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importantes para los árboles de decisión aprendidos 
por el algoritmo. Las variables encontradas usando este 
método son (en orden descendente de importancia): 
Temperatura axilar media, saturación media de O

2
, 

frecuencia cardíaca media, procalcitonina media, 
tendencia de los eosinófilos, tendencia de plaquetas, 
valor medio del dímero D, valor medio de Ck, tendencia 
de la bilirrubina total y tendencia del fibrinógeno. 

Tabla I: Resultados de la precisión, sensibilidad y matriz de confusión (número de verdaderos positivos, falsos positivos, verdaderos negativos y falsos negativos) 
producidos por el algoritmo cuando se aplica para predecir la gravedad clínica en los horizontes de predicción de 2, 3 y 5 días.
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Con un mayor peso para la clase de evolución severa
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Introducción

Hasta la fecha, se han elaborado varios modelos 
matemáticos para ayudar a la formulación de políticas 
para la COVID-19 en una amplia gama de intervenciones 
en diversos países, que abarcan desde las estrategias 
de ensayo hasta las medidas de cierre1-6. Aunque la 
modelización de las pandemias no carece de defectos, 
y sus escenarios previstos no pueden adoptarse 
sin crítica y, por lo tanto, traducirse directamente 
en políticas7, la modelización puede ser un valioso 
instrumento de apoyo para orientar la política cuando se 
evalúa de manera integrada. 

El análisis de datos en condiciones de aislamiento, como 
en los cruceros marítimos, nos permite abordar algunas 
cuestiones clave relativas al riesgo de segundas olas en 
un entorno sin perturbaciones externas9,10. El estudio de 
la evolución del patógeno en islas ofrece la oportunidad 
de conocer cómo se produce la propagación y cómo 
las restricciones de movilidad afectan la propagación 
en zonas relativamente aisladas, ya sea debido a los 
cierres de transporte implementados para contener la 
propagación de COVID-19 o debido a sus condiciones 
geográficas. El cierre de las Islas Baleares incluye el cierre 
de aeropuertos y puertos para los pasajeros, lo que 
hace del archipiélago un sistema prácticamente cerrado. 
Por lo tanto, las Islas Baleares presentan una excelente 
oportunidad para explorar cómo el confinamiento y las 
medidas posteriores afectan a las segundas olas. 

Modelo

En este trabajo presentamos un modelo compartimentado 
para las islas Baleares que incluye, además de los compar-
timentos susceptibles (S), enfermos (D) y recuperados (R), 
un compartimento expuesto (E) y un compartimento infec-
cioso presintomático (I) para incorporar el período de incu-
bación, ya que los tiempos de transición entre estos dos 
últimos compartimentos son cruciales para la modelización 
de la COVID-193,4. Debido al tamaño de la población, po-
demos implementar un modelo en el que consideramos a 
cada habitante como un individuo. Cada individuo se ubica 
en uno de los 67 municipios determinador por el censo. 
La movilidad entre municipios se incluye utilizando los da-
tos de desplazamiento del censo de 2011 proporcionados 
por el INE11. Los estados de los individuos corresponden 
a un modelo SEIDR: S, susceptible; E, expuesto, corres-
pondiente al período latente; I, infeccioso, correspondiente 
al período presintomático; D, enfermo, correspondiente a 
estar infectado con o sin síntomas; y R, recuperado. Las 
transiciones entre estos estados son las siguientes: S se 
convierte en E en contacto con un individuo infectado (I o 
D) con probabilidad β. Después de un período de latencia 
T

lat
 días, E se convierte en I; después de un período infec-

cioso presintomático T
inf
 días I se convierte en D, y después 

de duración de la enfermedad T
dis

, D se convierte en R.

Durante un día, el modelado procede de la siguiente manera:

1. Se considera la población en su lugar de residencia, 
para cada municipio se seleccionan parejas de 
individuos en el mismo municipio, digamos i y 
j. Luego, actualiza su estado de acuerdo a las 
reglas dinámicas. Para cada municipio p, N

p
 pares 

son elegidos al azar donde N
p
 es el tamaño de la 

población del municipio p. 
2. Se consideran los individuos distribuidos en los 

municipios de trabajo. Para cada municipio p’, 
elegimos pares N

p
’ de individuos al azar que trabajan 

en el mismo municipio.
3. Se reanuda desde 1.

Los detalles del modelo se pueden encontrar en:  
VM Eguíluz, J Fernández-Gracia, JP Rodríguez, 
JM Pericás, CJ Melián, medRxiv doi: https://doi.
org/10.1101/2020.05.03.20089623

Resultados

A continuación, comparamos los resultados del modelo e 
identificamos los valores de los parámetros que mejor se 
ajustan a los datos. Los datos de los infectados activos 
y los casos acumulados se obtienen del Ministerio de 
Sanidad12. En particular, los informes oficiales proporcionan 
datos sobre el número acumulado de infectados, curados 
y fallecidos. El número de casos activos se toma como la 
diferencia entre el número acumulado de casos infectados 
y las muertes y las curaciones. 

