedades permiten evaluar la
evolucion temporal de la enfermedad son
las siguientes:

De acuerdo a las Tabla 1 y 2 se
obtiene la siguiente simulacién sobre
la propagacién de la enfermedad de
trasmisiéon sexual (ETS).

Modelo Matematico de la Dinamica de Transmision ETS

Paoblacianes [Miles)

— S mnaptitles
Irdsctaios (TTS Curabiba)
— rdpctados (TS Mo Cerabie]

= pdnctacon (Ambas ETR)

Tiempa

Figura 1. Simulacién del Modelo Matemitico

La dindmica de la evolucién de
las poblaciones describe que con el
pasar del tiempo, los Susceptibles van
descendiendo, mientras que los Infectados
van aumentando y en el largo plazo la
subpoblacién de Infectados que poseen
una ETS No curable va obteniendo
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una mayor presencia en la poblacién
total hasta que ocupe toda la poblacién
como lo indica el Boletin Estadistico
sobre Infecciones sobre Infecciones de
Transmisién Sexual Perd: 2002-2011
(Ministerio de Salud, 2012). Este detalle
es ficil ver debido que estos infectados
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siempre permanecen infectados en el
tiempo. Las otras dos subpoblaciones de
infectados e tienen brotes significativos
debido que los infectados con ETS
curable pasan a la poblacién susceptible,
pero contintian expuestos a contraer de
nuevo la enfermedad. Por otro lado, los
infectados con ambas ETS se pueden
recuperar de la ETS curable pero siempre
permanecerdn con la ETS (no curable)
en el tiempo. Estas observaciones se dan
en el Centro Nacional de Epidemiologia,
Prevencién y Control de Enfermedades
debido a que no hay mejor método de
proteccién ante esta enfermedad que la
prevencién y la comunicacién debida
de la enfermedad a la sociedad. (Cueto,
2001 y Pino, 2017).

Formalismo DEVS

El autémata celular es un modelo
matemdtico para un sistema dindmico,
conformado por un conjunto de celdas
o células que adquieran distintos estados
o valores. Estos estados son alterados

de un instante a otro en unidades de
tiempo discreto; es decir, que se puede
cuantificar con valores enteros a intervalos
regulares. (Wainer y Mosterman, 2016
y Wainer, 2018). Una vez que se define
el comportamiento de una sola célula,
se necesita formar un espacio celular
(malla). Se incluye la definicién de los
modelos acoplados a dos dimensiones de
Cell-DEVS con vecinos adyacentes. La
técnica de modelamiento mediante los
Autématas Celulares permite mantener la
capacidad para describir sistemas complejos
utilizando reglas muy sencillas, al mismo
tiempo que nos permite cerrar la brecha
entre un tiempo discreto y una descripcién
de evento discreto (Wainer, 2018).

Formalizacién del modelo SIS

El  modelo SIS  (Susceptibles-
Infectados-Susceptibles), y luego, donde
las reglas correspondientes para poder
generar la simulacién desde la perspectiva
de los Autématas Celulares (Cell-DEVY).
(Wainer y Mosterman, 2016).

Epidemia =< X,Y,D,{M;},{I;},{Z;}, select >

e X=0

e Y=90

e D ={cell}

o M. = Cell SIS
o len=9

o ;=0

o select = (Cell_SIS)

Cell SIS =< X;it, Yiiso, LX, Y, 0, {t1,t5,--, t,},n,N,C,B, Z, select >

* Xiste =0

* Vise =0

o [=<p*p¥>
e X={0123}

e n=2
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donde: p* =pY =0
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[ ] 7‘]:2

