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1. Introduccion

1.1. contexto

En las ultimas décadas, el mundo ha experimentado un nivel sin precedentes de interconexion,
facilitado por avances tecnoldgicos y una mayor movilidad global. Este fendémeno, si bien ha
aportado numerosos beneficios socioeconémicos, también ha presentado desafios
significativos en la gestidn de la salud publica. Un ejemplo palpable de este desafio es la
reciente pandemia de COVID-19, la cual ha evidenciado con claridad la rapidez y facilidad con
que las enfermedades pueden traspasar fronteras, afectando a poblaciones a escala global en
tiempos récord. Este evento ha subrayado la importancia critica de comprender y modelar la
propagacién de enfermedades en nuestro entorno altamente interconectado.

Ademas, el cambio climdtico emerge como un multiplicador de estas amenazas, alterando los
patrones ecoldgicos y climaticos de manera que favorece la expansidn de vectores de
enfermedades, como los mosquitos, a nuevas regiones. Estos cambios no solo incrementan el
alcance geografico de enfermedades previamente circunscritas, sino que también potencian la
frecuencia y gravedad de los brotes. Especificamente, enfermedades transmitidas por vectores,



como aquellas propagadas por mosquitos, han visto un incremento en su incidencia y
distribucidn, planteando nuevos retos en su control y prevencién.

En este contexto, el presente trabajo se orienta hacia la aplicacidon del master de Ingenieria
computacional y matematica impartida por las universidades UOC y URV para modelar la
propagacién de enfermedades vectoriales, con un enfoque particular en aquellas transmitidas
por mosquitos. Seleccionamos la leishmaniasis como estudio de caso debido a su creciente
prevalencia y al papel significativo que juega el cambio climatico en la expansién de sus
vectores en regiones donde antes no era tan comun. [1] [2]. A través de este enfoque,
aspiramos a contribuir al desarrollo de herramientas predictivas y estrategias de intervencién
mas efectivas, capaces de adaptarse a la dindmica cambiante de las enfermedades vectoriales
en el contexto del cambio climatico global.

Este trabajo se centra en la leishmaniasis, una enfermedad causada por parasitos del género
Leishmaniasis. Estos pardsitos son transmitidos a los seres humanos a través de la picadura de
insectos vectores conocidos como 'sandflies’, pertenecientes a los géneros Phlebotomus en
Europa y Luzomyia en America. Existen diferentes tipos de Leishmania que pueden causar
diferentes formas de enfermedad en humanos [3] :

e Leishmania cutdnea que causa Ulceras en la piel.

e Leishmania visceral afecta a varios érganos internos

e Leishmania mucocutdnea causa lesiones en las membranas mucosas de la nariz boca o
garganta.

1.2. Objetivos

El propdsito central de este trabajo es desarrollar y aplicar modelos computacionales y
matematicos avanzados para la simulacién de la propagacidn de la leishmaniasis, una
enfermedad transmitida por mosquitos que ha visto un aumento en su incidencia, en parte
debido al cambio climatico. Este estudio se enfoca especificamente en:

e Introducir los conceptos bdsicos necesarios para modelar sistemas dinamicos,
proporcionando una base sélida para comprender los complejos mecanismos de
transmision de enfermedades y coémo estos pueden ser influenciados por factores
ambientales y sociales.

e Modelar el impacto del cambio climatico en la transmision de enfermedades
transmitidas por mosquitos, investigando cémo las variaciones en el clima pueden
alterar la distribucidn de los vectores y, por consiguiente, la dindmica de la
enfermedad.



1.3. Planificacion

Basdndose en proyectos de fin de grado y de final de master de estudiantes de afios anteriores
[4] y [5] se ha elaborado la siguiente tabla (Tabla 1 Planificacién de las tareas) que enumera las
tareas a ejecutar, asi como una planificacién de ejecucion que se presenta en las ilustraciones

(Hlustracion 1).

Tareas Tiempo | Fecha inicial Fecha tope
(semanas) | (estimada)

1 Estado del arte
1.1 | Recopilar bibliografia 8 20-10-2023 24-12-2023
1.2 | Identificacidn de posibles soluciones 6 15-11-2023 24-12-2023
2 Disefio y desarrollo de aplicacidn
2.1 | Establecer requisitos 1 02-01-2024 09-01-2024
2.2 | Creacidn aplicacion 5 09-01-2024 15-02-2024
2.3 | Pruebas iniciales 2 15-02-2024 01-03-2024
2.4 | Modificaciones y ajustes aplicacion 5 01-03-2024 06-04-2024
3 Obtencion de resultados
3.1 | Pruebas aplicacién 6 01-03-2024 15-04-2024
3.2 | Recoleccidn y analisis de resultados 4 30-03-2024 30-04-2024
3.3 | Validacidn simulacion 3 05-04-2024 30-04-2024
3.4 | Interpretacion resultados 2 15-04-2024 30-04-2024
3.5 | Preparacion de informe 2 15-04-2024 30-04-2024
4 Generacion informe
4.1 | Redaccion de la memoria, borrador 8 15-03-2024 30-04-2024
4.2 | Revisary edicion de borrador, entrega final | 6 30-04-2024 16-06-2024
4.3 | Presentacion defensa 1 08-06-2024 16-06-2024
4.4 | Defensa TFM 0.5 17-06-2024 17-06-2024

Tabla 1 Planificacion de las tareas

Descripcidn de tareas:

Recopilar bibliografia: buscar documentacidn de trabajos publicados en la UOC, paper
publicados en revistar de investigacion o portales webs como researchgate.
Identificar posibles soluciones: investigar posibles soluciones parecidas que resuelvan

problemas similares al planteado.

Establecer requisitos: establecer requisitos del alcance de la simulacion del trabajo.

Creacioén aplicacion: crear la aplicacion de simulacion.

Pruebas iniciales: primeras pruebas del funcionamiento de la aplicacién para ver si los
resultados obtenidos son légicos y cumplen todas las restricciones.
Modificaciones y ajustes de la aplicacién: modificar la aplicacidon creada para cumplir
todos los requisitos, nuevas necesidades o hacer mas eficiente y o simple el proceso.
Pruebas de la aplicacién: una vez la aplicacién esta definida y con resultados validos se
realizan simulaciones de pruebas que obtienen resultados para su posterior analisis.




- Recoleccién y andlisis de datos se crean los mecanismos necesarios para obtener los
resultados y se analizan.

- Validacién de la simulacién: validar que todas las hipétesis y restricciones de la
simulacién se cumplen.

- Interpretacidn de los resultados: se interpretan los resultados del analisis.

- Preparacion informe: se redacta el informe.

- Redaccion de la memoria, borrador: se redacta el trabajo de final de master en una
versién preliminar para entregarse el 30 de abril.

- Revisidn, edicidn del borrador, entrega final. Desde la fecha de la entrega del borrador
se mejora el informe afiadiendo todos los detalles que queden pendientes y con todas
las modificaciones indicadas.

- Presentacion TFM: preparar el material de apoyo de la presentacidn, previsiblemente
una presentacion de power point.

- Defensa del TFM: defensa del TFM ante el tribunal.
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Obtencién de resultados

Pruebas aplicacién

Recoleccion y anélisis de resultados
Validacion simulacian
Interpretacién resultados
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llustracion 1 planificacion excel

1.4. Breve descripcion de otros capitulos

En el siguiente capitulo denominado estado del arte, se aborda la metodologia empleada
durante el trabajo, seguido se analizan los diferentes modelos y sus diferentes
implementaciones. En el apartado inminentemente posterior se habla del factor del cambio
climatico y como se introduce en los modelos. En el siguiente se habla de validar estos modelos
y finalmente se de arrojan las conclusiones finales del trabajo.

2. Estado del arte

2.1. Revision bibliografica



2.1.1. SEIR

Paper: SEIR MODEL SIMULATION WITH PART OF INFECTED MOSQUITO
EGGS [6]

Este estudio se centra en la simulacién de la propagacion del dengue wll———
transmitido por mosquitos a través de un modelo SEIR. El enfoque

principal esta en el mosquito Aedes albopictus como vector y se buscan puntos de equilibrio en
la simulacién. Por ejemplo libre de enfermedad. Se modificé el modelo SEIR que emplea
ecuaciones diferenciales, para incluir mosquitos de huevos infectados, suponiendo que los
mosquitos infectados pueden transmitir el virus es sus huevos. También se afiaden factores
como la tasa de contactos entre humanos y mosquitos, tasa de mortalidad de mosquitos y
proporcion de huevos de mosquito. El estudio también divide la poblacién en susceptibles,
expuestos infectados. Para hacer los analisis de estabilidad se empled el software Matematica
8. El estudio muestra dos puntos de equilibrio uno libre de enfermedad y otro endémico, a la
estabilidad depende del valor reproductivo RO.

2.1.2. Dengue México

Paper: Prediction of dengue outbreaks in Mexico based on entomological,
meteorological and demographic data [7]

Este estudio presenta un modelo matematico para simular la propagacion del ==
dengue en México. El modelo integra datos entomoldgicos, demograficos y
meteoroldgicos, considerando la transmision a través de mosquitos y el comportamiento
humano, ademas de condiciones ambientales como densidad y temperatura.

