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RESUMEN

Actualmente el COVID-19, la influenza, el dengue y el sarampién son enfermedades de preocu-
pacion nacional que han perdurado en el tiempo y han afectado a diversas regiones del mundo a nivel PALABRAS
educativo, econdmico, social y de salud. Los esfuerzos de investigacion en las ciencias computacionales C|LAVE
se han centrado en enfoques de ajuste de curvas para predecir el comportamiento de una epidemia. Sin
embargo, la caracterizacion matematica de la propagacion epidémica es un tema poco explorado por  Ajyste
estas técnicas. En este trabajo se propone utilizar un sistema de inteligencia artificial que implementa  propagacién
técnicas de optimizaciéon computacional y ajuste polinomial denominado META-COVID19 para carac-  Serjes
terizar matematicamente la propagacion de epidemias en México. Los resultados de nuestra investiga-  Metaheuristicas
cién muestran los modelos matematicos explicitos que caracterizan las series temporales, los cuales son
susceptibles de ser analizados por métodos matematicos formales para obtener informacién valiosa sobre el
comportamiento epidemioldgico de diferentes enfermedades de interés nacional.

ABSTRACT
Currently, COVID-19, Influenza, Dengue, and Sarampion are diseases of international concern that
have endured over time and affected various regions of the world at educational, economic, social, and
health levels. Research efforts in computer science have focused on curve-fitting approaches to predicc KEYWORDS
the behavior of an epidemic. However, the mathematical characterization of epidemic spread is a sub-
ject little explored by these techniques. In this work, we propose to use an artificial intelligence system Adjustment
that implements computational optimization and polynomial adjustment techniques called META-CO- Spread
VID19 to mathematically characterize epidemic spreads in Mexico. The results of our research show the ~ Series
explicit mathematical model that characterizes the time series, which are likely to be analyzed by formal ~Metaheuristics
mathematical methods to obtain valuable information on the epidemiological behavior of different di-
seases of national concern.
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. INTRODUCCION

La humanidad se ha enfrentado a diferentes epidemias a lo
largo de la historia, las cuales han cobrado la vida de millones
de personas. Por ejemplo, en el siglo XIV, la “Peste Negra”
se extendi6 por Europa y Africa, provocando entre 75y 200
millones de muertes (Alchon, 2003). En 2019 y 2020, las in-
fecciones respiratorias agudas fueron el tipo de enfermedad
mas comun en México, se estimaron cerca de 24 millones
de casos de este tipo de infeccion en el pais (Martha, 2022).
Ademas, la epidemia provocada por el virus del Coronavirus
tipo 2 causado por el Sindrome Respiratorio Agudo Severo
(SARS-CoV2 por sus siglas en inglés) fue la segunda causa
mas comun. La influenza y la neumonia también se encon-
traban entre las diez principales causas de mortalidad en el
pais (Martha, 2022). En la actualidad, existe una tendencia
creciente del uso de la inteligencia artificial para abordar pro-
blemas relacionados con el sector salud, enfocando los esfuer-
zos de investigacion de las ciencias computacionales en las
predicciones en tiempo real de epidemias, la simulacion de la
propagacion de enfermedades, y el estudio de posibles brotes de
nuevos virus en regiones (Saba y Elsheikh, 2020; Melin etal.,
2020; Wang et al., 2020; Tuli et al., 2020).

En (loannidis et al., 2020) se analizé en profundidad el
por qué varios de estos métodos no han funcionado bien, y
se concluyd que se debe a la entrada deficiente de datos, la
falta de incorporacion de caracteristicas epidemioldgicas, su-
posiciones de modelado incorrectas, entre otros. Asimismo,
la revista Nature, una de las mas importantes a nivel interna-
cional, public6 un manifiesto para evitar las malas practicas
(politicas) de los enfoques predictivos (Saltelli et al.,, 2020). Es
por estos motivos que el equipo de investigacion del Institu-
to Tecnoldgico Superior de Purisima del Rincén propone
META-COVID19 (De Anda-Sudrez et al,, 2022), una me-
todologia basada en algoritmos metaheuristicos de poblacion
para caracterizar epidemias, utilizando como caso de uso la
COVID-19.