o t1:t2:10

e N= {(_1' _1), (_1'0)' (_1,1), (0, _1), (0,0), (0'1)' (1' _1)' (1'0)' (1,1)}

[ ] B:@

o Z={P;Y; > P;j_1X1,P;jY; = Piy1;X5, P jYs = Py jo1X3, Py Y, —

Pi_1jX4,P; jYs = P jXs, Py jiq Y1 = Py jXq1, Pi_qjYo = Py jXo, P jq Y3 —

Py j_1X3,Piyq,jYs > Py jX4, Py jYs — Py X5}

Ciﬂ]’ :<' I’ X' Y' N' sintr sext' d' T, A >
* Xt =0
e Vig=0

o p* ={X, €{0,1,2,3} donde k = 1,9}
e pY={X, €{0,1,23} donde k = 1,9}

e« X=1{012}
e Y ={012}

e N= {(_ 11 _1)' (_ 1'0)' (_1'1)' (O' _1)' (0'0)' (011)1 (11 _1)' (110)1 (1'1)}

o d = Tiempo(semanas)

e SX :Variables Descriptivas

0

1

SX = 2

3
El modelo computacional indica
el color de la célula que representa la
poblacién  epidemiolégica y pueda

visualizarse su evolucién en el tiempo.

0 : ColorVerde

1 : Color Amarillo
2 : Color Rojo

3 : Color Rosado

SX =

Reglas del modelo computacional

Las reglas definen la dindmica de
transicion de los diferentes estados
de las células. La regla para el modelo
computacional es similar a las hipdtesis
que del modelo matemdtico ecuaciones
diferencias ordinarias. La esencia del
modelo computacional son las reglas
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Persona Susceptible

Persona Infectada con ETS Curable
Persona Infectada con ETS No Curable
Persona Infectada con ambas ETS

que definen la transicién de las celdas,
como en el modelo matemdtico son
las consideraciones. Para la simulacién
computacional del modelo, con un
vecindario Neumann de radio 1, donde la
celda central se relaciona con ocho celdas
a su alrededor, la frontera “wrapped”; es
decir, las celdas de la frontera también
interactian con ocho celdas para su
proceso de transicién (tiempo y espacio)
de tal forma que genere su evolucién
respectiva en el tiempo de simulacién.
(Bonaventura et al., 2013) y (Wainer y
Mosterman, 2016).

La expresion Pb () es el elemento
de una regla que permite cuantificar la
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influencia que generan las celdas vecinas
para ocasionar un cambio de transicidn.
Este detalle se asemeja a los valores de
las tasas epidemioldgicas (Ministerio de
Salud, 2015; NIH, 2019 y OMS, 2016).
Ladiferencia entre dos datos es la cantidad
que contactos que tiene cada individuo.

Tabla 3

Reglas de transicion del modelo computacional

En el modelo matemdtico comprende la
probabilidad de un individuo al entrar
con todas las poblaciones; mientras que
el modelo computacional solamente
comprende el vecindario considerado.
(Ministerio de Salud, 2006 y Wainer,
2018).

Estado inicial de Regla para que se realice el cambio de Estado final de
la célula estado la célula
0 #2)=1 A #() > #@2) A Pb(By) 1
0 #(2) =1 A #(2) > #(1) A Pb(B,) 2
1 #(2)+#B3) =0 A Pb(wq) 0
1 #(3) =1 A Pb(¢y) &
2 #(3) =1 A Pb(¢y) 3
3 #(2)+ #(3) =0 A Pb(w,) 2

Simulacién computacional

De una forma similar, se considera las
poblaciones iniciales para la simulacién
del modelo computacional (autématas
celulares) como se realizé con el modelo

Tabla 4

Poblaciones epidemioldgicas

matemdtico (métodos numéricos). La
simulacién computacional seimplement6
en CD++ (Bonaventura et al., 2013) y
las poblaciones iniciales son mostradas

en la Tabla 4.

