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RESUMEN

La dinamica de la prevalencia del virus pandémico
AHINI/09 en Venezuela, entre Mayo y Diciembre 2009, es de
interés y no es facil de predecir de manera sencilla. Se presen-
tan las dinamicas del virus AHINI/09 a nivel poblacional, asi
como los principales aspectos a tomar en cuenta para cons-
truir modelos que puedan predecir o reproducir las dinamicas
del virus AHIN1/09 en la poblacion venezolana. Estos modelos
son importantes ya que a pesar de las medidas de control sa-

nitarias una cantidad importante de personas son hospitaliza-
das y algunas de ellas mueren. Para esta investigacion se ha
utilizado series temporales de casos confirmados con el virus
AHINI/09 en varias regiones del pais. Los resultados sugieren
que los principales modelos epidémicos matematicos clasicos
como el SI, SIR y SEIR no permiten predecir de una forma
transparente las diferentes dinamicas del virus AHINI/09 en
diferentes regiones de Venezuela.

DYNAMICS OF THE AHIN1/09 PANDEMIC VIRUS IN THE VENEZUELAN POPULATION

Gilberto Gonzalez-Parra, Rafael J. Villanueva and Lupe Segovia

SUMMARY

The dynamics of the prevalence of the pandemic virus
AHINI/09 in Venezuela, between May and December 2009, is
of interest and not easily predictable. The dynamics at the po-
pulation level of the AHINI/09 virus and their main issues are
presented in order to construct models that can predict or re-
produce the dynamics of AHINI1/09 virus in the Venezuelan po-
pulation. These models are important since despite the control

of sanitary measures, an important amount of persons are hos-
pitalized and some of them die. Time series of confirmed virus
AHINI/09 cases are used. The results suggest that the main
classical epidemic mathematical models such as the SI, SIR
and SEIR cannot predict in straightforward way the different
dynamics of the AHIN1/09 in several regions of Venezuela.

Introduccion

La influenza o gripe porci-
na es una enfermedad respira-
toria aguda altamente conta-
giosa en cerdos, causada por
uno de los varios virus de
influenza A de porcinos. La
morbilidad es alta y la morta-
lidad es baja (Salinas, 2009).
Los primeros signos de la in-
fluenza AHIN1 son parecidos
a la gripe o catarro (influenza
estacional), incluyendo fiebre,
escalofrios, tos, dolor de cabe-
za, dolor de musculos y arti-
culaciones, dolor de garganta

y flujo nasal, y algunas veces
vOmitos o diarrea. Los sinto-
mas son similares a la in-
fluenza estacional y van desde
ser asintomatica hasta neumo-
nia severa y muerte.

Las personas infectadas
por el virus de la influenza
porcina pueden transmitir la
enfermedad mientras se man-
tengan con los sintomas y
posiblemente hasta siete dias
después del inicio de la en-
fermedad. Hasta ahora no
hay confirmacion de transmi-
sion entre cerdos y humanos.
No se ha demostrado que la

influenza porcina se transmi-
ta por comer carne de cerdo
indebidamente manipulada,
preparada o cocinada, o por
productos derivados del cerdo
(Salinas, 2009).

Algunos autores estiman que
la pandemia de influenza
AHINI se inici6 en California,
EEUU, el 17 de abril de 2009,
después de la identificacion de
dos casos en nifios, pero fue
declarada pandemia por la Or-
ganizacion Mundial de la Salud
(OMS) mientras ocurrian casos
en México, hacia fines del mis-
mo mes. El reporte, al 9 de

junio de 2009, incluy¢ la infec-
cioén de 25000 personas en 73
paises diferentes. El virus de
influenza llamado AHINI es
una mezcla compleja de genes
de origen aviar, humano y por-
cino, y puede transmitirse de
humano a humano (Salinas,
2009; CDC, 2010). Es de resal-
tar que América ha sido el con-
tinente donde se han registrado
mas casos, con 98242 casos
confirmados y 1008 muertes
confirmadas, pero sin duda los
casos reales han sido un niime-
ro mucho mayor (Aristizabal y
Suérez, 2009).
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DINAMICA DO VIRUS PANDEMICO AHIN1/09 NA POPULACAO DA VENEZUELA
Gilberto Gonzalez-Parra, Rafael J. Villanueva e Lupe Segovia