En este paper estudia la propagacion del dengue a través de un modelo basado en ecuaciones
diferenciales no lineales con retrasos temporales en las que se relaciona la interaccidn con los
humanos. El paper incorpora la supervivencia de mosquitos en épocas de sequiay la
transmisidn transovdrica del virus.

El paper detalla el ciclo de vida del mosquito y tiene en cuenta factores ambientales tales como
temperatura y precipitaciones.

El paper incorpora datos demograficos de las areas en las que la enfermedad esta mas
presente.

El paper calibra los datos: los autores buscan asegurarse de que sus predicciones coincidan con
los patrones observados en la realidad. Esta calibracion permite afinar los parametros del
modelo y validar su capacidad para reflejar las tendencias y brotes de la enfermedad.

2.1.3. GMOD
Global mosquito observations dashboard (GMOD): creating a user-friendly web
interface fueled by citizen science to monitor invasive and vector mosquitoes [8]

WBMC



Este paper propone un cuadro de mando GMOD, para monitorizar mosquitos invasores. Esta
plataforma se basa en las aportaciones de cientificos a través de sus camaras mdviles para
ayudar a encontrar la ubicacion de poblaciones de mosquitos. GMOD integra datos de
observacién y habitat de mosquitos proporcionados por la comunidad de todo el mundo,
ofreciendo en esta interfaz interactiva para visualizar tendencias.

GMOD recopila y muestra datos de observacién de mosquitos para visualizar tendencias. Para
ello utiliza la tecnologia Microsoft Azure para el almacenamiento y procesamiento de datos, y
la interfaz de usuario final se desarrolla con herramientas de Esri ArcGIS Online.

2.1.4. Rio Ross Australia
A Multi-Species Simulation of Mosquito Disease Vector Development in
Temperate Australian Tidal Wetlands Using Publicly Available Data [9]

Este estudio se enfoca en simular cémo se transmite la enfermedad Ross River

a través de mosquitos en humedales en Australia, utilizando datos publicos. El

paper marte de modificar modelos existentes para la malaria y adaptarlos para regiones de
humedales de Australia. El modelo se enfoca en condiciones ambientales como temperatura,
humedad y precipitacion. El modelo simula el desarrollo de larvas en funcién de condiciones
ambientales y se estudiaron 3 especies diferentes de mosquitos. Cada especie tiene
variaciones interanuales y entre especies. Las condiciones ambientales como temperaturas del
agua y precipitacion afectan al ciclo de vida de los mosquitos. El paper compara los resultados
del modelo con datos reales de trampas de mosquitos.

2.1.5. MGDriE 3
MGDrivE 3: A decoupled vector-human framework for epidemiological
simulation of mosquito genetic control tools and their surveillance [10]

Este paper propone un marco para simular la dindmica de poblacién de
mosquitos modificados genéticamente. Proporciona un enfoque detallado para
bordar preguntas de logistica, epidemiologia y bioseguridad.

El paper incorpora mejoras sobre la version anterior MGDrive2 tales como:

e algoritmo de muestreo desacoplado por un lado mosquito y por otros humanos.

e Emplea un modelo de transmisién de la malaria del Imperial College of London.

e Un mddulo de vigilancia que rastrea con mosquitos capturados por trampas.

e Elalgoritmo emplea patrones climaticos estacionales para modelar aspectos cruciales
del ciclo de vida del mosquito como las tasas de desarrollo y mortalidad.

e Enlugar de usar datos crudos de lluvia se emplea un enfoque que resume las
tendencias con el paquete R Umbrela.

2.2. Deficiencias y lineas de mejora

2.2.1. SEIR
El paper tiene cierta limitacién en cuento a los siguientes puntos:
- Requiere ser adaptado a diferentes contextos geograficos y ecolégicos donde
las caracteristicas del mosquito y el virus pueden variar.
- No se discute estrategias del control de la enfermedad como fumigaciones.



- No tiene en cuenta factores climaticos

2.2.2. Dengue México
En el caso del paper del dengue en México hay limitaciones en cuanto:

- Precisién de los datos. La precisiéon del modelo depende en gran medida de la
calidad y granularidad de los datos.

- Generalizacién el modelo estd adoptado en México y para aplicarse en otros
entornos es probable que necesite de una adaptacién y validaciones
adicionales.

2.2.3. GMOD
Con respecto al articulo de GMOD hay que destacar las siguientes deficiencias:

- Sesgos, en el articulo se menciona la preocupacién por introducir sesgo en la
recolecciéon de datos ya que los informes pueden estar relacionados con la
densidad de poblacién humana y acceso a tecnologia mas que con la densidad
de mosquitos en la zona.

- Se menciona la necesidad de incorporar algoritmos de machine learning que
ayuden a identificar mosquitos en tiempo real.

2.2.4 Rio Ross Australia
En el caso del paper de Rio Ross de Australia se detectan las siguientes mejoras:

- Modelo especifico puede que no ser aplicable a todas las regiones y o especies
de mosquitos.

- Lacalidad de los datos publicos puede afectar a la validacién de los resultados.

- Aunque el paper reduce la complejidad de alguna etapa del ciclo de vida del
mosquito para reducir la complejidad esto podria afectar a la fidelidad de los
datos modelados.

Horizonte de prediccion. El paper propone usar el modelo para hacer predicciones a largo plazo
pero las predicciones a largo plazo pueden estar muy afectados por los cambios en el clima

2.2.5 MGDrivE 3
En el caso del paper de MGDrivE-3, aunque hay un avance con respecto a la version anterior,
MGDrivE2, hay que destacar los siguientes puntos de mejora:

- Validacion en Diversas Regiones: Para aplicar el modelo en diferentes
contextos geograficos, se necesita una validacion adicional que confirme su
efectividad y precisién en variadas condiciones ambientales y epidemiolégicas.

2.3. Propuesta de mejora

En el caso concreto de este trabajo que se enfoca en la leishmaniosis habria que hacer
diferentes modificaciones como:

- Se podria usar partir de un modelo ya establecido como el modelo SEIR [6] u
otros modelos [7] como punto de partida y adaptarlo a la leishmaniosis.
- El modelo debe permitir modificar el valor reproductivo RO [6]



- Seria necesario adaptar periodos de incubacién, tasas de transicion vy,
mortalidad [6] para entender cdmo se propaga la leishmaniosis.

- Se deberia investigar sobre puntos de equilibrio [6]para investigar cuando la
enfermedad puede volverse endémica o se podria mantener bajo control.

- Seria necesario hacer diferentes simulaciones numéricas para evaluar
diferentes escenarios.

- Habria que afiadir factores de temperatura, precipitaciones, [7], humedades y
mareas [9] para evaluar cémo afecta en la simulacién.

- Hay que evaluar como al anadir estrategias de control de plagas como
fumigaciones la simulacién se ve alterada.

- Se podria crear una interfaz gréfica que ayude a la comprension de la
propagacion de la enfermedad. Como mapas de riesgo.

- Se podria afiadir un cuadro de mando en el que aparezca un mapa donde se
detecten mayor poblacidon de mosquitos. Estos datos podrian provenir de la
comunidad [8] para validar el modelo funcionando.

- Se podria incorporar modelos de machine learning para ayudar a predecir
tendencias [8] y estimacidn de factores.

- Se podria plantear simular diferentes especies de mosquitos de vector de
transmisién de la enfermedad para simular comportamientos diferentes [9].

- Se deberia introducir un factor de estacionalidad para explicar bien el
comportamiento ciclico de ciclos de vida de los mosquitos o épocas mds secas
o0 mas humedades. [10]

- Explorar un enfoque similar de desacople de componentes, dividiendo el
modelo entre mosquitos y perros o humanos. [10]

3. Metodologia

El objetivo de este estudio es desarrollar y validar modelos matematicos y computacionales
para simular la propagacién de enfermedades transmitidas por mosquitos, con un enfoque
particular en la leishmaniosis. La metodologia adoptada abarca varias etapas, desde la revisién
de modelos existentes hasta la implementacién y validacién de modelos adaptados a las
peculiaridades de las enfermedades de interés.

3.1. Revision de articulos sobre propagacion de enfermedades
transmitidas por mosquitos

Como punto de partida para este trabajo, se realizd una revisidn bibliografica detallada en el
apartado 2. Esta revision permiti6 comprender como diversos autores han abordado la
modelizacién de la propagacién de enfermedades transmitidas por mosquitos, utilizando
frecuentemente modelos epidemioldgicos basados en el esquema SEIRD. Dicha eleccién valida
el uso de modelos SEIRD como un buen punto de partida para el estudio de la propagacion de
la leishmaniosis. Ademas, los estudios revisados subrayan la relevancia de factores como la
temperatura y la humedad, cuya influencia varia segun la localizacién geogréfica. Por tanto, se
busca desarrollar un enfoque que sea facilmente adaptable a diferentes contextos geograficos,
evitando las complejidades de modelar cada variacion local especifica.



3.2. Revision de Modelos de Simulaciéon para COVID-19

Tras comprender el estado del arte de la simulaciéon de enfermedades transmitidas por
mosquitos, el siguiente paso fue explorar la implementacidn practica de estos modelos. Se
analizaron los modelos de simulacién SEIRD que han sido utilizados ampliamente para estudiar
la propagacion de la COVID-19 [11]. Estos modelos, basados en ecuaciones diferenciales,
proporcionan un marco robusto para entender la dindmica de propagacién de enfermedades
infecciosas en poblaciones humanas. La revision se enfocd en identificar y extraer las
caracteristicas esenciales de estos modelos que podrian ser Utiles para modelar enfermedades
transmitidas por mosquitos, como la leishmaniosis.