Poblacién epidemiolégica

Poblacién inicial

Susceptibles (S)

Infectados con ETS Curable (1)

Infectados con ETS No Curable (I¢)
Infectados con ambas ETS (1)

2250
158
66
26

Se emplea una malla cuadrangular de
(2500 células) ubicada en las distintas
poblaciones epidemioldgicas. La
simulacién computacional mediante los
autématas celulares nos muestra cémo
se propaga la epidemia considerando el
tiempo y el espacio. (Pino et al., 2018 y
Wainer, 2018). La posicién inicial dentro
de la malla es de forma estructurada para
poder realizar la simulacién y distribuida
por los datos de la Guia reportados por
el Ministerio de Salud (2012 y 2015).
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La simulacién es dentro del periodo
considerado para poder analizar la
evolucién de la enfermedad en tiempo
y espacio. (Wainer y Mosterman, 2016).
La seleccién de posicién con respecto a
las células se debe a una distribucién
normal de acuerdo al reporte generado
por el Ministerio de Salud (2015) que nos
permite tener un andlisis en cierto modo
aleatorio y cémo ubicar focos de infeccién
para poder realizar una intervencién
epidemiolégica y reducir contagios.
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Figura 2. Estado inicial del Modelo Computacional

De este estado inicial, se comenzd a
propagar la enfermedad bajo las reglas de
transicién definidas. Dependiendo de la

posicién de cada celda y la interaccién con
su vecindario evoluciona la epidemia de la
ETS. (Wainer, 1998 y Pino et al., 2018).

Figura 3. Evolucién del Modelo Computacional en Tiempo y Espacio

La simulacién computacional describe
cémo la epidemia de las ETS se va
propagando en el tiempo y espacio,
ademds donde las poblaciones infectadas
van creciendo, especialmente, la poblacién
con ETS No curable y la poblacién que
posee ambas ETS . Este comportamiento
es cldsico en los modelos de epidemias
en cuanto a su propagacion en el tiempo
de una manera mds real que en la
primera simulacién mediante el modelo
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matemadtico debido a la interaccién que
tiene con el vecindario considerado en
el modelo computacional (Anderson,
1982 y Cueto, 2001). De la simulacién
generada por los autématas celulares, se
puede realizar una grifica (ploteo) de
las poblaciones epidemiolégicas en el
tiempo para analizar su comportamiento.
Esto permite contrastar con la simulacién

del modelo matemdtico (ecuaciones
diferenciales). (Pino et al., 2018).
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Modelo Malematico de 1a Dinamica de Transmision ETS (Automatas Celulares)

Poblaciornes

— Suscepbibles

Infectados (ETS Curabin]
=== s fzciaidos (ETS M Curalde)
==infeclados (Ambos ETS]

Tiempo

Figura 4. Evolucién del Modelo Computacional en el tiempo

Después de obtener las curvas de las
poblaciones, se observa que la poblacién
susceptible disminuye mientras que las
poblaciones de infectados incrementan.
El detalle es que en los infectados con
ETS curable, su crecimiento es leve para
luego descender. Esto ocurre debido a
la interaccién con los otros infectados
tienen mayor incidencia y permanencia
(OMS, 2016). La mayor diferencia que
se tiene con la simulacién mediante las
ecuaciones diferenciales es la poblacién
de los Infectados con ETS No curable
que crece de tal forma hasta posicionarse
como la poblacién total, lo cual en la vida
real no se da. (Ministerio de Salud, 2012
y 2015). Este hecho no se representa en la
simulacién mediante autématas celulares
debido que hay una convivencia entre los
infectados con ETS No curable y de los
que poseen ambas ETS en el tiempo (INS,
2015). Este detalle lo explica el hecho
de la densidad de contacto que tiene un
individuo con respecto a la poblacién;
es decir, en las ecuaciones diferenciales
un individuo se relaciona con todos
los individuos con lo cual genera una
mayor probabilidad de contagiarse (tasa
de contagio) por mientras que en los
autdématas celulares el vecindario definido
determina la interaccién que tienen los
individuos entre si. (Wainer, 2002y 2018).
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Perturbaciéon del modelo
computacional