RESUMO

A dindmica da prevaléncia do virus pandémico AHINI1/09
na Venezuela, entre Maio e Dezembro de 2009, é de interesse
e ndo ¢é facil de predizer de maneira simples. Apresentam-se
as dinamicas do virus AHINI1/09 a nivel populacional, assim
como 0s principais aspectos a tomar em conta para construir
modelos que possam predizer ou reproduzir as dindmicas do
virus AHINI/09 na populagdo venezuelana. Estes modelos sdo
importantes ja que a pesar das medidas de controle sanitarias

uma quantidade importante de pessoas sdo hospitalizadas e
algumas delas morrem. Para esta investiga¢do se utilizou sé-
ries temporais de casos confirmados com o virus AHIN1/09 em
varias regioes do pais. Os resultados sugerem que os princi-
pais modelos epidémicos matematicos classicos como o SI, SIR
e SEIR ndo permitem predizer de uma forma transparente as
diferentes dindmicas do virus AHINI/09 em diferentes regioes

de Venezuela.

Este virus de influenza
nunca habia sido identificado
como causa de infecciones en
personas antes de la pandemia
de AHIN1/09. Analisis gené-
ticos del virus muestran que
tuvo su origen en el virus de
influenza animal y que no
tiene relacion con el virus
estacional de influenza HINI.
Adicionalmente, analisis anti-
génicos muestran que los an-
ticuerpos del virus estacional
HINI no protegen contra el
virus pandémico AHINI. Sin
embargo, otros estudios mues-
tran que un porcentaje signifi-
cativo de personas mayores
de 65 afios tienen alguna in-
munidad contra el virus pan-
démico HIN1/09. Esto sugiere
que ciertas personas mayores
pueden tener alguna protec-
cion debido a la exposicion a
virus que han circulado en un
tiempo mas lejano (Rios-Do-
ria y Chowell, 2009).

Debido a la importancia de
la pandemia de influenza
AHINI en el mundo, es im-
portante hacer mediciones y
predicciones sobre su evolu-
cion en las poblaciones (Aris-
tizabal y Suarez, 2009; Rey-
Benito et al, 2009; Takeuchi y
Kuroda, 2010). Un estudio de
la influenza pandémica
AHIN1/09 es importante para
el desarrollo de la infectologia
y la epidemiologia, y permite
el buen uso de las vacunas y
la evolucién de las politicas
sanitarias. Cabe resaltar que
de la casuistica nacional se
han publicado pocos trabajos y
hasta donde sabemos, nos se
ha publicado modelo alguno
que permita predecir o repro-

ducir la dinamica de
la pandemia de in-
fluenza AHIN1/09

en Venezuela. Tam- N
bién es importante M (®)

. R —P
mencionar que debi-
do a la introduccién
de vacunas en los .
Figura 1.

afios 2010, 2011 y
2012, es necesario
considerar otros modelos para
los datos epidemiologicos de
esos afios, que incluyan subpo-
blaciones adicionales como la
de vacunados.

Modelado de la Dinamica
del Virus Pandémico
AHIN1/09

La epidemiologia nace como
una ciencia de la observacion
de las enfermedades de las
personas que ocurren en po-
blaciones y comunidades. El
primer y mas obvio evento
para medir es la mortalidad y
sus causas, el indicador mas
certero que podemos tener.
Después viene el conteo de los
enfermos, pero aqui surgen los
problemas propios de las debi-
lidades de los métodos, las
incertidumbres de la realidad
o la efectividad de los casos
(Lilienfeld and Stolley, 1994;
Arenas et al., 2009).

Los modelos de prediccion
son importantes para poder
optimizar la utilizacion de re-
cursos y evitar la propagacion
del virus en la poblacion. De
igual forma, estos modelos per-
miten estudiar la implementa-
cion de terapias antivirales o
posibles vacunas. Hay diversas
publicaciones sobre modelos de
epidemias donde se analizan
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Modelo epidemiologico SEIR.

los costos econémicos de la
aplicacion de campaias de va-
cunacion (Brouwers et al.,
2009; Acedo et al., 2010).

Uno de los modelos comun-
mente usado en el modelado
de la dinamica de epidemias,
desarrollado por Kermack y
McKendrick (1927), es el mo-
delo SIR (Brauer y Castillo-
Chavez, 1992; Hethcote,
2000). El mismo fue desarro-
llado para modelar la epide-
mia de peste bubdnica en
1908 en la India, y como re-
sultado del estudio se publico
el articulo mas citado de la
literatura matematica sobre
epidemias (Kermack y Mc-
Kendrick, 1927). Este modelo
tiene muchas variantes, inclu-
yendo el modelo mas general
conocido como SEIR (Brauer
y Castillo-Chavez, 1992).

