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1 Introduccion

El Virus Respiratorio Sincitial (VRS) es una de las principales causas de infecciones de las vias
respiratorias en nifios en todo el mundo, provocando aproximadamente 3 millones de hospitalizaciones
y unas 66,000 muertes de menores de cinco afios anualmente [[1]. Ademads, representa un problema
de salud publica debido a su alta transmisibilidad y marcada estacionalidad [2], o que genera presién
sobre los sistemas sanitarios, especialmente en temporadas de alta incidencia [3]. Aunque actualmente
existen estudios epidemiolégicos y modelos matematicos para predecir su propagacion, la captura
precisa de los picos de infeccién sigue siendo un desafio [4]].

Estos modelos epidemiolégicos suelen describir la propagacion de enfermedades mediante sistemas de
ecuaciones diferenciales que consideran diferentes estados de los individuos (susceptibles, infectados,
recuperados, etc.) y pardmetros que determinan las tasas de transmisién, recuperacién y pérdida de
inmunidad. Sin embargo, uno de los aspectos més dificiles de modelar es la variabilidad temporal de la
tasa de contagio, que suele representarse con funciones periddicas como cosenos con fase y amplitud
ajustables. Aunque estos enfoques han sido ampliamente utilizados, en la prictica, su capacidad para
capturar los picos de infecciones observados en los datos empiricos es limitada. Algunos estudios
han abordado esta limitacion introduciendo multiples términos sinusoidales o técnicas de inferencia
bayesiana para ajustar la tasa de contagio. Sin embargo, estos enfoques incrementan la complejidad
del modelo, requieren una mayor cantidad de pardmetros a calibrar y, en muchos casos, no consideran
adecuadamente la identificabilidad de los pardmetros ni la incertidumbre de las estimaciones.

Este proyecto tiene como objetivo desarrollar un modelo de transmisién del VRS en nifios menores
de un afo, empleando un enfoque basado en Gramaticas Evolutivas (GE) [5]], una variante de la
programacion genética [[6]], para generar funciones de transmisién /3(¢) que representen con mayor
precision la dindmica estacional del virus. Ademds, se utiliza la Optimizacién Adaptativa por
Enjambre de Particulas con Comparticién de Datos Asincrona y Aleatoria (arPSO)[7]] para calibrar
los pardmetros restantes del modelo epidemiolégico, mejorando asi la capacidad de prediccion del
sistema. Esperamos que la combinacion de estos enfoques permita una exploracion flexible del espacio
de busqueda, asegurando una mejor adaptacion a los datos reales sin incrementar innecesariamente la
complejidad del modelo.

2 Modelo de transmision

Dependiendo del estado en el que se encuentran los individuos y como interactiian, nuestro modelo
describe la dindmica de transmisién del VRS a través de distintos estados. En primer lugar, un
individuo sano o susceptible (S) puede contagiarse por contacto con un individuo infeccioso (I), tras
lo cual pasa al estado latente (L). En esta etapa, el individuo estd infectado pero no transmite la
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enfermedad; con el tiempo, pasa a ser infeccioso. Un individuo infeccioso es capaz de transmitir
la enfermedad y, dependiendo de su evolucidn, puede recuperarse (R) o, si empeora, puede acabar
hospitalizado (H). En el caso de los hospitalizados, tras un periodo de tiempo, deja de ser infeccioso
y pasa a estar recuperado. Los individuos recuperados que han superado la infecciéon adquieren una
inmunidad temporal y, una vez que esta desaparece, vuelven a ser susceptibles.

En la Figura[T]se muestra la transicién de los individuos entre los distintos estados de manera grafica.
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Figure 1: Representacion gréifica de la dindmica de transmisién del VRS.

Los pardmetros de latencia, hospitalizacion, recuperacion e inmunidad son pardmetros constantes
que se mueven en unos rangos dependiendo de los individuos. Sin embargo, el contagio sigue un
patrén estacional, como se puede ver en la Figura 2] donde se muestran los casos de nifios menores
de 1 afio hospitalizados semanalmente entre 2011 y 2015.
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Figure 2: nifios menores de 1 afio hospitalizados semanalmente entre 2011 y 2015.