Siempre se realizan perturbaciones

a los modelos matemdticos para que el

nuevo modelo pueda reflejar el problema

de manera mds cercana. Por lo cual, en
el modelo computacional, se puede
introducir una nueva poblacién que
represente la intervencién de personal
para que pueda frenar la propagacién
del contagio (Anderson, 1982 vy

Wainer, 2018). Esto significa una nueva

poblacién en el sistema resultando en una

nueva celda con reglas adicionales, para
que se relacionen entre si. As{ mismo,
sus  consideraciones  epidemioldgicas

y las reglas adicionales para el modelo

computacional. La vision de esta

introduccién de la poblacién de Soporte
es prevenir la expansién de la enfermedad

en la medida que se pueda. (Brauer y

Castillo, 2001 y Wainer, 2002).

e La poblacién de Soporte inmune a
cualquier Enfermedad de Transmisién
Sexual (ETS).

e Lapoblacién de Soporte podria anadir
Susceptibles a la poblacién de Soporte
mediante su presencia significativa y
la influencia recibida de su vecindario
(influencia positiva), y asi poder
conseguir la inmunidad.
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Por tanto, se definen nuevas reglas para
el modelo computacional incluyendo la
presencia de la poblacién de Soporte . A
esta poblacion, se le asigna el nimero 4,
y el color azul para la representacién en la
malla del autémata celular (Cell-DEVS).
La introduccién de esta nueva poblacion
intenta beneficiar a la reduccién del contagio
de la poblacién Susceptible y no lleguen a
pasar a la poblacién de los Infectados (Pino
etal., 2018 y Wainer, 2018).

La poblacién de soporte sirve de apoyo
a los susceptibles para que no contraigan
la enfermedad (regla adicional), pero
también a los infectados con ETS curable
para que puedan regresar a la poblacién
susceptible (modificacién de una regla) y
se puedan mantener como una poblacién

Tabla 5

inmune a la enfermedad seglin nuestras
consideraciones porque se visualiza la
erradicacién del contagio irresponsable, y
mantener en niveles bajos los infectados
con ETS No curable y los que posee ambas
y también que no haya brotes inesperados
de la enfermedad (OMS, 2016). Un detalle
importante es que en la realidad no existe
una poblacién de Soporte que brinde una
inmunidad total, sino de prevencién. Pero
la perturbacién nos permite visualizar
la efectividad real que tiene tener una
estrategia que pueda ser dptima para obtener
una erradicacién parcial de la epidemia. Sin
embargo, la visualizacién que tiene una
estrategia global permite tomar conciencia
de lo esencial y primordial que es contar
con una estrategia de prevencién. (NIH,
2019 y Pino, 2017).

Reglas adicionales de transicion del modelo computacional

Estado inicial de la Regla para que se realice el cambio de estado  Estado final de la
célula célula
0 #(4) =3 A Pb(¢) 4
1 #(2)=1 A #(2) > #(1) A Pb(By) 0
4 [#(2) + #(3) = 0 V #(4) > 2] A Ph(w,) 4
1 Inmunidad 3

Hay que notar que la introduccién de
esta nueva celda muestra una actividad de
prevencidn ante el contagio de la E.'T.S. La
presencia de esta nueva celda es ayudar de
manera positiva, debido que en la expresién
se cuantifica la influencia que recibe la
celda central de su vecindario que puede ser
positiva o negativa (Pino et al., 2018). Este
detalle es importante debido que permite
considerar una influencia positiva de un
infectado o una influencia negativa de un
susceptible y viceversa; esta consideracién
la modelamos con la funcién signo donde
esta funcidn tiene la propiedad de brindar
bien un valor positivo o un valor negativo
de forma aleatoria.
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Se considera el mismo tamano para ser
introducidaenlanuevacelda. Lapoblacién
total es de 2500 personas en la malla
cuadrangular (), donde se distribuyen
las poblaciones epidemioldgicas. Las
poblaciones de infectados permanecen
con la misma cantidad inicial , y . La
poblacién de Susceptibles descenderd a
2175 personas, y la poblacién de Soporte
serd de 75 personas para poder realizar
la simulacién computacional y poder
analizar su evolucién en el tiempo y
espacio.
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Figura 5. Estado inicial del Modelo Computacional

