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Resumen

Recientemente se han detectado pa-
cientes infectados por la Covid-19 y
con dengue en Tailandia y Singapur
al mismo tiempo (coinfectados), y por

tanto, se deben comenzar a disefiar me-
didas preventivas para el monitoreo de
estos casos especiales en Latinoaméri-
ca. Araiz de ello, se presenta un modelo
matematico que permite analizar este
tipo de coinfeccién en la poblacién hu-

mana. Finalmente, se resuelve analitica
y numéricamente el modelo.
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Abstract

Patients infected with Covid-19 and
with Dengue have been detected in
Thailand and Singapore at the same
time (coinfected), it is necessary to mo-

nitor these cases in Latin America. For
that reason we present a mathematical
model that allows analyzing this type
of coinfection in the human popula-
tion. Finally, the model is analytically
and numerically resolved according to

a possible scenario in a given country.
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Introduccion

A lo largo de la historia humana se
han registrado diversos pacientes in-
fectados con dos o mas infecciones al
mismo tiempo. Este proceso es conoci-
do como coinfeccion, observado en pa-
cientes con HIV y Tuberculosis, HIV y
hepatitis, dengue y chikungunya, entre
otros mas.

Recientemente se publicaron tres ca-
sos que presentan dengue y Covid-19
al mismo tiempo en Tailandia y Singa-
pur (Yan, G. et, al. y Joob, B., 2020).
Dichas publicaciones lanzan una aler-
ta sanitaria por un posible crecimiento
de este tipo de brotes epidémicos en el
mundo.

Recordemos que la Organizacion
Mundial de la Salud declar6 a la Co-
vid-19 como una nueva pandemia en
marzo de 2020; y para el 6 de julio de
este aflo se han registrado mas de once
millones de casos, superando la barrera
de los quinientos mil muertos. En para-

lelo, se ha documentado que un tercio
del planeta estd en riesgo de contraer
dengue, enfermedad que ademas pre-
senta cuatro serotipos diferentes, y to-
dos ellos circulando al mismo tiempo
en Latinoamérica. Lamentablemente,
ambas enfermedades carecen de una
vacuna que ayude a minimizar su im-
pacto en el mundo.

Asimismo, se debe sefialar que en la
literatura cientifica existen modelos
generales para considerar coinfeccion,
tales como el desarrollado por Ackleh
and Allen (Ackleh, AS., 2003), poste-
riormente, se generalizd con el tiempo.
Sin embargo, no se ha considerado la
Covid-19 en este tipo de abordaje ma-
tematico.

Finalmente, se presenta un modelo
hipotético para ilustrar las posibles con-
secuencias de este tipo de coinfeccion
a raiz de la posibilidad de que los asin-
tomaticos por la Covid-19 puedan estar
infectados con dengue.

Modelo matematico

Se propone un modelo del tipo com-
partimental basado en un esquema del
tipo Susceptible-Infectado-Recuperado.
Es un modelo ideal porque se considera
unicamente un solo tipo de serotipo de
dengue, y a su vez, se omite el hecho
de que los pacientes se puedan volver
a infectar con otro serotipo diferente.
Asimismo, se ha considerado una tasa
de muerte constante en el tiempo.

Toda la poblacion es susceptible a
contraer estas dos enfermedades (no
hay inmunidad adquirida) y se denota
como S(t), mientras que L,(t) y L(t) re-
presentan a los pacientes infectados con
dengue y Covid-19, respectivamente.
I;(t) indican aquellos pacientes coinfec-
tados por ambas enfermedades, y las
personas recuperadas se simbolizan con
R(t). Los parametros y los valores con-
siderados en el trabajo se muestran en
la Tabla 1.

Tabla 1. Valores de los distintos parametros empleados en el trabajo (seleccionados al azar)

Parametro | Valor Parametro | Valor

supuesto en supuesto en el
el trabajo trabajo

A 1.50 ay 0.60

By 0.30 Vs 0.60

B, 0.15 V3 0.70

1 0.30 k 1.0

sy 0.003 ay 0.73

I3 0.007 V4 0.30

Fuente: Elaboracion propia del autor, (2020)
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El sistema de ecuaciones diferenciales que se propone en el trabajo es el siguiente:

BaS1;

(k+ 1)

ds(t)

it =A-,51 —

dl (t)
dt

dl,(t)

dt

=BS5S — (py+ay +p)ly

B,S1,
N(k +1,)

= (ug + @y + u)l;

dl, (t)

=aynl +ayyl —(p3 +y; )i

dt

dR(f)