3.3. Adaptacion de Modelos a la Transmisién por Mosquitos

Acto seguido se modificaron las ecuaciones de los modelos de transmision de la covid SEIRD
para que en lugar de la transmisidn producirse de un humano infectado infectar a humanos
susceptibles en este caso los humanos se infectan cuando son picados por mosquitos
infectados y los mosquitos se infectan cuando pican humanos infectados. La adaptacién de los
modelos involucra también la incorporacion de factores especificos relacionados con el ciclo de
vida de los mosquitos y la dindmica de transmision del parasito de la leishmaniosis. Esto
incluye variables como la tasa de reproduccion de los mosquitos, la probabilidad de
transmision del parasito por picadura, y la influencia de factores ambientales como la
temperatura y la humedad en el comportamiento y la poblacién de mosquitos.

3.4, Implementacién de Modelos en Diversas Herramientas de Software

Para asegurar la robustez y la validez de los modelos desarrollados, se optd por implementarlos
en tres herramientas de software distintas:

Insight Maker: Este software libre es ideal para simular dindmicas de poblaciones gracias a su
interfaz intuitiva. Permite la rdpida implementacién de modelos de dindmica de sistemas,
facilitando la representacién de interacciones complejas entre componentes del modelo.

Vensim: Es una herramienta de modelacidn reconocida en el ambito de la epidemiologiay la
modelacién de sistemas. Permite realizar simulaciones detalladas y analisis de sensibilidad. Su
estructura se basa en diagramas de Forrester, una representacion formal de modelos de
simulacidn de dinamica de sistemas, lo que facilita la visualizacién y manipulacidon de modelos
complejos.

Python: Este lenguaje de programacion es ampliamente utilizado en la ciencia de datos por su
flexibilidad y extenso ecosistema de bibliotecas. Para este proyecto, se emplearon bibliotecas
como SciPy y NumPy, que ofrecen herramientas avanzadas para la manipulacion de ecuaciones
diferenciales y la realizacion de andlisis matematico y probabilistico.



3.5. Verificacion Cruzada de Modelos

La verificacion cruzada de los modelos desarrollados se llevé a cabo mediante una
comparacion visual de los resultados obtenidos de las tres herramientas de software: Insight
Maker, Vensim y Python. Aunque esta etapa idealmente involucraria analisis cuantitativos
directos, las limitaciones técnicas de Insight Maker para exportar datos requirieron una
adaptacion del proceso de validacion.

Esta comparacion visual, aunque menos formal que los métodos estadisticos, sigue siendo
crucial para validar la correcta implementacion de los modelos y asegurar coherencia en las
tendencias y patrones observados entre las plataformas. Por ejemplo, la consistencia en el
crecimiento de la poblacidon de mosquitos infectados en diferentes simulaciones, indica una
correcta representacion de la dindmica subyacente de la enfermedad en todos los modelos, a
pesar de las diferencias en la implementacién del software.

4. Modelado verificacidon cruzada

Para realizar la verificacion cruzada, se partio del modelo SEIRD empleado en el paper [11] se
comprendié y se modificd para adaptarlo a la leishmaniosis.

4.1. Modelo base SEIRD de covid

4.1.1. Insightmaker



El primer paso fue investigar cdmo se habia implementado el modelo SEIRD de la covid19 en
insighmaker.
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llustracion 2 Diagrama SEIRD insightmaker

El modelo en InsightMaker se compone de cuatro tipos de elementos: variables, nodos de
estados, conexiones de enlace, y conexiones de transicion. Las variables, representadas en
color salmadn, son cruciales pues influyen directamente en los estados. Estas incluyen la
probabilidad de conocer a alguien susceptible, nuevos casos, infectividad, contactos por dia,
periodo de incubacién, dias infectados, ratio de muerte e inicializacidn. Cada variable esta
definida por ecuaciones especificas que establecen su comportamiento dentro del modelo,
como se puede apreciar en la siguiente llustracién 3. Definicidn de una variable en
insightmaker.
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llustracion 3. Definicion de una variable en insightmaker

Por ejemplo, la probabilidad de encontrarse con un infectado se define por el ratio entre el
numero de susceptibles y el total de la poblacién, donde ‘susceptibles’ es un nodo de estado y
el ‘total de la poblacion’ se compone de los valores de otras variables. Ademas, algunas
variables pueden tomar un valor constante a lo largo de toda la simulacién. Es el caso de
variables como el ‘periodo de incubacion’ donde se asume que el periodo de incubacidn es
constante en 14 dias durante todo el proceso de simulacién, como se puede ver en la siguiente
imagen llustracidn 4 Definicidn de una variable constante en insightmaker. Cabe destacar que
un ajuste interesante de insightmaker es habilitar una barra de seleccion de la variable. Esto



permite variar el valor de estas variables constantes de forma mas sencilla para probar el
impacto de cambiar esta variable.
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llustracion 4 Definicion de una variable constante en insightmaker
El resto de variables definidas son:

“Probability of meeting a susceptible person”=[Susceptible]/[Total Population]

- “Total Population”= [Susceptible]+[Exposed]+[Infective]+[Recovered]. La
poblacién total esta definida como la suma de los nodos estados susceptibles,
expuestos, infectados y recuperados.

- “Infectivity”=0.42

- “Contacts per day”=7.42

- “New cases”= [Infective]*[Contacts per day]*[Infectivity]*[Probability of
meeting a susceptible person]. Nuevos casos es el resultado de multiplicar el
numero de infectados por niumero de contactos por dia 7.42 por la tasa de
infectividad de 0.42 por la probabilidad de coincidir con una persona
susceptible.

- “Incubation period”=6.38

- “Days infected”=14.39

- “Fatality rate”=4.484

- “initiation”= Pulse(0,4,0.25) es una sefial que se afiade para aumentar el valor
de un estado de forma puntual en este caso esta seiial de pulso vale 0 excepto
cada 4 dias que vale 0.25 es decir 0,0,0, 0.25,0,0,0,0.25 ...



Por otro lado, estan los nodos de estados o de recursos. Estos estados actian como
contadores, es decir, que contienen cuantas observaciones estan en este estado. En este caso
humanos susceptibles. llustracién 5 Definicién de nodo de estado
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llustracion 5 Definicion de nodo de estado

Los estados definidos en esta simulacidén son: Susceptibles, Expuestos, Infectados, Recuperados
y Muertos.

Lo siguiente son las conexiones de enlace. Estas conexiones conectan nodos y variables entre si
pero cdmo afecta esta relacién no queda definida, es decir, conectar con enlaces habilita a que
las conexiones de transmisién hagan uso de las variables conectadas. Dicho de otra forma si no
se hace la conexidn entre el nimero de dias de exposicidn y la trasmisién ‘become infectious’
no podrian saber cudntos expuestos pasan a infectados. Como se puede ver en la siguiente
imagen llustracidn 6 Definicidn enlace en insightmaker
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llustracion 6 Definicion enlace en insightmaker



Finalmente, estdn las conexiones de transicion. Este tipo de conexiones se emplean para
relacionar estados como el siguiente caso llustracién 7 Definir conexiones de transmisién en
insightmaker
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llustracion 7 Definir conexiones de transmision en insightmaker

Se define la relacion entre los nodos de estados y las variables de forma que se establece como
cambian. Las conexiones definidas son:

- “To exposed”: IfThenElse([Susceptible]<1, O, [initiation]+[New cases]), es decir
que si el nimero de personas susceptibles es menor a 1 entonces el nimero
de personas de susceptibles a expuestos es 0, si que hay susceptibles entonces
el nimero de expuestos es el nimero de expuestos actuales mas la sefial de
initialitation mas el nimero de nuevos casos. En el caso de los susceptibles el
numero nuevo de susceptibles es el nUmero actual menos los que se pasan a
expuestos es decir loa sefial de inicializacion y los nuevos casos.

- “becoming infectious”: [Exposed]/[Incubation period]. En el caso de estar
infectado la tasa de cambio es el numero de expuestos entre el periodo de
incubacién. Esto es debido a que se estima que todos los expuestos tardan 14
dias en desarrollar la enfermedad por lo que continuamente cada dia se van un
catorceavo de los expuestos a infectados.

- “Fatalities”: ([Infective]/[Days infected])*(([Fatality rate])/100). En el caso de
los fallecidos es el ratio entre el nimero de infectados y dias infectados para
definir cuantos cambian de estado y se multiplica por el factor de muerte para
definir qué porcentaje de personas que cambian de estado que mueren.

- “recoveries”: ([Infective]/[Days infected])*((100-[Fatality rate])/100) Al igual
que la anterior se define el ratio de personas infectadas que cambian de
estado y a este ratio se le multiplica por uno menos la tasa de muerte, es decir,
los que sobreviven.

Una vez que ya se ha configurado la simulacién se puede ejecutar y generar la misma. Como
resultado de la simulacién se pueden graficar las variables y o los nodos de estados a lo largo
del tiempo. En el siguiente grafico se observa la evolucién de los estados de susceptibles (S),
expuesto (E), infectado (l), recuperado (R) y muertos (D) llustracién 8 Evolucidon temporal SEIRD
insightmaker. Modelo disponible en [12]
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llustracion 8 Evolucion temporal SEIRD insightmaker

Una vez implementado en insightmaker lo siguiente es implementar este modelo de
simulacién Python.