De forma similar al primer modelo, soporte para evaluar su impacto en las
se propaga la enfermedad en el tiempo y otras poblaciones epidemiolégicas dentro
espacio, a partir del estado inicial definido. de la malla de simulacién. (Brauer y
Se ha introducido la nueva poblacién de Castillo, 2001 y Pino et al., 2018).

LT wh - T W

Figura 6. Evolucién del Modelo Computacional en tiempo y espacio

De forma similar, se realiza una la evolucién de las poblaciones en el

grifica (ploteo) considerando Gnicamente tiempo para analizarla.
Ilpdelu M_atmu_!iu:l de la I.'ll_namicu de T_ransmlaiun ETS{AA.rtm_lams l.‘.'_.alu!_a_ms:l

= Susceptibles

Infectados (ETS Curable)
=Infectados (ETS Mo Curable)
==Infectados (Ambos ETS)

—Pob. de Soporte

Poblaciones

T'lel:'lpu
Figura 7. Evolucién del Modelo Computacional en el tiempo
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Sin lugar a duda, la introduccién de
la poblacién de Soporte ha suscitado un
impacto positivo a las demds poblaciones.
La poblacién de Susceptibles ha
descendido simulaciones,
pero en la presente simulacién su
decrecimiento fue mds rdpido a causa de
la poblacién de Soporte (INS, 2015 y
Ministerio de Salud, 2016) que lo ha ido
incluyendo como una poblacién inmune
a la enfermedad (realizacién de métodos
efectivos de proteccién) como también a
las poblaciones de infectados. Finalmente,
en ambas simulaciones computacionales,
las poblaciones de los infectados (y
mantienen una convivencia en el tiempo,
pero en menor cantidad en la segunda
simulacién. (DGE, 2020). Por dltimo, la
poblacién de infectados con ETS curable
tuvo un crecimiento, pero luego comenzé
a decrecer por la interaccién con las
demds poblaciones, de manera directa

con las otras poblaciones de infectados.
(NIH, 2019 y DGE, 2020).

en ambas

Conclusiones

Los modelos que se han presentado aqui
han permitido describir cémo se propagan
las Enfermedades de Transmisién Sexual
que son un problema de salud publica
que posee el Ministerio de Salud donde
tiene como prioridad disminuir el
indice de contagio y su primer objetivo
es la calidad de vida de cada ciudadano.
En primer lugar, el modelamiento
matemdtico aplicado a la epidemiologfa,
en nuestro caso a las enfermedades de
transmisién sexual, nos permite formular
las consideraciones mds importantes para
la construccién del modelo. Los métodos
numéricos nos permiten visualizar las
soluciones aproximadas del sistema que se
complementan con su andlisis cualitativo
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(estabilidad de las soluciones). El margen
de error reportado es significativo de y un
tiempo de compilacién de para el control
de operaciones internas. (Bonaventura et

al., 2013 y Wainer y Mosterman, 2016).

En segundo lugar y parte central de este
trabajo, el modelamiento computacional
por Autématas celulares (Cell-DEVYS)
que mediante reglas sencillas se puede
formular la evolucién de la propagacién
de la enfermedad infecciosa (ETS). En
la simulacién computacional, se debe
considerar el tiempo y el espacio a realizar
debido que el costo operacional de los
computadores es limitado. El tiempo de
compilacién es mucho més prolongado
que en los métodos numéricos debido a
la interaccién de la celda central con su
vecindario para cada celda de la malla
de simulacién durante el tiempo de
simulacién definido. (Pino et al., 2018
y Wainer, 2018). Sin lugar a duda, se
tiene un trabajo de investigacién que
es aplicado a la epidemiologia donde
el modelamiento matemdtico permite
generar proyecciones adecuadas en corto
y mediano plazo para gestionar mejor los
recursos que se tiene.