La caracterizacién se conceptualiza como una forma de
representar algo a través de un modelo a partir del cual se
puede obtener informacidn util. El estudio publicado en (De
Anda-Suarez et al,, 2022), se centré tnicamente en la
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caracterizacion de la enfermedad COVID-19, es por ese
motivo que en este articulo se propone extender la aplica-
cion de META-COVID19 a otras tres epidemias (ademas de
COVID-19): influenza, dengue y sarampién, considerandoa
México como caso prueba, ya que se cuentan con datos
histéricos sobre un modelo epidemioldgico centinela que do-
cumenta casos probables, casos confirmados y muertes para
cada una de las enfermedades.

META-COVID19 fusiona técnicas de optimizacién com-
putacional y ajuste polinomial para realizar automaticamente
la caracterizacién matematica de la propagacién de epide-
mias a través del andlisis de series de tiempo, sin conocimien- to
previo de los datos y sin involucrar a un experto humano.En
general, la entrada del sistema es una serie temporal de datos
recopilados sobre alguna epidemia. Posteriormente, se inicia un
proceso iterativo guiado por dos operadores de se-leccion
basados en Boltzmann, de tal manera que el sistema busca
automaticamente un modelo matematico explicito per-
teneciente a la familia de polinomios ortogonales de Jacobi,
el cual se ajusta al comportamiento de la serie temporal. Es
importante mencionar que los polinomios de Jacobi tienen
una gran cantidad de propiedades matematicas (Szeg, 1939),
es decir, a partir de un solo modelo polinomial es posible ob-
tener informacion multiple que puede tener un impacto im-
portante desde el punto de vista de la inferencia estadistica en
epidemiologia (Jewell, 2003).

A partir de la caracterizaciéon matematica de epidemias
que se propone en este trabajo, se podria profundizar en los
supuestos para generar estadisticas inferenciales y sustentar
la toma de decisiones asertivas con fundamentos matemati-
cos que podrian combinarse y fortalecerse con otros modelos
computacionales en favor de la sociedad mexicana. Es im-
portante no bajar la guardia y seguir desarrollando nuevas
investigaciones que aporten metodologias capaces de analizar
la informaci6n disponible sobre epidemias para estar mejor
preparados para afrontarlas en el futuro.

Il. METODOLOGIA

En esta seccion se describen en detalle los elementos del en-
foque metaheuristico META-COVID19, cuyo esquema ge-
neral se muestra en la Fig. 1 (De Anda-Suarez et al,, 2022).
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Esquema general META-COVID19 (De Anda-Suarez et al., 2022).

Series de tiempo de Epidemia _ _META-COVID19

i

Etapa de evaluacion

New Dlly Cases

Mejor:

Fi(t: x)

fia) = 300) - Fit )

A

Nueva seleccion de Actualizar:

soluciones usando: I, V v

Nota. Elaboracion propia

A. META-COVID19

En esta metodologia, una serie de tiempo es ajustada tra-
vés de la combinacion lineal de multiples polinomios de Jaco- bi,
como se muestra en la Ec. 1:

F(t;x) = F(t;a,f,d) = T, a;p* (£) (1

A. META-COVID19

donde P_j*(a,B) (t) es la parte real de un polinomio de
Jacobi utilizado para ajustar la serie de tiempo, a_j son coe-
ficientes de modulacién calculados matematicamente (para
mas detalles ver (De Anda-Suarez et al,, 2022)), y t€[-1,1] es
el dominio de la serie de tiempo. De esta forma se establece
un espacio de caracterizacion (cubo azul) restringido por los
parametros fundamentales x=[a,3,d] donde a€[-1,1], f>-1,
y d>1 es el grado del polinomio (De Anda-Suarez et al,,
2022). Vale la pena mencionar que en la Ec. 1, que de aqui
en adelante se llamara “solucion”, los parametros fundamen-
tales x se establecen con niimeros aleatorios muestreados de
una distribucién con parametros p y v para seleccionar una
solucién del espacio de caracterizacion. Inicialmente, una
poblacion | de n soluciones se establece aleatoriamente uti-
lizando una distribucién uniforme. Para averiguar qué tan
bueno es el ajuste para cada solucion F_i (t;x) (donde i€[1,n])
sobre la serie temporal de la epidemia y(t), se realiza una eta-
pa de evaluacion que utiliza el error cuadratico medio (Ec. 2)
como funcién de aptitud:

i) = 3 (v(®) - R 0)° @
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En caso de que no se cumpla el criterio de parada esta-
blecido, META-COVID19 utiliza dos operadores basados en
Boltzmann p y v para seleccionar una nueva poblacion de
soluciones y guiar el proceso evolutivo hacia la mejor solu-
cion FA* (t;x) que minimice la funcion de aptitud, mientras
mas se aproxime a cero, mejor sera la solucion. El parametro
L posiciona a la poblacidn en una trayectoria hacia el 6ptimo,
y el parametro v proporciona la diversidad necesaria a la po-
blacion para que el algoritmo pueda realizar una exploracion
guiada en el espacio de caracterizacién. Los operadores de
seleccion se actualizan en cada iteracion utilizando las Ecs. 3
y 4 respectivamente como se muestra a continuacion:

R [F9U) exp(BS ()i Hoglg (i) i+ B G|
142257 loglg(f; () +8 (%))

u 3)

2239 (i) exp(Bri() Gei— ) +10g[g i Geim ) +B 1) =]
v AT I)

€}

donde x_i es el conjunto de parametros fundamentales de
la i-ésima solucion, g(-) es una funciéon que depende del ren-
dimiento de la i-ésima solucién f i (x) (Ec. 2), y B=1/(f** (x)) ;
por ultimo, f** (x) es el rendimiento de la mejor solucién en-
contrada hasta ese momento en el proceso evolutivo. Se debe
considerar que para realizar esta actualizacion se necesitan
las m soluciones de mejor desempefio en cada iteracién para
garantizar la convergencia del algoritmo, permitiendo selec-
cionar nuevas soluciones (circulos rojos) cuyo ajuste sea mas
cercano al comportamiento de la serie temporal analizada. El
algoritmo de META-COVID19 se muestra a continuacion.

Algoritmo 1 META-COVID19 Pseudocddigo (De Anda-Suarez et al., 2022)
Requiere: n: tamafo de poblacién, y(t): serie de tiempo.
Asegura: F*(t; x): Mejor solucion.
1: T « 0: Iteracién actual.
2: Jo « poblacionlnicial(n, uog = 0,vo = 1).
3: Evaluar(Jr, y(t)).
4: F*(t; x) « obtenerMejorSolucion(Jr).
5: while f*(x) < e do
: S « obtenerMejoresSoluciones(Jr,m).
Ur+1, V741 < actualizarOperadoresSeleccion(S).
Jr+1 < nuevaPoblacion(n, pri1, Vri1)-
: Evaluar(Jr41, y(t)).
10:  F*(t;x) « obtenerMejorSolucion(Jr).
1M1: T«T+1.
12: end while
13: return F*(t; x).

B. CONFIGURACION EXPERIMENTAL

©® N

Para este trabajo nos enfocamos en las series de tiempo
para casos positivos confirmados de COVID-19, influenza,
dengue y sarampidn reportados en México. Se utilizaron los
datos disponibles de la Secretaria de Salud de México (Secre-
taria de Salud, 2022). La informacion se actualiza de manera
periddica en esta plataforma e incluye conjuntos de datos to-
mados de un modelo epidemiolégico centinela.
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Sin embargo, estos datos no se encontraban en un forma-
to adecuado para el andlisis mediante algoritmos de inteligen-
cia artificial. Por lo tanto, se necesit6 un proceso de ingenieria
de datos para preparar la informacion antes de llevar a cabo
la caracterizaciéon propuesta en este trabajo. Cabe mencionar
que la experimentacion fue llevada a cabo utilizando los datos
disponibles a la fecha de creacién de este articulo (Octubre
de 2022), pero puede ser aplicado para datos recolectados en
cualquier momento. Las Figuras 2, 3, 4 y 5 muestran las series
de tiempo de casos confirmados para cada enfermedad, las
cuales seran caracterizadas por META-COVID19.

Series de tiempo para casos confirmados de COVID-19.
COVID-19

= Casos confirmados

90000
80000
70000
60000
50000
40000
30000

Niamero de casos y(t)

20000
10000

Nota. Elaboracion propia

Series de tiempo para casos confirmados de Influenza.
INFLUENZA

m Casos confirmados

Nimero de casos y(t)

Semanas t

Nota. Elaboracion propia

Series de tiempo para casos confirmados de Dengue.

DENGUE

# Casos confirmados

Nimero de casos y(t)
8

4 710131619222528313437404346495255586164677073767982

Semanas t

Nota. Elaboracion propia
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Series de tiempo para casos confirmados de Sarampion.