El modelo SEIR divide la
poblacion en cuatro clases: los
susceptibles S(t), es decir
aquellos individuos sanos que
pueden contagiarse; la clase
de latentes E(t), los cuales
estan infectados pero aun no
contagian; la clase de los in-
fecciosos I(t), que son los que
estando enfermos pueden
transmitir la enfermedad; y
finalmente la clase de los re-
movidos R(t), que correspon-
den a aquellos que, habiéndo-

N(t) QE(t)

se enfermado y aliviado, han
adquirido inmunidad.

La Figura 1 muestra el dia-
grama del modelo SEIR que
presenta la dindmica de un
individuo en general. El mode-
lo puede describirse con el si-
guiente sistema de ecuaciones:

450 _ 5010 s

dt N(t) (1)
dE(t) = BS(H)—L I((t)) -QE(t)-dE(t)
)
di)
G QEOPOA0
dR(D) _

1(t)-dR
= pI(H)-dR(t) @

donde t: tiempo y N(t): pobla-
cion total.

Las principales suposiciones
basicas de este modelo clasico
epidemiologico SEIR son:

1) El contagio es proporcional
al producto de la poblacion de
susceptibles por la proporcion
de infecciosos sobre la pobla-
cion total. Esta suposicion es
llamada generalmente ley de
la accién de masas.

2) Todos los individuos son
igualmente susceptibles.
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3) La poblacion es lo suficien-
temente grande como para
garantizar una descripcion
determinista.

4) La poblacion esta homogé-
neamente mezclada, es decir,
cada individuo tiene la misma
probabilidad de entrar en con-
tacto con cualquier otro.

5) La tasa de mortalidad d de
todas las clases se asume
igual, despreciando la tasa de
mortalidad debido al virus
AHINI. La tasa de natalidad
se asume igual a p.

6) Individuos que se infectan
entran primero en un periodo
de latencia donde no muestran
sintomas y tampoco contagian
el virus.

7) Los valores Q y p son el
tiempo medio que permanece
un individuo en las clases E(t)
e I(t), respectivamente.

El modelo SEIR tiene mu-
chas variantes que surgen de no
tomar en consideracion los na-
cimientos y muertes o incluir
una tasa de contagio estacional.
Cabe resaltar que este modelo
clasico epidemioldgico SEIR ha
sido utilizado para estudiar y
predecir la evolucion de muchas
enfermedades, incluyendo otro
tipo de influenzas como la
H5NI1 o la de 1918-1919 la cual
ha sido la mas devastadora
(Chowell, 2006; Andreasen et
al., 2008; Lunelli et al., 2009).
Sin embargo, no esta claro que
este modelo sea el conveniente
para reproducir o predecir la
dindmica de propagacion del
virus de la influenza AHINI en
la poblacion. Un caso particular
del SEIR es el SIR, el cual
también ha sido utilizado para
modelar la influenza AHINI en
la poblacién de los EEUU
(Towers and Feng, 2009). En
este ultimo caso se utilizd una
funcion estacional forzada para
generar dos picos. De igual
forma, el modelo SEIR ha sido
usado para predecir el numero
de personas infectadas y el dé-
ficit de camas en hospitales
para una ciudad de Japon
(Takeuchi y Kuroda, 2010).
También se empled el modelo
para evaluar la posible introduc-
cion de vacunas bajo cuatro
programas de vacunacion. Por
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ultimo, también cabe mencionar
que el modelo SEIR ha sido
mezclado con métodos estadis-
ticos para producir estimaciones
a futuro de las prevalencia de la
influenza AHINI en Singapur
(Ong et al., 2010). Este enfoque
es mas complejo y con mayor
grado de incertidumbre que el
SEIR clasico, ya que necesita
de una mayor cantidad de supo-
siciones, pero a su vez propor-
ciona intervalos de confianza
para la dindmica pronosticada
por el modelo. En las siguientes
secciones se muestran algunos
inconvenientes que presenta la
utilizacion del modelo epide-
mioldgico clasico SEIR para
estudiar la dinamica del virus
AHINI en distintas regiones de
Venezuela y el mundo.