Ademids, la propuesta del modelo
computacional por autématas celulares
necesita una construccién adecuada de
las hipétesis y una formalizacién en los
recursos informdticos que se requiere para
que sean confiables los resultados. Por otro
lado, la recoleccién de los datos siempre
la realiza el Ministerio de Salud para
estudiarla con las técnicas matemdticas
y computacionales de tal manera que se
puedan generar proyecciones que ayuden
al sistema sanitario que se encarga de
asistir a los pacientes con ETS. (OMS,
2015 y MINSA, 2019). Por lo cual, se
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puede concluir lo siguiente: (i) El modelo
computacional mediante Autématas
celulares y realizado con el formalismo
DEVS permite una mejor visualizacién de
la manera cémo evolucionala propagacién
de la enfermedad de transmisién sexual
en tiempo y espacio.

La posicién inicial de las personas
infectadas nos permite analizar en qué
ubicaciones se puede generar un brote
més rdpido y realizar intervenciones
més oportunas dentro de la Salud
Publica. Esto permite generar una mejor
intervencién epidemioldgica como marca
uno de los objetivos del plan estratégico
del Ministerio de Salud. (ii) Las curvas
poblaciones evidencian un escenario que
se contrasta con los grificos presentados
por el Ministerio de Salud en cuanto a los
afos 2015, 2017 y 2019 donde se puede
analizar un descenso considerable y a la vez
un mejor posicionamiento de los centros de
salud. Esto ayuda a seguir optimizando los
recursos destinados. (iii) El modelamiento
computacional por autématas celulares
permite generar escenarios aleatorios de un
mismo estado inicial con lo cual se puede
evaluar situaciones criticas de tal forma que
ayude a focalizar la intervencién y generar
estrategias de prevencién y control de las

ETS.

Por otro lado, el modelamiento
matemdtico nos presenta el
comportamiento  temporal de las

poblaciones consideradas de forma que
generemos una serie de tiempo adecuada
para evaluar cuantitativamente los
esfuerzos realizados de ano en afo. (iv)
El formalismo DEVS permite definir
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reglas sencillas de un sistema complejo
(dindmica de la propagacién de la ETS)
con expresiones logicas y realizar sus
simulaciones computacionales en CD++.
Esto posibilita tener una aplicacién
accesible al personal médico que pueda
visualizar y modificar el algoritmo de
acuerdo a la situacién que se presente
para obtener curvas de proyeccién en
tiempo real con la aplicacién de reglas
légicas que conoce el personal de salud.
(v) Existe un complemento entre la
simulacién realizada por los Métodos
Numéricos, que describe la evolucién
de la enfermedad en el tiempo (EDO),
y por los Autématas Celulares (Cell-
DEVS) que permiten un andlisis ante la
propagacién de la enfermedad (tiempo
y espacio); ademds que se obtiene una
grifica (ploteo) de las poblaciones en el
tiempo para contrastar con la simulacién
de los métodos numéricos, y realizar
mejores observaciones epidemioldgicas e
intervenciones en la salud publica.

Las simulaciones en el tiempo de

dos modelos permiten obtener
conclusiones diferentes pero similares.
La simulacién que proporciona la
interaccién entre las poblaciones, donde
la persona interactia con todas las
personas de cada poblacién de acuerdo
su tasa de contagio (métodos numéricos);
y la que proporciona la interaccién
entre personas de acuerdo a su entorno
determinado (autématas celulares). Por
ende, las aplicaciones epidemioldgicas
que permite son de una mayor apertura
a tener recursos informdticos para evaluar
casos y escenarios de forma de optimizar
el andlisis de intervencién y control.

los
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