SARAMPION

B Casos confirmados

Nimero de casos y[t)

43454749515355

Nota. Elaboracion propia

C. CONFIGURACION DE PARAMETROS

A continuacién, se muestra la configuracion de los para-
metros para llevar a cabo la experimentacion correspondiente
con META-COVID19. Para esta experimentacion se utiliz6
una poblacién de n=50 soluciones. Para calcular los opera-
dores de seleccion py v, se utilizan m=20 (es decir, el 40%
de la poblacidon) soluciones de mejor desempefio; es posible
utilizar el 100%, sin embargo, esto conduce a un mayor costo
computacional. Para el espacio de caracterizacion, como se
detalld en la Seccidon II-A, los dominios se establecen de la
siguiente manera: ne [1,60], ae[-1,1], y Be[-1,10].

Para cada experimento el criterio de paro se cumple cuan-
do el error sea e<1x10”(-3), o cuando el nimero de iteracio-
nes sea de 50. Finalmente, para asegurar la consistencia de
los resultados experimentales, cada experimento es ejecutado
un total de 31 veces de manera independiente, y la mejor
solucién encontrada es guardada. La mediana y la desviacién
estadndar de estos 31 experimentos se reportan en la Tabla 1.

La experimentacidn fue llevada a cabo en una computa-
dora convencional con un sistema operativo Ubuntu, un pro-
cesador Intel i5 y una memoria RAM de 8GB. El algoritmo
META-COVID19 fue implementado en el lenguaje de pro-
gramacion Python. La siguiente secciéon muestra los resulta-
dos obtenidos para esta configuracién de parametros.

I1l. RESULTADOS O AVANCES

Enla Tabla 1, se muestran los mejores pardmetros funda-
mentales para la combinacién lineal de polinomios de Jaco-
bi (es decir, solucidén), asi como su correspondiente valor de
aptitud f** (x) para cada epidemia. Asimismo, se muestran la
mediana y la desviacion estandar de los 31 experimentos.
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Los mejores parametros fundamentales encontrados para aproximar una serie tem-
poral epidémica, asi como la media y la desviacion estandar de 31 experimentos.

Epidemia a B n f*x Mediana SD
COoVvID-19 8.13E-01 -5.41E-01 60 6.13E-02 6.15E-02 7.67E-05
Influenza 8.48E-01 -5.70E-01 59 6.74E-02 9.57E-02 6.01E-03
Dengue 1.11E-01 -2.33E-02 60 9.89E-02 1.23E-01 5.60E-03
Sarampién  3.58E-01 -3.99E-01 52 1.47E-01 1.71E-01 1.03E-02

Nota. Elaboracion propia

Como puede observarse para estos experimentos el mejor
polinomio encontrado fue para COVID-10 con un valor de
aptitud mediana de 6.15E-2 seguido de influenza. Esto puede
deberse a la cantidad de datos disponibles, ya que la serie
temporal de COVID-19 se compone de datos reportados
diariamente, por el contrario, las otras series temporales se
componen de datos semanales. La Tabla 2 muestra los coefi-
cientes a_j de la combinacién lineal de polinomios de Jacobi
(es decir, soluciones) para ajustarse a las series temporales de
epidemias que se muestran en las Figuras 2, 3, 4 y 5; para
realizar esta tarea también se utilizaron los parametros funda-
mentales reportados en la Tabla 1, segin la Ec. 1.

LCoeficientes a_j de las soluciones para ajustar la serie temporal de la epidemia