4.1.2. Python

En el caso de Python es necesario definir las ecuaciones diferenciales de este modelo. En
concreto las ecuacion son:

Susceptibles(S)= % = —B- %
Expuestos(E)= % =B- % —6-E

Infectados(l)=%= o E—y-l—pu-l

Recuperados (R)= ‘;—f = y-I
Recuperados (R)= ‘;—f = u-l

Donde:



- [ eslatasade transmision
- o eslatasa deincubacion

- vy eslatasa de recuperacién
- ueslatasade muertes

Interpretacidn:

La tasa de cambio de los susceptibles es negativa, reflejando que estan siendo expuestos al
virus y moviéndose al compartimento de expuestos.

Los expuestos primero aumentan al ser infectados por el contacto con infectados, pero luego
disminuyen a medida que desarrollan la enfermedad y se vuelven infecciosos.

Los infectados aumentan por la transicién de expuestos a infectados, pero disminuyen a
medida que se recuperan.

Los recuperados aumentan conforme los infectados se recuperan.

Estas ecuaciones modelan cdmo una enfermedad se propaga y eventualmente se estabiliza
dentro de una poblacidn, dependiendo de los valores de los pardmetros y de las condiciones
iniciales de la poblacién.

En Python la funcién que define el modelo estaria definida de la siguiente forma:
def SEIRD model(y, t, beta, sigma, gamma,mu):
S, E, I, R, D=y

N=S+E+I+R+D

dsdt = -beta * (S/N) * I

dEdt = beta * (S/N) * I - sigma * E
dIdt = sigma * E - gamma * I -mu*I
dRdt = gamma * I

dddt = mu * I

return [dSdt, dEdt, dIdt, dRdt,dDdt]



De forma que se usa la funcidn odeint de la libreria scipy para evaluar esta funcién objetivo con
los diferentes parametros de configuraciéon y en un intervalo de tiempo de 200 dias.

Como resultado se pueden graficar los estados y al igual que se obtenia con insightmaker se
obtiene la siguiente representacion llustracién 9 resultados ejecucién modelo SEIRD Python:

1e6 SEIRD Model Simulation
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llustracion 9 resultados ejecucion modelo SEIRD Python
4.1.3. Vensim

Como tercer framework para la verificacidn cruzada se implementé el modelo de SEIRD en la
herramienta Vensim. Esta herramienta proporciona un enfoque mas formal para la simulacién
comparado con InsightMaker, utilizando diagramas de Forrester para representar las relaciones
entre los elementos del modelo. Esta metodologia permite una implementacién mas precisa y
facilita la integracion del modelo en otros frameworks industriales.

En la siguiente llustracion 10 Model SEIRD Vensim se puede observar cdmo se ha configurado
el modelo utilizando Vensim.
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llustracion 10 Model SEIRD Vensim

Y su resultado obtenido llustracién 11 resultados ejecucion SEIRD Vensim es similar al obtenido
en Python e insighmaker.
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llustracion 11 resultados ejecucion SEIRD Vensim

4.2.

Una vez establecido el modelo SEIRD basico se procedié a modificar el modelo para introducir

SEIRD con inmunidad temporal

la posibilidad de que se genere inmunidad temporal.

4.2.1. Insightmaker

En el caso de insightmaker afadir la inmunidad es incorporar al diagrama anterior que se vio
en el apartado 4.1.1 afiadiendo dos modificaciones: se afiade una variable llamada periodo de



inmunidad que toma un valor constante de 90 dias y una conexidn de transicidon que conecte el
nodo de estado de recuperados con el de susceptibles. Esto simula que, tras un periodo, los
individuos recuperados pueden perder la inmunidad y volver a ser susceptibles. llustracién 12
Diagrama SEIRD inmunidad insightmaker [13]
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llustracion 12 Diagrama SEIRD inmunidad insightmaker

La ecuacidn que regula esta relacion es ifThenElse([Recovered]<1,0,[Recovered]/[immunity
period]), es decir, que si no hay recuperados no hay personas que puedan pasar a recuperadas
pero si hay algin recuperados la tasa de cambio es el cociente entre el numero de recuperados
y el tiempo que tarda en perderse esta inmunidad. Esta relacion asume que todos las personas
pierden la inmunidad estrictamente en el minimo nimero de dias, en este caso 90 dias.

Al graficar los resultados de la simulacién se observa que al igual que en el caso anterior los
recuperados empiezan a crecer a medida que van pasando los dias pero no llega a suponer el
100% de la poblacion ya que parte de estos vuelven a ser susceptibles y se quedan en un
estado estable en el que no hay variaciones. llustracion 13 Resultados SEIRD inmunidad
insightmaker
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llustracion 13 Resultados SEIRD inmunidad insightmaker

4.2.2. Python

En el caso de Python hay que modificar las ecuaciones de Recuperados y Susceptibles para
afiadir la inmunidad temporal

Susceptibles(S)= % = —p- % + 8 R
Expuestos(E)= % =pB- % — 6 E
dl
Infectados(l)=—t =0 E—y-Il—pu-l
dR
Recuperados (R)=——-= y I -8R
Recuperados (R)= % = u-l

Donde:

B es la tasa de transmision
- o eslatasa deincubacién
-y eslatasa de recuperacion
- ueslatasade muertes

- 0 eslatasadeinmunidad



Al igual que en insightmaker los recuperados no se convierten en el 100% de la poblacién
porgue parte de ellos vuelven a ser susceptibles y no se vuelven a infectar, como se aprecia en
Ilustracién 14 Resultado SEIRD inmunidad Python
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llustracion 14 Resultado SEIRD inmunidad Python
4.2.3. Vensim

En el caso de Vensim, se modifica el modelo anterior afiadiendo la inmunidad temporal
llustracion 15 Simulacién SEIRD con reinfeccion en Vensim

llustracion 15 Simulacion SEIRD con reinfeccion en Vensim

Y el resultado obtenido en la simulacidn llustracidon 16 ejecucidn Vensim inmunidad
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llustracion 16 ejecucion Vensim inmunidad
4.3. Modelo Leishmaniosis

Para simular la transmisidon de enfermedades por mosquitos, es crucial considerar la
interaccién entre los mosquitos y los humanos.

4.3.1.

Insightmaker

Se investigaron problemas similares y se encontré un modelo de fiebre amarilla en
InsightMaker que ilustra esta relacidn [14]. Este diagrama llustracién 17 Diagrama insightmaker
fiebre amarilla muestra cémo la transmisidon a humanos depende del nimero de mosquitos
infectados, y no directamente de la cantidad de humanos infectados. Inspirados por este
modelo, se adaptaron sus principios al estudio de la leishmaniosis, modificando el enfoque
para incluir la dinamica especifica de esta enfermedad.
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llustracion 17 Diagrama insightmaker fiebre amarilla
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Adaptando el diagrama de insightmaker con inmunidad visto en el apartado 4.2.1 para que
funcione con mosquitos se modifican las relaciones de forma que la ecuacién de nuevos casos
ya no depende del numero de humanos infectados sino del nimero de mosquitos infectados.
Adicionalmente, se afiade el modelo SEI de cdmo los mosquitos se van infectando. En este caso
los nuevos casos de mosquitos se definen de forma andloga a los humanos pero con la variante
de que los mosquitos son mas probables que se infecten si hay muchos humanos infectados
porque un mosquito sano se contagia al picar a un humano infectado. Se asume que los

mosquitos no se recuperan, se mantienen infectados de forma indefinida.

El diagrama resultante es el que se aprecia en la llustracién 18 Esquema simulacién modelo

leishmaniosis en insightmaker.
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llustracion 18 Esquema simulacion modelo leishmaniosis en insightmaker
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Los resultados de ejecutar la simulacién son las siguientes Ilustracion 19 Resultado 1
simulacién modelo leishmaniosis insightmaker e llustracién 20 Resultado 2 simulacién modelo
leishmaniosis insightmaker
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llustracion 19 Resultado 1 simulacion modelo leishmaniosis insightmaker

Se aprecia que el nUmero de humanos susceptibles decrece bruscamente, los expuestos crecen
rapidamente pero se estabilizan y los infectados crecen hasta un punto en el que se estabilizan.
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llustracion 20 Resultado 2 simulacion modelo leishmaniosis insightmaker

Estas estabilizaciones que se apreciaban por parte de los humanos se deben a que la poblacién
de mosquitos se ha expuesto muy rdpido, de expuestos pasa a infectado muy rapido y los
mosquitos pasado unos dias salen del sistema, no se vuelven a infectar. Llegan mosquitos
nuevos sanos pero no con la misma tasa con la que salen, es decir, que llegard un punto en esta
simulacidn en la que no quedaran mosquitos infectados.