La tasa de contagio del VRS se suele modelar mediante una funcién que involucra cosenos con fase
y una amplitud ajustables que permite simular el término estacionar. Sin embargo , estos enfoques
pueden no ser suficientes a la hora de capturar los picos de infecciones en los datos. Un enfoque
comun es el uso de la Ecuacién[T}

2

B(t) = bg + by cos <367T; + (;5) (1)

donde by es la tasa de contagio base (baseline), b es la amplitud y ¢ la fase. Este tipo de términos no
se han investigado mucho y el caso es que cuando se calibra el modelo, este término estacional no
permite alcanzar los picos de infecciosos/hospitalizados, lo cual, desde el punto de Salud Piblica y
gestion de recursos, es un problema.

3 Propuesta

En este proyecto, proponemos el uso de Gramaticas Evolutivas (GE) para calibrar (;(t), permitiendo
una mayor flexibilidad en la construccién de la funcién de transmisién. Aunque en principio seria
posible ajustar también otros pardmetros del modelo dentro del proceso de GE, consideramos que
una estrategia més eficiente es optimizarlos mediante un algoritmo de Optimizacién por Enjambre de



Particulas Adaptativa (asincrono-random) (arPSO). Esta aproximacion hibrida busca equilibrar la
exploracion del espacio de buisqueda y la eficiencia computacional en la calibracién del modelo.

* Llamaremos M (3;(t), awpest, t) €l modelo de VRS que depende de la funcién de transmisién
B(t) y de una serie de pardmetros que vamos a agrupar en el vector a, y del tiempo t.

* Consideraremos una funcién de error E(om, d), donde om es la salida del modelo que se
va a comparar con alguna medida con los datos d.

* Tendremos un algoritmo de optimizacién mediante gramadticas evolutivas que llamaremos
GE con el objetivo de calibrar 3(t).

* Tendremos el algoritmo de optimizacién arPSO con el objetivo de calibrar los pardmetros
contenidos en el vector o .

Partiendo de esta base, a continuacién describimos el procedimiento de ajuste empleando GE y
arPSO:
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Figure 3: Procedimiento de ajuste de pardmetros y obtencién de funcién de transmisién mediante GE
y arPSO

1. GE genera N funciones de transmisién 3;(¢) (individuos).
2. Por cada funcién se ejecuta una instancia de arPSO con M particulas «;.
(a) Evaluamos el modelo en cada una de las de particulas om; = M(8;(t), v, t), obte-
niendo el error de las particulas e; = E(om;, d).

(b) Mediante el proceso de ajuste, se actualiza el mejor resultado y se trata de reducirlo en
la medida de lo posible.
(c) Al cumplir la condicién de terminacién de arPSO, se devuelve un modelo ompess =
M(B;i(t), agest,t) y el error epes; = E(0mpest,d) que servird como error para la
Bi (t) de GE.
3. Se genera la nueva poblacién de GE mediante cruce y mutacién, tomando como fitness el
error obtenido por el arPSO para los diferentes individuos.



4. Volvemos al paso 2 y repetimos hasta cumplir la condicién de finalizacién de GE.

Al finalizar el proceso descrito, representado en la Figura[3] obtendremos una funcién de transmision
B(t) y su configuracién 6ptima de pardmetros con los que construimos el modelo om.
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S Requisitos

Para la ejecucion del proyecto, se requieren los siguientes elementos clave:

* Desarrollo del entorno de simulacién: Es fundamental implementar una plataforma que
integre Gramadticas Evolutivas (GE) y Optimizacién por Enjambre de Particulas Adaptativa
(arPSO), permitiendo la calibracion eficiente del modelo epidemiolégico.

* Validacién del enfoque propuesto: Se debe evaluar si la combinaciéon de GE y arPSO
produce soluciones precisas y ttiles en la estimacién de la funcién de transmisién 3(¢) y los
pardmetros del modelo.

* Desarrollo de una gramatica adecuada: Es crucial definir una gramética que permita
generar expresiones funcionales relevantes, incorporando operadores matemdticos como
constantes, términos trigonométricos (senos y cosenos) y exponenciales, asegurando la
capacidad de representar patrones epidemioldgicos complejos.

* Analisis del espacio de bisqueda: Se debe garantizar que la estructura modular del modelo
no introduzca restricciones que perjudiquen la exploracién y optimizacién conjunta de los
pardmetros y la funcién de transmision.

* Estudio de la convergencia: Es necesario analizar la estabilidad y eficiencia conjunta
de ambos algoritmos, verificando que converjan hacia soluciones Optimas en un tiempo
computacional razonable.
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