Dinamica del Virus
Pandémico AHIN1/09 en
Distintas Regiones

El modelo SEIR presentado
en la seccion anterior puede
ser modificado para considerar
distintas variantes de cada re-
gion. Una variante comiinmen-
te usada en este modelo es
menospreciar la tasa de natali-
dad y mortalidad, si el estudio
se realiza sobre un tiempo re-
lativamente corto donde la
poblacion total N(t) no sufre
grandes variaciones. Otra for-
ma de considerar una pobla-
cion constante N es asumir la
tasa de mortalidad d igual a la
de natalidad p. Por otra parte,
en algunos casos, la clase de
latentes E(t) es obviada debido
a que el tiempo de incubacion
es corto en relacion a otras
etapas del proceso epidémico.
Otro aspecto a resaltar en el
ajuste del modelo SEIR a se-
ries temporales de casos con-
firmados es conocer la canti-
dad de individuos en las clases
S®), E(t) y R(t). Por ejemplo,
la clase I(t) se puede asumir
proporcional al nimero de ca-
sos confirmados reportados
por las autoridades sanitarias.

Datos del modelo SEIR para
el virus de influenza AHINI

Los principales datos nece-
sarios para el modelo son la
poblacion total N(0) al inicio
del tiempo de estudio o simu-

lacion, las poblaciones inicia-
les de cada clase S(0), E(0),
I(0) y R(0), las tasas de nata-
lidad p, de mortalidad d y de
contagio P, la tasa media del
periodo de incubacion Q y la
tasa media del periodo de in-
feccion p.

Como se ha mencionado
anteriormente, uno de los
principales problemas que se
presentan en el modelado de
epidemias es que las series
temporales no representan
exactamente todos los casos
de infectados. Adicionalmen-
te, como la gripe pandémica
simula los signos y sintomas
de muchas enfermedades in-
fecciosas comunes, es fre-
cuente que los médicos no
sospechen la infeccion por el
virus gripal AHINI y no ha-
gan pruebas de diagnostico.
Esto sucede sobre todo en los
paises en desarrollo, donde
las defunciones por enferme-
dades respiratorias, en parti-
cular la neumonia, son comu-
nes (Rey-Benito et al., 2009).
Ademas, las pruebas corrien-
tes para diagnosticar la gripe
pandémica son costosas y di-
ficiles, y estan fuera del al-
cance de la mayoria de estos
paises. Como se ha demostra-
do en estudios recientes (Rey-
Benito et al., 2009), algunas
pruebas para diagnosticar la
infeccion por el virus gripal
A (HIN1) no son totalmente
fiables, y los falsos negativos
son un problema frecuente.
Por afiadidura, la obtencion de
resultados exactos de las
pruebas depende de la manera
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y el momento en que se reco-
gen las muestras. Algunos
médicos han informado que,
aun en los hospitales mejor
equipados, se observan pa-
cientes con un cuadro clinico
distintivo y casi idéntico, pero
las pruebas solo dan positivo
en algunos (CDC, 2010).

Series temporales para casos
confirmados

Para cada region las rela-
ciones sociales, las condicio-
nes sanitarias, las condiciones
climatologicas y las densida-
des de poblacion no son igua-
les; por lo tanto, es razonable
esperar que los reportes de
casos confirmados en cada
region puedan variar segin
las variables mencionadas.
Adicionalmente, el 20 de abril
de 2009 el Centro de Preven-
cién y Control de Enfermeda-
des (CDC) de los EEUU in-
formo de la existencia de una
nueva cepa del virus de in-
fluenza del tipo AHINI, la
cual tiene un componente por-
cino (CDC, 2010). Por lo tan-
to las series temporales de
datos confirmados para el vi-
rus de influenza AHINI en
diversas partes del mundo
aparecen a partir de los meses
de abril, mayo y junio.