4.3.2. Python

En el caos de Python las ecuaciones quedarian definidas como

Humanos Susceptibles (53 )= % = —Bn- S’;Vﬁ + 6, Ry
h
Humanos Expuestos (Eh)=% =By 5’;\;’"‘ — oy Ep
h
Humanos Infectados (Ih)=% =on En—vn-In—un- I

Humanos Recuperados (R )= % = yp I -6, Ry

d
Humanos muertos (D)= 4R Up - I,

dt
. . d .
Mosquitos Susceptibles (S,,)= % = —Bm- 51”\;—1’1
m
. d .
Mosquitos Expuestos (EM:% =B, 5"1\1] h_ G -E,
m

Mosquitos Infectados (I,,,)= ddit” = 0n " En—tm "I



Donde:

- [y eslatasa de transmisiéon en humanos
- oy eslatasa de incubacién en humanos

- vy eslatasa de recuperacién en humanos

- Uy eslatasa de mortalidad en humanos

- Op eslatasa de inmunidad en humanos

- B eslatasa de transmision en mosquitos
- 0y, eslatasa de incubacién en mosquitos

- WUy eslatasa de mortalidad en mosquitos

Al realizar la simulacion se obtienen la siguientes llustracion 21 resultados 1 simulacién
leishmaniosis en insightmaker con Python e llustracion 22 resultados 2 simulacidn
leishmaniosis en insightmaker con Python. Ambas graficas son analogas a lo visto en
insightmaker. La poblaciéon de mosquitos se contagia muy rdpido, lo que hace que haya muchos
humanos infectados muy rapido pero la tasa de abandono del sistema por parte de los
mosquitos es superior a los nuevos mosquitos por lo que llega un punto en el que no se
expande la enfermedad.
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llustracion 21 resultados 1 simulacion leishmaniosis en insightmaker con Python
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llustracion 22 resultados 2 simulacion leishmaniosis en insightmaker con Python

4.3.3. Vensim

En el caso de Vensim se adapta la herramienta llustracidon 23 modelo simulacidn leishmaniosis
en Vensim.
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Ilustracion 23 modelo simulacion leishmaniosis en Vensim.



5. Cambio climatico.

En este apartado se va a analizar el impacto del cambio climatico. Para ello se van a analizar
diferentes factores consecuencia del cambio climatico y que afectan a la propagacién de
enfermedades transmitidas por mosquitos. Los factores a analizar son la temperatura y el nivel
del agua estancada.

5.1.1. Temperaturas

Uno de los factores que afecta mas a la proliferacién de mosquitos son las temperaturas altas.
A mayor temperatura mayor es la transmisién [15] .

En este estudio se emplean las temperaturas de la provincia de Tarragona obtenidas por
medio de la api de la agencia espafiola de meteorologia AEMET ([16] para obtener mas
informacion). El cédigo Python para hacer esta descarga esta disponible en los anexos de este
trabajo. En concreto, en Tarragona hay 6 estaciones meteoroldgicas con datos de temperatura.
Para tener una estimacién general de la temperatura para cada dia se usara la temperatura
media de las 6 estaciones. De forma que se puede analizar la temperatura media de la
provincia de Tarragona nivel mensual a lo largo de los afios.
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llustracion 24 Evolucién temperaturas Tarragona

Como es esperable, durante los meses de verano la temperatura media aumenta y hay afos
mas calurosos que otros llustracién 24 Evolucion temperaturas Tarragona. Para ver la tendencia
de aumento de temperatura hay que ver esta tendencia en los Ultimos 20 afos. En concreto, si
se grafica las temperaturas medias de cada afio frente al afio, llustracidon 25 Temperatura media
a lo largo del tiempo , se observa una ligera tendencia positiva.
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llustracion 25 Temperatura media a lo largo del tiempo

Esta tendencia nos indica que las temperaturas medias estan aumentando. En concreto si se

ajusta un modelo de regresion lineal llustracién 26 Temperatura media a lo largo del tiempo,
regresion lineal
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llustracion 26 Temperatura media a lo largo del tiempo, regresion lineal

Se observa que por cada afio que pasa la temperatura media anual aumenta en 0.05 grados es
decir que cada 10 afios la temperatura media del afio aumenta 0.5 grados. Pero en el caso de
solo usar los meses de verano de junio a septiembre el incremento es ain mayor. llustracion 27



Temperatura media a lo largo del tiempo regresion solo verano
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llustracion 27 Temperatura media a lo largo del tiempo regresion solo verano

De casi de 0.6 grados cada aino. Es decir que en 10 afio mas de medio grado de aumento.

5.1.2. numero de dias con temperatura adecuada para la proliferacién de
mosquitos

Estudios previos basados en las islas griegas [17] demuestra que la poblacién de mosquitos que
transmiten la leishmaniosis, sandflyes, es mayor en temperaturas comprendidas entre los 21y
2929C es por ello que se analizo el porcentaje de dias del mes que las temperaturas medias de
Tarragona estdn entre estos umbrales.

Los resultados obtenidos son los que se aprecian en la llustracidn 28 porcentaje de dias del
mes que cumplen los umbrales de temperatura.
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llustracion 28 porcentaje de dias del mes que cumplen los umbrales de temperatura

Hay una clara tendencia ya que los dos uUltimos afios desde junio aumentaron el porcentaje de
dias con temperatura media entre 21y 299C lo cual hace que sea mas probable la proliferacion
de plagas de mosquitos llustracién 29 Relacion porcentaje de dias umbral a lo largo del tiempo.
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llustracion 29 Relacion porcentaje de dias umbral a lo largo del tiempo

5.2. Nivel de los embalses

Estudios previos [18] analizan la relaciéon de embalses con la proliferacion de mosquitos en el
caso de la malaria. En este apartado se va a explorar esta posibilidad para el caso de Tarragona
y la proliferacién de sandfly.

En el caso de los embalses se ha usado la api del portal de datos abiertos de la generalitat de
Cataluiia, ([19]consulta para mas informacidn) en concreto la informacion de los pantanos en



[20]. La provincia de Tarragona consta de 2 embalses: Embassament de Riudecanyes y
Embassament de Siurana (Cornudella de Montsant) llustracidn 30 localizacion embalses tarragona.

lustracion 30 localizaciéon embalses tarragona

Lo primero que se observa llustracion 31 Nivel embalses que el embalse de Siurna es mas de dos
veces el nivel del embalse de Riudecanyes
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llustracion 31 Nivel embalse

El porcentaje del volumen llustracion 32 porcentaje del volumen de los embalses se puede
apreciar que en los Ultimos meses el volumen ha bajado significativamente.



porcentaje volumen

estacion
—s— Embassament de Riudecanyes

i

i .

L 14 —e— Embassament de Siurana (Cornudella de Montsant)

z L F 1

10 ¥
60 11 | !

| 1
' Al

100

40

porcentaje_volumen

20

y

2000 2005 2010 2015 2020 2025

fecha

Ilustracion 32 porcentaje del volumen de los embalses

En concreto en la evolucién del nivel de los embalses Ilustracidn 33 porcentaje nivel embalse
Siurna llustracion 34 porcentaje nivel embalse Riudecayes se puede apreciar que desde 2023
los niveles de los embalses estdn a niveles muy bajos
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llustracion 33 porcentaje nivel embalse Siurna




pantano Embassament de Riudecanyes

2008
2009
2010
2011
- 2012
2013
2014
2015
2016
2017
2018
2019
2020
2021
2022
2023
2024
nivel medios mensuales

porcentaje_volumen

~
KN
@
=]

10 12

mes

llustracion 34 porcentaje nivel embalse Riudecayes

Lo cual indica que el nivel de los embalses es preocupantemente bajo pero no parece un factor
determinante ya que su nivel de agua no depende Unicamente del cambio climatico por la falta
de lluvia sino por otros factores como el uso del agua para mejorar la oferta de turismo u otros
factores externos. Es por ello que para el modelo no se va a tener en cuenta el nivel de los
embalses.

Unicamente se va a introducir un factor que aumente la poblacién de mosquitos debido al
aumento de las temperaturas, en concreto debido al aumento del porcentaje de dias con
temperaturas éptimas para la proliferacién de mosquitos optima. Es por ello que el factor de
aumento de poblacién de mosquito es un 1% superior al del afio anterior.

6. Ajuste de parametros y validacién del modelo

En este apartado, se incorporara el efecto de cambio climatico al modelo de la leishmaniosis.
Se realizara una busqueda de parametros de simulacidn coherentes en funcién de la variante a
simular, acompafiados de la correspondiente justificacidn bibliografica. Ademas se planteara
una verificacidn con datos reales.

