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RESUMEN
Este estudio analiza el uso de autdmatas celulares (AC) para simular la propagacion de la
influenza. A pesar de la falta de datos especificos para Panama, los resultados mostraron que
los AC pueden ofrecer una representacion precisa y detallada de la dindmica de propagacion
de enfermedades en el ambiente. Se observé una correspondencia razonable con los modelos
continuos, subrayando su potencial para predecir y controlar epidemias, las cuales derivan
en un incremento en el uso de los servicios de salud y, por ende, un mayor consumo
energético que se traduce en emision de méas contaminantes ambientales. El estudio también
enfatizé la necesidad de disponer de datos epidemioldgicos precisos y actualizados, ya que

son cruciales para la eficacia de los modelos. Esta investigacion destaca el valor de los AC
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en la modelizacion de enfermedades y la importancia de los datos robustos para el desarrollo
de politicas de salud publica eficaces.
Palabras clave: Ambiente, autobmatas celulares, contaminantes, modelos epidemioldgicos,

salud publica

ABSTRACT

This study examines the use of cellular automata (CA) to simulate the spread of influenza.
Despite the lack of specific data for Panama, the results showed that CA can provide an
accurate and detailed representation of disease spread dynamics in the environment. A
reasonable correspondence with continuous models was observed, underlining their potential
for predicting and controlling epidemics, which result in increased use of healthcare services
and, consequently, higher energy consumption leading to the emission of more
environmental pollutants. The study also emphasized the need for accurate and up-to-date
epidemiological data, as they are crucial for the effectiveness of the models. This research
highlights the value of CA in disease modeling and the importance of robust data for the
development of effective public health policies.

Keywords: Environment, cellular automata, pollutants, epidemiological models, public
health

INTRODUCCION
La comprension insuficiente de los principios de la modelizacion matematica y el

tratamiento de datos puede representar un obstaculo al modelar fendmenos naturales o
fisicos. Sin embargo, el valor de estos modelos para analizar situaciones reales e interpretar
resultados ha aumentado significativamente. En el contexto de las epidemias, los modelos
matematicos se han convertido en una herramienta de apoyo esencial por varias razones
(Trujillo, 2020):

e Revelan patrones que no son evidentes a simple vista.

e Permiten obtener informacion sobre las relaciones existentes entre los

distintos elementos que intervienen en un fendmeno que ocurre en el ambiente.
e Facilitan la prediccion del comportamiento de las enfermedades, lo que sirve

como base para la toma de decisiones y la implementacion de acciones para el
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cuidado de una poblacion, a fin de hacer un uso eficiente y eficaz de los recursos

disponibles y reducir la emision de contaminantes al ambiente.

Existen multiples modelos de prondstico para enfermedades que utilizan automatas
celulares, como el Modelamiento Computacional de la Dinamica de Transmision de la
Varicela mediante Autdmatas Celulares (Cell-DEVS) (Romero et al., 2018), A Model Based
on Cellular Automata to Simulate Epidemic Diseases (White et al., 2006), y Dynamic
Cellular Automata Based Epidemic Spread Model for Population in Patches with Movement
(Athitan et al., 2014).

En lo que sigue se definira autdmatas celulares de dimension uno y la definicion para
dimensidn superior se derivada de ella (Wolfram 1994).

SeaS ={0,1, ...,k — 1} el conjunto de estado de cada elemento o célula, que llamaremos

alfabeto. La secuencia bilateral

X = X_pX_1XoX1Xp **

es llamada la configuracion del autémata celular y al conjunto de todas las configuraciones
es conocido como el espacio de configuracion, & = SZ, donde Z es el conjunto de los niimeros
enteros.

Para nuestro caso, se considerara que el tiempo es discreto y que cada configuracion, de
todas celulas cambian a la vez.

Para cada tiempo, el cambio de estado de una célula depende de su estado actual, y de los
2r vecinos alrededor de €l y por la funcién

f:S8 = S
de la forma
X = PG 5t 3

La dinamica de la evolucion del autdmata celular est4 determinada por una funcion F de

cada célula individual, es decir,
F:Z-%X
sobre la configuracion total del autémata celular que de manera general esta dada por
Qi+ — F®) c 0®
donde Q® = Fty.
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Podemos definir de forma coloquial el automata celular como un modelo matematico que
consta de una cuadricula de células, cada una de las cuales puede estar en un namero finito
de estados. La cuadricula puede ser de cualquier dimension, pero para simplificar, a menudo
se consideran autématas celulares unidimensionales (una linea de células) o bidimensionales

(una cuadricula de células).