En la Figura 2 se muestra
la evolucion del niimero de
casos confirmados con el
virus de influenza AHINI
durante las semanas 23 a la
52 del afio 2009 en Vene-
zuela. Como se aprecia,
aparecen dos picos; el pri-

25 30 35

40 45 50

Semanas

Figura 2. Evolucién del nimero de casos confirmados con
el virus de influenza AHINI durante las semanas 23 a 52

del 2009 en Venezuela.
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Figura 3. Evolucion del nimero de casos confirmados con el virus de influenza AHINI
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glosas, no se€ con-

sidera la etapa de
incubacion (laten-
cia); no obstante,
este modelo pre-
senta el mismo
inconveniente del
SEIR. Un modelo
de influenza con
dos picos ha sido
presentado por
Rios-Doria y
Chowell (2009).
En ese modelo,
sin embargo, se
consideran dos ti-
pos de variantes
del virus de in-
fluenza, asi como
una clase de indi-
viduos asintomati-
cos y otra clase

6 1 15 21 26 31

Mayo Junio

Figura 4. Evolucion del nimero de casos confirmados con el virus de influenza AHIN1
durante el periodo del 6 de mayo al 25 setiembre de 2009 en Peru. En Lima y Callao

5 10 15 20 25 30

5 10 15 20 25 30 4 9 14 19 24 29 3

Julio Agosto

(azul) la epidemia llega a su maximo antes que en las otras regiones.

mero, de mayor intensidad,
alrededor de la semana 37,
y el otro, de menor intensi-
dad, alrededor de la semana
47. Adicionalmente, en la
Figura 3 también se puede
observar la existencia de
dos picos durante el 2009
en Islandia, donde el prime-
ro es de menor intensidad.
Por otra parte, en la Figura
4 se observa que durante el
periodo del 6 de mayo al 25
septiembre de 2009 en Peru
distintas regiones presentan
diferencias temporales de
los picos. En Lima y Callao
la epidemia llega a su maxi-
mo antes que en las demas
regiones del Peru.

El modelo SEIR presentado
aqui no permite ajustar facil-
mente series temporales con
dos picos como los presenta-

dos, y tampoco permite que
el primer pico tenga menor
intensidad que el segundo,
como ocurre con los datos de
Islandia y Colombia. Debido
a esta dificultad, cabe pre-
guntarse si el modelo SEIR
es el adecuado para estudiar
la pandemia del virus de in-
fluenza AHINI. Adicional-
mente, en datos epidemiold-
gicos se ha observado que
los grupos por edades pre-
sentan distintos grados de
incidencia, y por ende es ra-
zonable pensar que la pobla-
cion no es homogénea frente
al virus. De hecho, hay estu-
dios que sugieren que las
personas de mayor edad son
menos susceptibles al conta-
gio de este virus AHINI que
los jovenes, debido a la posi-
bilidad de que los mayores
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s 1w w » Dparalos diagnos-
ticados, lo cual
hace que se incre-
menten los para-
metros desconoci-
dos del modelo.

Septiembre

Dinamica del Virus
Pandémico AHIN1/09 en
Venezuela

En esta seccion se presen-
tan distintas series tempora-
les para los casos confirma-
dos del virus de influenza
AHIN en distintos estados
de Venezuela. Como ya se
ha mencionado, estas series
no incluyen exactamente to-
dos los casos de infectados.
Adicionalmente, para cada
region las condiciones son
distintas y por lo tanto las
series variaran para cada es-
tado. Las series temporales
de datos confirmados para el
virus de influenza AHINI en
los distintos estados de Ve-
nezuela aparecen a partir de
los meses de mayo y junio
de 2009, ya que el primer

caso que reporto el Instituto
Nacional de Higiene en Ve-
nezuela fue el de un ciuda-
dano venezolano que viajo a
Panama el dia 20 de mayo y
regres6 el dia 25, habiendo
asistido a un evento interna-
cional donde asistieron cien-
tos de personas de siete pai-
ses del continente.

Uno de los objetivos pri-
mordiales de los modelos es
predecir de manera fiable la
evolucion futura de las epi-
demias. Sin embargo, como
se expuso en la seccion ante-
rior, las series temporales de
cada region pueden presentar
diferentes comportamientos
cuantitativos y cualitativos
que no se pueden explicar
facilmente, salvo modifican-
do los parametros del mode-
lo SEIR o incluyendo varian-
tes de éste.

El dia 8 de junio de 2009
se atendid el primer caso de
contagio con el virus de in-
fluenza AHINI en el Estado
Mérida, ascendiendo a 13 los
casos confirmados. Esta vez,
el primer contagiado era un
nifio de nueve afios que re-
gresaba de un viaje a Clcu-
ta, Colombia, con sus pa-
dres, quienes no resultaron
infectados.