6.1. Afadir el efecto cambio climatico: Aumento en el nUmero de
mosquitos.

Una vez analizado el efecto del cambio climdtico, se procedid a afiadir este efecto al modelo de
leishmaniosis. Para ello, se modificé la ecuacién de Mosquitos Susceptibles afiadiendo un
factor ‘r’ que es el porcentaje de incremento de mosquitos que se le multiplica por la poblacién
total de mosquitos. [21] llustracidn 35 modelo leishmaniosis cambio climatico insightmaker.
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llustracion 35 modelo leishmaniosis cambio climdtico insightmaker
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Donde:

- [y eslatasa de transmisiéon en humanos
- oy eslatasa de incubacién en humanos

- vy eslatasa de recuperacién en humanos

- Up eslatasa de mortalidad en humanos

- Op eslatasa de inmunidad en humanos

- B eslatasa de transmision en mosquitos
- 0y, eslatasa de incubacién en mosquitos

- WUy eslatasa de mortalidad en mosquitos

- r porcentaje de incremento de mosquitos

Si el incremento es 0 estariamos en el caso inicial, sin efecto del cambio climatico.
El efecto cambio climatico afnade un incremento en el nUmero de mosquitos
debido al cambio climatico

- Py = (number_of _bites_per_mosquito * infectivity)
- op = 1/incubation_period_in_humans
- yn = (1/days_infected) * (1 — fatality_rate)
- up = (1/days_infected) * fatality_rate
- 0y = 1/immunity_period
- Bm = (number_of _bites_per_mosquito * infectivity)
- oy = 1/incubation_period_in_mosquito
- Um = 1/infectous_period_in_mosquito
e number_of bites_per_mosquito=8
e infectivity=0.9
e incubation_period_in_humans=6.38
e incubation_period_in_mosquito=3
e days_infected=6
o fatality_rate=10/100
e infectous_period_in_mosquito=4
e immunity_period=1

Los resultados de ejecutar la simulacién son los que se pueden apreciar en llustracién 36
resultado 1 simulacidn insightmaker leishmaniosis con cambio climatico e llustracién 37
resultado 2 simulacién insightmaker leishmaniosis con cambio climatico.
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llustracion 36 resultado 1 simulacion insightmaker leishmaniosis con cambio climdtico
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llustracion 37 resultado 2 simulacion insightmaker leishmaniosis con cambio climdtico

Una vez implementado en insightmaker se implementd en Python para verificar que los

resultados de esta implementacidn son equivalentes. llustracién 38 resultado 1 simulacion
Python leishmaniosis con cambio climatico llustracion 39 resultado 2 simulaciéon Python
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llustracion 38 resultado 1 simulacion Python leishmaniosis con cambio climdtico
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llustracion 39 resultado 2 simulacién Python leishmaniosis con cambio climdtico

6.2. Ajuste de parametros

Una vez establecido el modelo con cambio climatico, el siguiente paso es determinar una
correcta seleccion de pardmetros de la simulacion.

Lo primero que destaca es que hay parametros que son comunes en las diferentes variantes
como es la poblacién de estudio, en este caso la poblacion de Tarragona, el nimero iniciales de
expuestos e infectado o la poblacién de mosquitos.

Numero casos en cada uno de los estados iniciales:

e Sh0=802547, es el nimero de humanos susceptibles iniciales. Es la poblacién de la
provincia de Tarragona.

e EhO=1, es el nimero de humanos expuestos.

e |h0 =0, es el nUmero de humanos infectados.

e Rh0=0, es el numero de humanos recuperados.

e DhO0=0, es el nUmero de humanos muertos.

e SmO0 =10000000, es la poblacidon de mosquitos susceptibles.

e EmO0 =100, es el nUmero de mosquitos expuestos.

e Im0 =100, es el nimero de mosquitos infectados.

Sin embargo, hay otras variables que dependen de la variante de la enfermedad que se quiera
analizar.

Ajustar por variante

e number_of bites per _mosquito=8
e infectivity=0.9

e incubation_period_in_humans=6.38
e incubation_period_in_mosquito=3

e days_infected=6

o fatality rate=10/100



infectous_period_in_mosquito=4
immunity_period=1

Por ejemplo, en la Variante visceral, los pardmetros podrian configurarse de la siguiente forma
segun su justificacion correspondiente:

number_of bites_per_mosquito=2 a 4 picaduras en 2 semanas =0.25 [22]
infectivity=0.1, 10% ilustrativo

incubation_period_in_humans=30 dias [23]
incubation_period_in_mosquito=3 dias ilustrativo

days_infected=45 dias ilustrativo

fatality_rate=0.95% [24]

infectous_period_in_mosquito=15- 45 dias [25]

immunity_period=700 dias (afios, ilustrativo)

En el caso de las variantes Cutdnea y Mucocutdnea, los pardmetros se podrian ajustar de la
siguiente forma con su correspondiente justificacién.

number_of bites_per_mosquito=2 a 4 picaduras en 2 semanas =0.25 [22]
infectivity=0.lilustrativo

incubation_period_in_humans=14 dias [26]
incubation_period_in_mosquito=3 dias ilustrativo

days_infected=45 dias ilustrativo

fatality_rate=0 [27]

infectous_period_in_mosquito=15- 45 dias [25]

immunity_period=700 dias (afios, ilustrativo)

Ambos con un efecto del cambio climatico que hace que incremente el nimero de mosquitos
en un 1%, es decir 0.01/365 aumenta por dia.

6.2.1. Variante Visceral

Al simular la variante visceral durante 15 afos, con sus parametros seleccionados, se obtienen
los siguientes resultados: llustracién 40 resultados parametros visceral 1 en la que se aprecia

que el nimero de humanos susceptibles de la provincia de Tarragona disminuye ligeramente.



humanos: visceral np=0.25_inf=0.1_inch=30_incm=3_dyinf=45_fat=0.95_infpm=45_inm=700_inc=2.7397
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llustracion 40 resultados parametros visceral 1

Para ver mas en detalle los cambios entre expuestos, infectados, recuperados y fallecidos es
necesario filtrar los casos susceptibles como se aprecia en la siguiente llustracion 41 resultados
pardmetros visceral filtrando susceptibles. Aqui se aprecia que el nimero de defunciones crece
exponencialmente en los Ultimos afios de la simulacién lo cual es un escenario catastréfico que
dejaria mas de 25 mil defunciones en los préximos 15 afios.

humanos: visceral np=0.25_inf=0.1_inch=30_incm=3_dyinf=45_fat=0.95_infpm=45_inm=700_inc=2.7397
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llustracion 41 resultados pardametros visceral filtrando susceptibles

Por otro lado, desde el punto de vista de los mosquitos. El nUmero de mosquitos susceptibles
tiene una tendencia alcista llustracidn 42 resultados pardmetros visceral 2, por lo que si no se



toman medidas de fumigacién la enfermedad se propagara cada vez con mayor rapidez
Ilustracién 43 resultados parametros visceral 2 filtrando susceptibles.

mosquitosvisceral np=0.25_inf=0.1_inch=30_incm=3_dyinf=45_fat=0.95_infpm=45_inm=700_inc=2.7397.
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Ilustracion 42 resultados pardmetros visceral 2

mosguitosvisceral np=0.25_inf=0.1_inch=30_incm=3_dyinf=45_fat=0.95_infpm=45_inm=700_inc=2.7397.

2500
variable
Em
2000 Im
§ 1500
=
o
W
o
E 1000
c
500

0 500 1000 1500

tiempo_dias

llustracion 43 resultados pardmetros visceral 2 filtrando susceptibles



6.2.2. Variante Cutanea

En el escenario de la variante cutdnea, con una tasa de defunciones mucho menor que la
visceral, al realizar una simulacidn de 15 afos con los pardmetros establecidos en el apartado
anterior para esta variante se obtienen los resultado de llustracién 44 resultados pardmetros
cutanea 1.

humanos: cuatanea np=0.25_inf=0.1_inch=14_incm=3_dyinf=45_fat=0_infpm=45_inm=700_inc=2.73972:
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llustracion 44 resultados pardmetros cutdnea 1

Si se filtran los susceptibles llustracién 45 resultados parametros cutanea filtrando
susceptibles se aprecia que los recuperados cada vez son mas ya que se han infectado muchos
humanos pero al recuperarse se genera inmunidad durante varios afios.
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llustracion 45 resultados pardmetros cutdnea filtrando susceptibles

En este escenario de esta variante, destacar que al haber menos tasa de defunciones, cada vez
habria mas humanos inmunes. Llegando un momento en el que la curva de mosquitos
infectados dejard de crecer al no tener humanos susceptibles llustracion 47 resultados
parametros cutanea 2 filtrando susceptibles.
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llustracion 47 resultados pardmetros cutdnea 2 filtrando susceptibles

La simulacion de esta variante refleja un escenario en el que la leishmaniosis podria generar
muchos casos, que aunque no se conviertan en defunciones si que podria afectar al sistema
sanitario ya que los pacientes mas graves podrian requerir atencidn médica.



6.3. Validaciéon con datos reales

Para validar estos modelos de simulacién se dispone de datos de una protectora de Tarragona.
llustracidn 48 Datos de protectoras de animales de Tarragona
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llustracion 48 Datos de protectoras de animales de Tarragona

En este grafico se observa una ligera tendencia del porcentaje de casos que han dado positivos
la leishmaniosis, descartando test positivos en otras enfermedades y perros que murieron
antes de obtener los resultados ya que se desconoce la causa de la muerte.

7. Conclusions

En este trabajo se ha hecho un estudio sobre la propagacion de la leishmaniosis y su potencial
incremento debido al cambio climatico. El impacto del cambio climatico se ha relacionado con
el nimero creciente de mosquitos vectores de la enfermedad, flebétomos, especialmente
debido al aumento de las temperaturas en la provincia de Tarragona. En este trabajo se han
aplicado modelos de simulacién basados en ecuaciones diferenciales para explicar la
propagacién de esta enfermedad y se han planteado diferentes escenarios en funcion de la
variante de la enfermedad. Hay escenarios explorados en este trabajo que podrian llegar a ser
potencialmente preocupantes llegando a producirse miles de defunciones.

De cara a futuras investigaciones, se destaca la importancia de:

- validar con expertos en la materia como epidemidlogos, veterinarios factores
como el nimero de dias que un humano esta infectado, inmunidad, ,
incubacién de los mosquitos. Esto no solo hard mas realistas las simulaciones
sino que ademas facilitara la creacion de estrategias de actuacion.

- Recopilar estudios que evidencien el incremento de la poblacion de
mosquitos debido al cambio climatico.