Las partes principales de un autémata celular son:
e El conjunto de estados (S)
e Laconfiguracion (X)
e El espacio de configuracion (%)
e La funcidn de transicion (f): Esta es la regla que determina como cambia el
estado de cada célula en cada paso de tiempo. La funcion de transicién toma en cuenta
el estado actual de una célula y los estados de sus vecinos para determinar el estado

de la célula en el siguiente paso de tiempo.

Dada la importancia de entender el comportamiento de ciertas enfermedades, el objetivo
de este trabajo es desarrollar un modelo matematico de la dindmica de transmision de la

influenza utilizando autématas celulares (AC).

MATERIALES Y METODOS

Para llevar a cabo los experimentos computacionales de este estudio, se utilizo el lenguaje
de programacion Python, un lenguaje altamente flexible y poderoso que es ampliamente
utilizado en la ciencia de datos y la investigacion computacional. Se seleccioné Python
debido a su facilidad de uso, capacidad para manipular grandes conjuntos de datos y
compatibilidad con una amplia gama de paquetes de software que son Utiles para la

modelizacion y simulacion.
Los paquetes de Python que se utilizaron incluyen random, numpy, matplotlib y pandas.

El paquete random se utilizd para generar nimeros aleatorios, que son esenciales en la

simulacion de la propagacion de enfermedades. Numpy, otro paquete fundamental, se utiliz6
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para operaciones matematicas y manipulacion de matrices, proporcionando funciones para
trabajar con grandes conjuntos de datos multidimensionales. Matplotlib se empled para la
creacion de graficos y visualizaciones de datos, permitiendo la representacion gréfica de los
resultados de la simulacion. Finalmente, el paquete pandas se uso para la manipulacion y
analisis de datos, ofreciendo estructuras de datos flexibles y eficientes que facilitan la

organizacion y manipulacién de datos complejos.

Todos los experimentos computacionales se realizaron en una computadora portatil
equipada con un procesador Intel Core i7-8750H de 2.20 GHz y 16.0 GB de memoria RAM.

Esta configuracién de hardware proporciond suficiente potencia de procesamiento y
capacidad de memoria para manejar los calculos intensivos y los grandes conjuntos de datos
asociados con las simulaciones de autdmatas celulares y el anélisis de datos posteriores. A
pesar de la intensidad computacional de este tipo de modelado, la combinacion de hardware
potente y el uso eficiente de Python y sus paquetes permitieron realizar los experimentos de

manera eficiente.

Las reglas que utiliza para la simulacion para representar la dindmica de transicion de los
diferentes estados de las células
( Lsi St = 0yn(Sxap) =1
2,si S,’éij = 1y Tiempolncubaciéon > 1
f (S};ij’s?i(i,j) ) =<{3,si S,’éij = 2 y TiempoRecuparacion = 5

3, si S,’éij = 3y Tiempolnmunidad > 7

L S,’éij, en otro caso

donde S ={0,1, 2,3} es el conjunto de estados con: susceptibles = 0, expuestos = 1,
infectados = 2 y recuperados =3, y n( -) es la funcion que devuelve la cantidad de estados

igual a 2 como se muestra en la figura 1.

Figura 1.

Transicién entre los estados

o 0 v R ( ™\
& & L K)
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Una de las limitaciones, ya mencionada, para un estudio de propagacion de enfermedades

es contar con una data que contenga informacion oportuna y valida. Hasta donde fue posible

indagar, no se cuenta con una base de datos para los casos de Influenza, en Panama4, acorde

con las necesidades del modelo en estudio.

Es por ello por lo que, al revisar algunas investigaciones y publicaciones de las entidades

encargadas del estudio del comportamiento de enfermedades, se decidio aplicar los datos

sobre el comportamiento de la influenza proporcionado por la (CDC, 2019) de 225 personas

analizadas, asumiendo que ese comportamiento del virus en otros paises es similar en

Panama.