Para el modelado se asume
una media de cinco dias para
el periodo de latencia (transi-
to de clase E a I) y siete
dias para la recuperacion
(transito de clase I a R). Los
datos semanales de casos
infecciosos han sido reporta-
dos por la Corporacion de
Salud del Estado Mérida.
Los datos utilizados corres-
ponden a las semanas 22 a
51 del 2009. Utilizando estos
datos en el modelo SEIR(1-4)
es posible determinar la tasa
de contagio B y el factor de
relacion entre los casos re-
portados y el total, que son
los parametros que faltan por
estimar. En la Figura 5 se
puede observar el mejor
ajuste en el sentido de mini-
mos cuadrados del modelo
SEIR a los datos del estado
Mérida. Para este ajuste se
utiliz6 el método de Nelder-
Mead, el cual no precisa el
calculo de ninguna derivada
ni gradiente (Nelder y Mead,
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Figura 5. Ajuste del modelo SEIR para los casos confirmados de in-
fluenza por virus pandémico AHIN1/09 seglin semana epidemioldgica
en el estado Mérida durante las semanas de la 23 a la 51 del 2009.
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Figura 6. Ajuste del modelo SEIR para los casos confirmados de in-
fluenza por virus pandémico AHIN1/09 segun semana epidemiologica
en Venezuela durante las semanas de la 23 a la 51 del 2009.
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Figura 7. Ajuste del modelo SEIR para los casos confirmados de in-
fluenza por virus pandémico AHIN1/09 seglin semana epidemiologica
en el estado Nueva Esparta durante las semanas de la 23 a la 51 del

2009.

1964). Como se puede apre-
ciar, el modelo genera un
solo pico. Si se observa con
detenimiento, se podria afir-
mar que realmente existen
dos picos y que el ajuste no
es exacto, por lo que es ne-
cesario buscar otras estrate-
gias de modelado.

Para los datos de Venezue-
la se utiliz6 también el mo-
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delo SEIR y, como puede
observarse en la Figura 6, el
modelo no se ajusta correcta-
mente, debido a que los da-
tos presentan dos picos u
olas. En la Figura 7 se mues-
tran graficamente los datos
para el estado Nueva Espar-
ta, los cuales si se aproxi-
man mejor al modelo epide-
miolodgico clasico SEIR. Una

posible explicacion a este
hecho es que estos datos co-
rresponden a una isla, lo que
puede inducir a tener una
estructura poblacional mas
homogénea por su aislamien-
to relativo. Por otra parte, en
la Figura 8 se observan gra-
ficamente los datos para el
estado Miranda, el cual esta
compuesto por distintas po-
blaciones dispersas geografi-
camente.

Como se ha podido obser-
var y analizar en esta sec-
cion, el ajuste del modelo
SEIR es conveniente solo
para ciertas series de tiempo
de los casos confirmados con-
tagiados del virus AHINI, y
que en otros casos donde
aparecen varios brotes epidé-
micos es necesario buscar
otras alternativas.

Nuevas Alternativas en el
Modelado de la Dinamica
del Virus

Como se expuso en la sec-
cion anterior, el modelo SEIR
presentado no permite ajustar
efectivamente series temporales
con varios picos epidémicos
como los que se han presenta-
do en distintos paises y en di-
versos estados de Venezuela.
Debido a esta dificultad surge
la idea de buscar modelos alter-
nativos al modelo SEIR. A
continuacion se presentan cua-
tro alternativas con el fin de
modelar varios picos en las se-
ries temporales de casos confir-
mados contagiados con el virus
de influenza AHINI:

40

wW
o

Infectados
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o

IR

1) Generar modelos SEIR
para cada comunidad, ciudad
o grupo social, y luego sola-
parlos para ajustarlos a las
series de tiempo globales de
la region considerada.

2) Crear modelos estructura-
dos por edades de tal forma
que reflejen la heterogeneidad
en la susceptibilidad en los
distintos grupos y las diferen-
cias de contactos factibles de
transmitir el virus entre los
diferentes grupos.

3) Utilizar modelos espacio-
temporales, que precisan del
conocimiento previo del espa-
cio geografico donde se desa-
rrolla la epidemia sujeta a
estudio.

4) Utilizar la cantidad de
infectados acumulados y
ajustar una funcidon a estos
datos u otro método estadis-
tico que permita reproducir
la curva de casos confirma-
dos acumulados.