Disponer datos mas detallados de la propagacion de la enfermedad en
poblaciones concretas, con una granularidad mensual, con una metodologia de
recoleccion y monitoreo rigurosa.

Disefiar una herramienta que permita obtener de forma visual cémo la
poblacién de mosquitos y de infectados va variando en una zona geografica
concreta.
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Anexos

Temperaturas:

import time
import matplotlib.pyplot as plt
from sklearn.model_selection import train_test_split
from sklearn.linear_model import LinearRegression
from sklearn.metrics import mean_squared_error
import pandas as pd
pd.set_option('display.max_columns', None)
import numpy as np
from datetime import datetime
import yaml
import requests
import plotly.express as px
cont=0
with open('../credentials/credenciales.yml', 'r') as file:
cred = yaml.safe_load(file)
df=pd.DataFrame({})
for estacion in estacionesDeTarragona:
for anio in range(2000,2024):
anio=str(anio)
if cont>50:
print("esperamos un minuto")
time.sleep(60)
cont=0
url =
f'https://opendata.aemet.es/opendata/api/valores/climatologicos/diario
s/datos/fechaini/{anio}-01-01T00%3A00%3A0OUTC/fechafin/{anio}-12-
31T23%3A00%3A0OUTC/estacion/{estacion}’

print(url)
headers = {
'accept': 'application/json',
"api_key': cred['apikey aemet']
}
response = requests.get(url, headers=headers)
cont+=1

responsejson=response.json()
print(f"{estacion}-{anio}{responsejson[ 'estado’']}")

url=responsejson["datos"]
df=pd.concat([df,pd.DataFrame(requests.get(url).json())])



df["tmin" ]=df["tmin"].apply(lambda
df["tmax" ]=df["tmax"].apply(lambda x: float(str(x).replace(',','.")))
df["tmed" ]=df["tmed"].apply(lambda x: float(str(x).replace(',','.")))
dfTempTarragona=df[['fecha', "tmed', "tmax', 'tmin']].groupby(['fecha']).
mean().reset_index()
dfTempTarragona.to_csv("../data/temo_tarragona_api.csv",sep=";",index=
False)

: float(str(x).replace(’,",".")))

- X X X

modelo SEIRD

# SEIR model equations

def SEIRD _model(y, t, beta, sigma, gamma,mu):
S, E, I, R, D=y
N=S+E+I+R+D

dSdt = -beta * (S/N) * I

dEdt = beta * (S/N) * I - sigma * E
dIdt = sigma * E - gamma * I -mu*I
dRdt = gamma * I

dDdt = mu * I

return [dSdt, dEdt, dIdt, dRdt,dDdt]

# Initial conditions

SO = 8000000

0 =1

10 = 0.00

RO = 0.00

DO = 0.00

yo = [Se, E@, I9, RO, DO]

# Parameters

beta = 0.42* 7.42# 1infectivity *contactos per day

sigma = 1/6.38# 1/incubation period

gamma = (1/14.39) *(1-0.04484)# 1/days_infected *(1-fatality_rate)
mu = (1/14.39) *0.04484 # 1/days_infected *fatality rate

# Time vector
t = np.linspace(0, 200, 200)

# Solve the SEIR model equations
solution = odeint(SEIRD model, y@, t, args=(beta, sigma, gamma,mu))

# Extract results
S, E, I, R, D = solution.T

# Plot the results
plt.figure(figsize=(10, 6))
plt.plot(t, S, label='Susceptible',color="blue")



plt.plot(t, E, label='Exposed',color="red")
plt.plot(t, I, label='Infected',color="green")
plt.plot(t, R, label='Recovered',color="yellow")
plt.plot(t, D, label='Death',color="dodgerblue")
plt.xlabel('Time (days)')

plt.ylabel('Proportion of Population')
plt.title('SEIRD Model Simulation')

plt.legend()

plt.grid(True)

plt.show()

Modelo SEIRD con inmunidad temperal

def SEIRD inmu_model(y, t, beta, sigma, gamma, mu, delta):
S, E, I, R, D=y
N=S+E+I+R+D

dSdt = -beta * (S/N) * I + delta * R
dEdt = beta * (S/N) * I - sigma * E
dIdt = sigma * E - gamma * I - mu * I
dRdt = gamma * I - delta * R

dddt = mu * I
return [dSdt, dEdt, dIdt, dRdt, dDdt]

# Initial conditions

SO = 8000000
0 =1

I0 = 0.00

RO = 0.00

DO = 0.00

yo = [Se, E@, I0, RO, DO]

# Parameters

beta = 0.42* 7.42# infectivity *contactos per day

sigma = 1/6.38# 1/incubation period

gamma = (1/14.39) *(1-0.04484)# 1/days infected *(1-fatality rate)
mu = (1/14.39) *0.04484 # 1/days_infected *fatality rate

delta = O# #tasa de inmunidad, © es que siempre son inmunes

delta = 1/90 #tasa de imnunidad de 90 dias

# Time vector
t = np.linspace(@, 200, 200)

# Solve the SEIR model equations



solution = odeint(SEIRD_inmu_model, y@, t, args=(beta, sigma,
gamma,mu,delta))

# Extract results
S, E, I, R, D = solution.T

# Plot the results

plt.figure(figsize=(10, 6))

plt.plot(t, S, label='Susceptible',color="blue")
plt.plot(t, E, label='Exposed',color="red")
plt.plot(t, I, label='Infected',color="green")
plt.plot(t, R, label='Recovered',color="yellow")
plt.plot(t, D, label='Death',color="dodgerblue")
plt.xlabel('Time (days)')

plt.ylabel('Proportion of Population')
plt.title('SEIRD Model Simulation')

plt.legend()

plt.grid(True)

plt.show()

modelo leishmaniosis: SEIRD con mosquitos SEI

import numpy as np

from scipy.integrate import odeint
import matplotlib.pyplot as plt

# Parametros del modelo

#beta_hm = 0.2 # Tasa de transmisidon de mosquitos infectados a
humanos
#beta mh = 0.1 # Tasa de transmision de humanos infectados a

mosquitos susceptibles
beta_hm=beta_mh=0.1# Tasa de transmisidon de humanos infectados a
mosquitos y vicebersa

sigma_h = 1/5.1 # Tasa de incubacidn en humanos 1/incubation period_h
sigma_m = 1/1 # Tasa de incubacién en mosquitos 1/incubation period_m
gamma_h = 1/7 # Tasa de recuperacién en humanos 1/days_infected *(1-

fatality_rate)

mu_h = 0.001 # Tasa de mortalidad en humanos

mu mI = 1/90 #1/10 # Tasa de salida de mosquitos infectados (muerte o
pérdida de infecciosidad) © es que no se mueren nunca, !70 qu emueren
cada 10 dias

delta h= 1/180 #0 es inuminidad permamnete 1/90 es inmunidad de 90
dias

# Condiciones iniciales

She = 8000000 # Susceptibles humanos
Eho = 1 # Expuestos humanos
Iho = o # Infectados humanos



Rho = 0 # Recuperados humanos

Dho = 0 # Muertes humanas

Sm@ = 10000000 # Susceptibles mosquitos
EmO = 0 # Expuestos mosquitos

Imo =1 # Infectados mosquitos

# Definicidén del sistema de ecuaciones diferenciales
def model(y, t, beta_hm, beta_mh, sigma_h, sigma_m, gamma_h, mu_h,
mu_mI,delta_h):

Sh, Eh, Ih, Rh, Dh, Sm, Em, Im =y

Nh=Sh+Eh+Ih+Rh+Dh

Nm=Sm+Em+Im

dShdt -beta_hm * (Sh/Nh) * Im + delta_h * Rh

dEhdt = beta_hm * (Sh/Nh) * Im - sigma_h * Eh

dIhdt = sigma_h * Eh - gamma_h * Ih - mu_h * Ih

dRhdt = gamma_h * Ih - delta_h * Rh

dbhdt = mu_h * Ih

dSmdt = -beta_mh * (Sm/Nm) * Ih

dEmdt = beta_mh * (Sm/Nm) * Ih - sigma m * Em

dImdt = sigma_m * Em - mu_mI * Im

return [dShdt, dEhdt, dIhdt, dRhdt, dDhdt, dSmdt, dEmdt, dImdt]
# Solucidn del modelo
t = np.linspace(9, 2000, 2000)
y0 = [She, EhO, Ihe, Rhe, Dho, Smo@, EmO, Imo]
solution = odeint(model, y@, t, args=(beta_hm, beta_mh, sigma_h,
sigma_m, gamma_h, mu_h, mu_mI,delta h))
# Extraccidén de resultados
Sh, Eh, Ih, Rh, Dh, Sm, Em, Im = solution.T
# Visualizacidn de resultados
plt.figure(figsize=(12, 8))
plt.plot(t, Sh, label="Humanos Susceptibles',color="blue")
plt.plot(t, Eh, label='Humanos Expuestos',color="red")
plt.plot(t, Ih, label='Humanos Infectados',color="green")
plt.plot(t, Rh, label='Humanos Recuperados',color="yellow")
plt.plot(t, Dh, label='Muertes Humanas',color="dodgerblue")
plt.xlabel('Dias")
plt.ylabel('Numero de Individuos')
plt.title('Dinamica de Transmisién de Enfermedad entre Humanos y
Mosquitos - Humanos')
plt.legend()
plt.grid(True)
plt.show()
# Visualizacioén de resultados para mosquitos
plt.figure(figsize=(12, 8))
plt.plot(t, Sm, label="'Mosquitos Susceptibles', color="blue")
plt.plot(t, Em, label='Mosquitos Expuestos', color="red")
plt.plot(t, Im, label='Mosquitos Infectados',color="green")
plt.xlabel('Dias"')
plt.ylabel('Numero de Individuos')
plt.title('Dinamica de Transmisién de Enfermedad entre Humanos y
Mosquitos - Mosquitos')



plt.legend()
plt.grid(True)
plt.show()

modelo leishmaniosis con cambio climatico

import numpy as np
from scipy.integrate import odeint
import matplotlib.pyplot as plt
import pandas as pd
import plotly.express as px
def model(y, t, beta_hm, beta_mh, sigma_h, sigma_m, gamma_h, mu_h,
mu_mI, delta h, r):