Cuya nomenclatura es la misma que
se ha explicado en trabajos anteriores
(Isea, 2020; Isea y Lonngren, 2018).
La metodologia para resolver este siste-
ma de ecuaciones se ha publicado tan-
to analitica como numéricamente para
la Covid-19 (Isea, 2020), asi como en
el caso del dengue (Isea, 2014; Isea y
Lonngren, 2018), por lo que se van a
indicar, en este trabajo, los resultados
analiticos.

dr =a;(1-y); ta(1—-y),—pR

Discusion

En la Figura 1, se muestra un caso
hipotético donde se ha considerado un

enfermedades (color negro), probable-
mente causado por los pacientes asin-
tomaticos con la Covid-19 que fueron
infectados con dengue, aunque dicha

nimero a méaximos de casos de infec- conjetura se debe validar con datos rea-

cién por dengue (color rojo), y por la  1es.
Covid-19 (azul), observandose, ambas
enfermedades comienzan a descender
en el tiempo. Sin embargo, persiste
un maximo de contagios en aquellos

pacientes en los que coexisten ambas

Figura 1. Resolucién numérica del sistema de ecuaciones planteada en el trabajo, empleando para ello un programa

escrito en Python, donde se modela la dinamica de transmision de pacientes con Dengue (I1, color rojo), Covid-19 (12,

azul), y los coinfectados por ambas enfermedades (13, negro). Los parametros del modelo estan indicados en la Tabla 1.
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Conclusiones

El trabajo presenta la dindmica de
transmision de pacientes coinfectados
por dengue y con la Covid-19, em-
pleando para ello un modelo del tipo
compartimental. Este es preliminar,
pero ilustra la complejidad de las so-
luciones encontradas analiticamente.

Asimismo, se presenta la posibilidad
de un crecimiento de casos de pacientes
coinfectados por ambas enfermedades
tras la pandemia por la Covid-19, a raiz
de que los pacientes asintomaticos se
pueden contagiar con dengue. Por ello,
es necesario realizar pruebas molecula-
res que descarten la Covid-19 aunque el
diagndstico sea dengue.

Resultados

El sistema de ecuaciones diferenciales
se resuelve de acuerdo al procedimien-
to descrito en (Isea, 2020; Isea y Lonn-
gren, 2018).

El primer paso fue identificar tres
puntos de equilibrio del sistema de

ecuaciones:

1_ s_ﬂ B B B B
PC'=|S*=—,L,*=0,,"=0,1;=0,R* =0
|1
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Existe un cuarto punto critico, pero no se logré culminar dicha expresion para incluirla en el trabajo por la complejidad de

la misma.

El Jacobiano del sistema es

Donde [, = Baby _ By —

K+

Joo =aw; Joo = ay(1—1)i Jiz =
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Finalmente, solo se logro determinar los autovalores de los dos primeros puntos criticos en vista de la complejidad de las
expresiones anteriores, es decir, los autovalores para el primer punto (PCl) son:

_;_.L.Ic[;_,r,+ py + ay) — a4 ] _;_,r,[p, +uy +ay)— A
uk ’ uk

Mientras que los autovalores para el PC%son:

B+ Vaulay +p)[(ay +p)? — 28,41 — 4B, A[(n + ay)? + 2a,u,]
Bk

B4 — w.."f4ﬂ(f31 +p) ey + p)? — 26, A] — 45, A[(p + ay)* + 2aq 4]
Bik

De modo que la estabilidad del sistema dependera de los valores de los parametros obtenidos a partir de un ajuste por mini-

mos cuadrados cuando se dispongan de datos reales.

A modo de ejemplo, el primer punto critico (PCI) estaria ubicado en:

PCl:[$*=5.0,1,* =0,I,*= 0,I;* = 0,R* = 0]

De acuerdo con los valores indicados  brio no-endémico en vista de que los son [-0.50,-0.10, -1.09, -0.30], es decir,

en la Tabla 1. Este resultado muestra casos infectos son cero. todos los valores son negativos y por
que la mayoria de las personas son sus- ende, es un punto de equilibrio como se
ceptibles a contraer dichas enfermeda- Los autovalores obtenidos tras eva- puede apreciar en la Figura 2 (al consi-

des. Asimismo, es un punto de equili- luar el Jacobiano en dicho punto critico derar 11=0).

Figura 2. Diagrama de campo vectorial Susceptible (S) versus Infectados por la Covid-19 (12) calculado a partir de

12

2

los valores indicados en la Tabla 1.
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