Cabe resaltar que los mode-
los alternativos tienen ventajas
y desventajas con respecto al
modelo clasico SEIR presenta-
do aqui. La primera alternati-
va implica que para cada co-
munidad se deben ajustar los
parametros desconocidos y
sincronizarlos de tal forma
que los modelos solapados
puedan reproducir las series
de casos confirmados globales
de la region.

Por otra parte, la segunda
alternativa implica crear una
matriz de contactos entre los
grupos de edades y estimar
una gran cantidad de para-
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Figura 8. Ajuste del modelo SEIR para los casos confirmados de in-
fluenza por virus pandémico AHIN1/09 segiin semana epidemiologica
en el estado Miranda durante las semanas de la 23 a la 51 del 2009.
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metros, generalmente desco-
nocidos para las autoridades
sanitarias (Brouwers et al.,
2009). Esta segunda alterna-
tiva puede mezclarse con la
primera para producir un
modelo mucho mas versatil
y a su vez complejo, en el
cual sea necesario estimar
una gran cantidad de para-
metros relacionados a las
distancias geograficas. Un
ejemplo de esta alternativa
ha sido la aplicacion de un
modelo SEIR estructurado
espacialmente y por grupos
de edades para la influenza
HS5NI1 en Italia (Lunelli et
al., 2009). Adicionalmente,
otro modelo ha sido desarro-
llado para Vietnam, utilizan-
do también relaciones entre
humanos y animales (Boni
et al., 2009). Un trabajo in-
teresante donde se utilizan
métodos estadisticos para la
prediccion de la evolucion
de la influenza AHINI en
Chile ha sido presentado por
Canals (2010).

Los modelos espaciales se
muestran prometedores, ya
que parece claro que la
transmision entre individuos
que viven en una misma co-
munidad es mas probable.
Sin embargo los pesos de
estos contactos no son faci-
les de estimar y necesitan de
informacién sobre transporte
y distancias geograficas. Una
buena unidad geografica uti-
lizada en otros trabajos son
los municipios, para los cua-
les un modelo de un pais
necesitaria una gran canti-
dad de parametros.

Conclusiones

En este trabajo se estudia
la dindmica del virus pandé-
mico AHIN1/09 que se pre-
sentd en Venezuela entre
mayo y diciembre del 2009.
Se presenta el modelo clasi-
co epidemiologico SEIR con
el objetivo de predecir, re-
producir y entender las dis-
tintas dindmicas presentadas
en regiones de Venezuela y
el mundo. Se presentan las
dinamicas del virus
AHIN1/09 a nivel poblacio-
nal y los principales aspec-
tos a tomar en cuenta para

construir modelos que pue-
dan reproducir y predecir las
dindmicas del virus
AHIN1/09 en la poblacion
Venezolana. El modelo SEIR
es conveniente solo para
ciertas series temporales de
casos confirmados de conta-
giados por el virus AHINI y
que en otros casos donde
aparecen varios brotes epidé-
micos es necesario buscar
otros modelos alternativos.

Algunas alternativas aqui
planteadas para lograr mode-
lar varios brotes epidémicos
es la utilizaciéon de modelos
SEIR para cada comunidad,
ciudad o grupo social y lue-
go solaparlos para ajustarlos
a las series temporales glo-
bales de la region considera-
da. Adicionalmente, se pro-
puso la creacion de modelos
estructurados por edades y
espacio con la finalidad de
reflejar la heterogeneidad de
los individuos y poblaciones
de una region. Se menciona-
ron las ventajas y desventa-
jas de los modelos alternati-
vos, donde se resalta que al
aumentar los parametros del
modelo la complejidad crece.
También, debido a la intro-
duccion de vacunas en los
afios 2010, 2011 y 2012, en
futuros trabajos es necesario
considerar otros modelos
para los datos epidemioldgi-
cos de esos afios que inclu-
yan subpoblaciones adiciona-
les como la de vacunados.

Finalmente se puede con-
cluir que en los estados de
Venezuela y en distintas re-
giones del mundo se presen-
tan dindmicas cualitativa-
mente distintas que requie-
ren de enfoques de modela-
do distintos a los cldsicos
SIR y SEIR. Es apropiado
recalcar que estos modelos
permiten estudiar los efectos
de distintas medidas de con-
trol sobre la propagacion del
virus AHINI1, tales como
cierre de escuelas, restriccio-
nes de viajes, tratamientos y
vacunaciones.
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