Sh, Eh, Ih, Rh, Dh, Sm, Em, Im =y

Nh = Sh + Eh + Ih + Rh + Dh

Nm = Sm + Em + Im

dShdt = -beta_hm * (Sh/Nh) * Im + delta_h * Rh

dEhdt = beta_hm * (Sh/Nh) * Im - sigma_h * Eh

dIhdt = sigma_h * Eh - gamma_h * Ih - mu_h * Ih

dRhdt = gamma_h * Ih - delta_h * Rh

dDhdt = mu_h * Ih

dSmdt = r * Nm - beta_mh * (Sm/Nm) * Ih

dEmdt = beta_mh * (Sm/Nm) * Ih - sigma_m * Em

dImdt = sigma_m * Em - mu_mI * Im

return [dShdt, dEhdt, dIhdt, dRhdt, dDhdt, dSmdt, dEmdt, dImdt]
def run_execution(nanios,She, Ehe, Ihe, Rho, Dho, Smo, Eme,
Im@,beta_hm, beta_mh, sigma_h,

sigma_m, gamma_h, mu_h, mu_mI, delta h, r):

t = np.linspace(@, nanios, nanios)

yo = [She, Ehe, Ihe, Rhe, Dho, Smo, Em@, Imo]

solution = odeint(model, y@, t, args=(beta_hm, beta_mh, sigma h,
sigma_m, gamma_h, mu_h, mu_mI, delta h, r))

Sh, Eh, Ih, Rh, Dh, Sm, Em, Im = solution.T

plot_resyults2(t,Sh, Eh, Ih, Rh, Dh,Sm, Em, Im)

def plot_resyults2(t,Sh, Eh, Ih, Rh, Dh,Sm, Em, Im):
df=pd.DataFrame({'t':t,

'Sh':Sh,
'Eh':Eh,
'Ih':Ih,
'Rh' :Rh,
'Dh" :Dh,

}).melt(id_vars=["t"],
var_name="variable",
value_name="Value")



fig

markers=

fig.

= px.line(df, x='t', y='Value', color='variable’,
True,
color_discrete_map = {'Sh':'#5470c6"',

"Eh':"#91cc75"',
"TIh':"'#73c0@de"',
'Rh': "'#ed6868"',
'‘Dh': '#fac858'})

show()

df=pd.DataFrame({'t"':t,

fig

markers=

fig.

fig

fig.

"Sm' :Sm,
"Em' :Em,
"Im':Im

}).melt(id_vars=["t"],
var_name="variable",
value_name="Value")
= px.line(df, x='t', y='Value', color='variable',
True,
color_discrete map = {'Sm':'#5470c6",
"Em':'#91cc75",
"Im':"'#fac858'}

show()

= px.line(x=t, y=Sm+Em+Im, markers=True)
show()

def plot_results(t,Sh, Eh, Ih, Rh, Dh,Sm, Em, Im):

plt.
plt.
plt.
plt.
plt.
plt.
plt.
plt.
plt.
plt.

figure(figsize=(12, 8))

subplot(2, 1, 1)

plot(t, Sh, label="Humanos Susceptibles',color="blue")
plot(t, Eh, label="Humanos Expuestos',color="red")

plot(t, Ih, label="Human os Infectados',color="green")
plot(t, Rh, label="Humanos Recuperados",color="yellow")
plot(t, Dh, label="Muertes Humanas",color="dodgerblue")
xlabel("Dias")

ylabel("Numero de Individuos™)

title("Dinamica de Transmisién de Enfermedad entre Humanos y

Mosquitos - Humanos")

plt.
plt.
plt.
plt.
plt.
plt.
plt.
plt.

legend()

subplot(2, 1, 2)

plot(t, Sm, label="Mosquitos Susceptibles",color="blue")
plot(t, Em, label="Mosquitos Expuestos",color="red")

plot(t, Im, label="Mosquitos Infectados",color="green")
xlabel("Dias")

ylabel("Numero de Individuos")

title("Dinamica de Transmisién de Enfermedad entre Humanos y

Mosquitos - Mosquitos™)

plt.

legend()



plt.tight layout()
plt.show()

plt.plot(t, Sm+Em+Im, label="numero de mosquitos",color="blue")
plt.show()

variante cutanea

number_of_bites_per_mosquito=0.25#justificado
infectivity=0.1#justificado
incubation_period_in_humans=14#justificado
incubation_period_in_mosquito=3#no
days_infected=45
fatality_rate=0#1/1000 0% en caso de cutanea justificado
infectous_period_in_mosquito=45#justificado
immunity_period=700#no
porcentaje_incremento=0.01/365
run_execution(nanios=365%*5,

She=802547,

Eho = 1,

Tho = o,

Rho = 0,

Dhe = @,

Sm@ = 10000000,
Emo = 100,

Imo = 100,

beta_hm=(number_of bites per mosquito*infectivity) ,#
Tasa de transmisidn de humanos infectados a mosquitos y vicebersa

beta_mh=(number_of_bites per mosquito*infectivity) , #
Tasa de transmisidon de humanos infectados a mosquitos y vicebersa

sigma_h=1/incubation_period in_humans, # Tasa de
incubacién en humanos 1/incubation period_h

sigma_m= 1/incubation_period_in_mosquito, # Tasa de
incubacidn en mosquitos 1/incubation period_m

gamma_h= (1/days_infected) *(1-fatality_rate), # Tasa de
recuperacioén en humanos

#mu_h=Ffatality rate,# Tasa de mortalidad en humanos

mu_h = (1/days_infected) * fatality_rate, #
1/days_infected *fatality rate

mu_mI=1/infectous period in_mosquito, # Tasa de salida
de mosquitos infectados (muerte o pérdida de infecciosidad)

delta h=1/immunity period, #0© es inuminidad permamnete
1/90 es inmunidad de 90 dias

r=porcentaje_incremento,# Factor de crecimiento diario
de la poblaciodn de mosquitos debido al cambio climatico

title=f"cuatanea

np={number_of_bites_per_mosquito}_inf={infectivity}_ inch={incubation_p
eriod_in_humans}_incm={incubation_period_in_mosquito}_dyinf={days_infe



cted} fat={fatality_rate} infpm={infectous_period_in_mosquito}_ inm={im
munity period}_inc={porcentaje_incremento}",
tipoplot="plot2")

Variante visceral
#visceral
number_of_bites_per_mosquito=0.25#justificado
infectivity=0.1#justificado
incubation_period_in_humans=30#justificado
incubation_period_in_mosquito=3#no
days_infected=45
fatality_rate=0.95#1/1000 0% en caso de cutanea justificado
infectous_period_in_mosquito=45#justificado
immunity_ period=700#no
porcentaje_incremento=0.01/365
run_execution(nanios=365%*5,

She=802547,

Eho = 1,

Ihe = 0o,

Rho = 0,

Dhe = @,

Sm@ = 10000000,
Emo = 100,

Imo = 100,

beta_hm=(number_of_bites_per_mosquito*infectivity) ,#
Tasa de transmisidon de humanos infectados a mosquitos y vicebersa

beta_mh=(number_of_bites per mosquito*infectivity) , #
Tasa de transmisidn de humanos infectados a mosquitos y vicebersa

sigma_h=1/incubation_period in_humans, # Tasa de
incubacién en humanos 1/incubation period_h

sigma_m= 1/incubation_period in_mosquito, # Tasa de
incubacién en mosquitos 1/incubation period m

gamma_h= (1/days_infected) *(1-fatality_rate), # Tasa de
recuperacioén en humanos

#mu_h=Ffatality rate,# Tasa de mortalidad en humanos

mu_h = (1/days_infected) * fatality_rate, #
1/days_infected *fatality_rate

mu_mI=1/infectous_period_in_mosquito, # Tasa de salida
de mosquitos infectados (muerte o pérdida de infecciosidad)

delta h=1/immunity period, #© es inuminidad permamnete
1/90 es inmunidad de 90 dias

r=porcentaje_incremento,# Factor de crecimiento diario
de la poblacidén de mosquitos debido al cambio climatico

title=f"visceral
np={number_of_bites_per_mosquito}_inf={infectivity}_ inch={incubation_p
eriod_in_humans}_incm={incubation_period_in_mosquito}_dyinf={days_infe
cted} fat={fatality_rate}_ infpm={infectous_period_in_mosquito}_inm={im
munity_period}_inc={porcentaje_incremento}",
tipoplot="plot2")