RESULTADOS Y DISCUSION

Para la implementacion se establecié los pardmetros que alimentaran la simulacion y las

propiedades de los automatas celulares los cuales muestran en la tabla 1.

Tabla 1.
Parametros del modelo

Pardmetro Significado Datos de la simulacion
N NUmero de personas 100
T Tiempo total de la simulacion 50
St Numero de susceptibles al inicio de la temporada 87
E; Numero de expuestos al inicio de la temporada 4
I; Namero de infectados al inicio de la temporada 9
R; Numero de recuperados al inicio de la temporada 0
M Tiempo de incubacion de la influenza 1-2
1 Tiempo de recuperacion de la influenza 1-7
N3 Tiempo de inmunidad de la influenza 7
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Después de realizar la simulacion computacional mediante los Automatas Celulares, se
podré generar una secuencia de estados mediante el tiempo considerado para la simulacion
que permitira observar la evolucion de la propagacion de la enfermedad, lo cual se presenta

en la figura 2.

Figura 2.

Simulacion computacional de los automatas celulares

L e g
2% 3

Se puede observar en la figura 3 que la poblacion total va a pertenecer a la poblacion de
los recuperados. Estos nos permiten considera que la simulacién usando AC nos proporciona
de manera detallada como se propaga la enfermedad. y el periodo latente de la enfermedad
como va abarcando toda la poblacién; ademéas cabe resalta que los cuando los estados
susceptibles, expuestos disminuyen el estado infectado disminuye, ya que hay menos
poblacion que infectar. Desde aqui, se puede construir las curvas de evoluciéon de las

poblaciones epidemiolodgicas.
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Figura 3.
Curvas de evolucion de las poblaciones epidemioldgicas
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Como complemento se determind los parametros f,y,o utilizando los datos de la
simulacion para nuestro sistema de ecuaciones en derivadas ordinarias del siguiente sistema

de ecuaciones

E'(t) = S(t)I(t) — 0.25E(¢t)
I'(t) = 0.25E(t) — 0.14I(¢)
R'(t) = 0.14I(t)

Este es un modelo clasico tipo SEIR cuya representacion grafica es la figura 4, se puede

{ S'(t) = =S()I(t)

observar una diferencia con respecto a la figura 3, es por las caracteristicas propias de los
modelos uno es continuo y el otro es discreto, lo que resulta interesante es que los AC nos
proporciona una concepcion similar de la propagacion de la enfermedad.
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Figura 4.
Modelo SEIR mediante ecuaciones diferenciales ordinarias
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CONCLUSIONES

Se revela el potencial de los automatas celulares (AC) para simular la propagacion de
enfermedades como la influenza, brindando una vision detallada y granular de su evolucidn.
A pesar de las diferencias con los modelos continuos, los AC ofrecen representaciones
coherentes y precisas de la dindmica epidemioldgica, resultando especialmente Gtiles en el

disefio de estrategias de prevencion y control.

No obstante, su eficacia depende de la disponibilidad de datos precisos y actualizados,
subrayando la necesidad de sistemas de vigilancia epidemioldgica robustos. Este trabajo se
vio limitado por la ausencia de datos especificos para Panama, lo que obligd a los

investigadores a basarse en datos de la CDC, asumiendo un comportamiento similar del virus.
En conclusion, este estudio demuestra la eficacia de los Automatas Celulares (AC) en la

simulacion de la propagacion de enfermedades. Ademas, subraya la importancia de contar

con datos precisos y actualizados para el disefio de politicas de salud publica basadas en
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evidencia cientifica. La integracion de métodos de modelado cada vez mas sofisticados con
datos epidemioldgicos de alta calidad augura un futuro en el que podremos predecir y
controlar las epidemias con mayor exactitud, minimizando asi su impacto negativo tanto en

la salud publica como en el medio ambiente.

Por otro lado, existe un desafio pendiente: evaluar los impactos ambientales no
considerados en la relacion entre el medio ambiente y una epidemia, como es el caso del
COVID-19. Un ejemplo concreto es la forma en que la poblacion de Panama descarta
mascarillas y otros materiales de proteccion personal, lo cual podria tener consecuencias

ambientales significativas (Jose JesUs Guerrero Rojas, 2021).
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