o COVID-19 _Influenza Dengue  Sarampion o COVID-19 _Influenza Dengue  Sarampitn
1 0.05 44239 -272.08 -201494.55 31 -0.10 -1728.71 260059 260618.46
2 0.08 -757.83 966.99 493683.42 32 -0.05 1245.78 -3546.08 -582784.87
3 004 98935 -1168.62 -52137826 3 002 -1539.89 239504 144917.16
4 0.02 -1024.16 212415 848769.61 34 0.07 918.70 -3200.49 -380545.92
5 002 121938 -1919.93 -596910.43 35 006 -1292.86 203330 68449.18
6 003 -103L10 308599 103739460 36 001 6254 266607 22153405
7 0.04 1270.96 -2476.41 -522904.05 37 -0.07 -1019.70 1588.79 25663.72
8 005 -848.48 376440 106455399 38 005 38165 204782 -113064.16
9 005 117167 279144 -335482.79 39 001 75189 113597 627125
10 -0.01 -515.50 4093.86 93432022 40 0.03 206.08 -144129 -49328.45
11 003 94220 283543 7254101 a1 005 51349 73393 96.20
12 -0.02 -74.94 4037.96 666602.85 42 0.04 93.40 -920.89 -17685.93
13 015 60603 -2602.90 22227262 3 003 32131 419.77 -1003.01
14 002 42407 3598.54 29897522 “ 008 30.94 -524.70 -4867.13
15 0.13 194.47 -2114.68 503369.53 45 -0.04 -180.56 20433 -525.60
16 007 92898 21426 -116759.73 46 004 3.43 25079 20242
17 005 25628 -1418.18 729656.62 a7 007 -88.56 77.78 -133.56
18 -0.09 1386.38 1763.46 -521746.68 48 0.02 -4.68 -106.12 -68.02
19 007 70739 -585.08 87131663 49 003 35.98 1703 702
20 0.01 1750.38 554.63 -859748.26 50 -0.05 -4.58 -31.96 524
21 009 -1119.57 207.03 91497485 51 005 -10.57 362 424
2 007 1986.13 68386 -108736737 52 002 22 472 0.67
23 -0.01 -1459.06 1133.14 865579.93 53 0.07 -1.35 -5.86

2 004 207571 -1819.62  -118230676 54 002 -1.03 164

25 003 -1698.94 183548 744167.95 55 002 0.64 270

26 -0.04 2020.39 -2736.10 -1147221.98 56 -0.02 -0.15 077

27 001 -1823.63 233433 581840.67 57 005 038 040

28 0.09 1839.40 -3347.36 -1007687.36 58 0.02 -0.24 0.18

2 009 -1830.40 2500.77 41161903 59 0.02 -0.09 038

30 004 156701 4361427 -804539.16 60 001 - 006

Nota. Elaboracién propia

Para ejemplificar graficamente el desempefio de las mejo-
res soluciones encontradas por META-COVID19 mostramos
en las Figuras 6, 7,8y 9 el ajuste logrado utilizando los para-
metros que se muestran en la Tabla 1.
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Aproximacion de la solucion a la serie temporal del COVID-19.

COVID-19

—Serie de tiempo real

Nota. Elaboracion propia

—— Modelo matemtico

Aproximacion de la solucion a la serie temporal del Influenza

INFLUENZA

= Scric de tiempo real

Nota. Elaboracion propia

e Mo delo matemitico

Aproximacion de la solucion a la serie temporal del Dengue.

DENGUE

o A A
135 7 9111315171921232527293133353739414345474951535557596163656769717375777981

— Serie de tiempo real

Nota. Elaboracion propia

Modelo matemitico

Aproximacion de la solucién a la serie temporal del Sarampion.

SARAMPION

cA\J HIH|

13 5 7 9 11131517 19 21 23 25 27 29 31 33 35 37 39 41 43 45 47 49 51 53 55

= Serie de tiempo real Modelo matemitico

Nota. Elaboracion propia
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En general, los resultados graficos muestran que ME-TA-
COVID19 es capaz de lograr un ajuste en cada una de las
series temporales utilizadas en este estudio. Cabe mencio- nar
que, como se indicé en la Seccién II.B, la informacién
proporcionada por el departamento de salud de México re-
quiere un procesamiento de ingenieria de datos, por lo que
los datos de entrada influyen directamente en el resultado de
la aproximacioén.

A. EJEMPLO DE APLICACION

A continuacidn, se muestra un ejemplo de aplicacién del
modelo polinomial encontrado para la serie temporal de CO-
VID-19. Usando la propiedad derivada de los polinomios de
Jacobi, es posible calcular la pendiente de los cambios para
COVID-19. La Tabla 3 muestra los resultados.

Cambio de pendiente.
Dias () Cambio de pendiente
(casos confirmados)
250 1.18E+06
333 -9 28E+05
110 4.39E+04

Nota. Elaboracion propia

El célculo de la derivada es sencillo y se pueden calcular
otras caracteristicas a partir de los modelos polinomiales en-
contrados por META-COVID19. Algunos de ellos se enu-
meran a continuacion:

« Diferenciacion en el espacio de frecuencias.

* Obtener el valor esperado.

¢ Obtener la funcién de distribucién de probabilidad.

¢ Integracion.

* Proyeccion ortogonal.

Asimismo, los datos pueden ser interpolados matematica-
mente para otro tipo de tratamiento epidemiolégico.
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IV.DISCUSION DE RESULTADOS Y CONTRASTE
CON OTRAS TECNICAS

Ademas de nuestra propuesta, en el estado del arte identifica-
mos dos enfoques para realizar el ajuste de series de tiempo.

* Redes Neuronales Artificiales (RNAs).
eMétodos numéricos: Regresion e Interpolacion.

En cuanto a las RNAs, en (De Anda-Suarez et al., 2022)
se realizé una comparacién sobre el desempefio de una RNA
en contra de META-COVID19, logrando resultados estadis-
ticamente similares, sin embargo, una RNA necesita de ml-
tiples parametros y un proceso de entrenamiento, haciendo
computacionalmente costoso el ajuste de las series tempora- les
involucrando mas tiempo; ademas, un aspecto diferencia- dor
es que las RNAs no son capaces de retornar un modelo
matematico explicito del cual se pueda obtener informacion
con garantias matematicas, aspecto en el cual META-CO-
VID19 muestra superioridad.

A diferencia de las RNAs, los métodos numéricos de Re-
gresion e Interpolacién, sf son capaces de retornar una fun-
cion analizable explicita. Sin embargo, el problema principal
es que se necesita informacion a priori sobre los datos para
determinar la mejor configuracién de parametros para que
los métodos numéricos funcionen correctamente. En el caso
de la regresion se necesita conocer la distribucion de los datos
para poder elegir la funcién de ajuste adecuada, y en el caso
de lainterpolacion se necesita establecer el grado y otros pa-
rametros inherentes del método.

Todos estos procesos implican realizar un estudio exhaus-
tivo a mano (por un experto humano) para establecer los pa-
rametros adecuados, y eso es precisamente lo que estamos
evitando con nuestra propuesta, esto al implementar una
metaheuristica capaz de encontrar de manera automatica y
sin informacién a priori, un modelo polinomial que se ajus-
ta a la serie de tiempo. Por lo tanto, consideramos que una
comparacion directa entre META-COVID19 y los métodos
mencinados es inapropiada.

Finalmente, es importante mencionar que META-CO-
VID19 no requiere un proceso de entrenamiento ni infor-
macion a priori y s6lo requiere un unico parametro, el cual
es el tamafio de la poblacion de polinomios, esto lo hace un
algoritmo facil y simple de implementar. El tiempo de ejecu-
cion para estos experimentos estd en el orden de los segundos,
éste varia dependiendo de la cantidad de datos.
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V.CONCLUSIONES

En este trabajo se utilizé un enfoque metaheuristico para ca-
racterizar automaticamente la propagacion de cuatro epide-
mias: COVID-19, Influenza, Dengue y Sarampion a través
del andlisis de series temporales de casos positivos confirma-
dos, esto sin conocimiento previo de los datos y sin involucrar
a un experto humano. Los resultados presentados en la Sec-
cion 11, muestran que META-COVID19 es capaz de ajustar
las series de tiempo con un error cercano a 1E-3 y con una
desviacion estandar menor a 7.7E-5.

Como se mostro en la Seccion II1.A, es posible obtener
caracteristicas epidemioldgicas de las series de tiempo con
ciertas garantias matematicas. Sin embargo, la precision de
dicha informacion estara relacionada con el error de ajuste
de dicho modelo con respecto a la serie de tiempo epidemio-
logica.

A partir de la discusion presentada en la Seccién IV, po-
demos concluir que META-COVID19 es una herramienta
poderosa, de bajo costo computacional y que se puede utili-
zar de manera simple, ya que sdlo requiere configurarse un
Unico parametro.

Como trabajo futuro, realizaremos un estudio sobre dife-
rentes series de tiempo de epidemias en diferentes paises. Asi-
mismo, estudiaremos con mas detalle las propiedades de los
modelos polinomiales encontrados por META-COVID19,
de tal manera que la informacion obtenida pueda fortalecer
y complementar otras técnicas de vanguardia, por ejemplo, el
modelo epidemiolégico SIR que evalda la poblacién Suscep-
tible, Infectada y Recuperada.
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