Una vez calibrado el modelo, exploramos la probabilidad 
de un escenario de segunda ola en función de la fecha 
inicial del primer caso importado y el número de casos 
importados antes del cierre. La introducción de un solo 
caso infectado importado después de que haya expirado 
la primera ola se correlaciona fuertemente con el riesgo de 
una segunda ola (Figura 1a). La intensidad y la duración 
de la segunda ola dependen de valores específicos que 
captan las condiciones aplicables cuando aparecen 
casos recién infectados, por ejemplo, la probabilidad de 
transmisión, que depende de los hábitos de la población, 
la higiene y el distanciamiento social, y la restricción de 
la movilidad. El pico de la segunda ola es muy sensible 
al valor real del número de casos durante la primera ola, 
sintomáticos y asintomáticos, que a su vez depende de la 
fecha de la primera exposición. Como era de esperar, la 
intensidad del segundo pico es más pronunciada cuantos 
menos casos hubo en la primera ola, ya que el número 
de susceptibles restantes tras esa primera ola es mayor.

Suponiendo que los individuos recuperados obtienen 
inmunidad, exploramos el número estimado de casos 
infectados bajo dos escenarios de inmunización basados 
en la fecha de la primera infección y el número de casos 
importados antes del cierre del transporte aéreo y 
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marítimo (Figura 1b). En primer lugar, analizamos cómo 
la estimación de los individuos infectados es sensible 
al número de casos reales, controlado en el modelo 
con la fecha de la primera infección. Exploramos el 
rango temporal de la primera infección desde el 28 de 
enero (que corresponde a la estancia en Francia de la 
primera persona detectada con COVID-19 en Baleares 
antes de regresar a Mallorca) hasta el 7 de febrero (que 
corresponde a 30 días antes del 10º caso confirmado). 
En segundo lugar, exploramos las estimaciones bajo 
el supuesto de que más de un caso importado podría 
haber pasado desapercibido en las Islas Baleares antes 
del cierre de los aeropuertos. En función de estos dos 
parámetros, el rango de inmunización va desde el 3% 
hasta el 64%. Asumiendo inmunidad después de la 
recuperación, el llegar a la inmunización de rebaño en 
la población depende sensiblemente de la fecha de la 
primera infección y del número de casos importados 
antes del cierre del transporte aéreo y marítimo. La 
interpretación de la inmunización de rebaño indica que si 
los individuos infectados se vuelven inmunes, entonces el 
20% de la inmunización de rebaño impide la propagación 
para números reproductivos inferiores a 1,25. Suponiendo 
que el primer caso estuvo expuesto a la infección durante 
su estancia en Francia en los últimos días de enero, el 
porcentaje de la población infectada puede llegar al 50%, 
lo que podría impedir un segundo pico elevado, para 
valores del número reproductivo básico inferiores a 2. Por 
el contrario, si el primer caso se infectó 30 días antes 
de que se notificaran 11 casos confirmados en las Islas 
Baleares, el porcentaje de individuos infectados podría 

ser inferior al 10%, con lo que se estaría muy lejos de 
la inmunidad potencial de rebaño (sólo para valores del 
número básico de reproducción inferiores a 1,1). 

Nuestro estudio muestra que un modelo que incluye 
cinco compartimentos, junto con información sobre la 
movilidad entre municipios puede utilizarse para captar 
la propagación de las epidemias en una comunidad 
cerrada. La validación del modelo con los datos oficiales 
nos permitió obtener los parámetros que mejor se 
ajustaban a los datos. Nuestra exploración del modelo 
sugiere que la población de las Islas Baleares está por 
debajo del umbral de inmunización del rebaño y, por lo 
tanto, es susceptible a nuevos brotes dependiendo de 
cómo se adquiere la inmunidad y cómo se aplican las 
restricciones de movilidad. En particular, la movilidad y 
la probabilidad de transmisión, que dependen del uso 
general de máscaras y protocolos de higiene por parte 
de la población, podrían alterar la tasa de ataque. 

El modelo también tiene varias limitaciones: falta una 
estructura poblacional más detallada, que permita evaluar 
los riesgos de las subpoblaciones que están expuestas de 
forma diferente al virus, como la población de ancianos o 
los trabajadores sanitarios; no se considera una transmisión 
ambiental26; considera que los individuos asintomáticos y 
sintomáticos son infecciosos de la misma manera, aunque 
la excreción vírica en los individuos asintomáticos es 
efectivamente menor5; no contempla el hecho de que los 
individuos infectados sintomáticos modifiquen su movilidad 
de manera drástica, ya sea si se les pone en cuarentena 
en su casa o se les admite en un hospital; y asume que 
los individuos tienen garantizada la inmunidad al virus, al 
menos para las escalas de tiempo exploradas aquí.
 
El uso de herramientas de modelización es un 
complemento de los estudios de campo que pueden 
utilizarse para anticipar el progreso de una pandemia y 
ayudar así a las autoridades sanitarias a tomar decisiones. 
En el caso de las Islas Baleares, hay dos ventajas 
principales en cuanto a la precisión de los modelos. 
En primer lugar, como la incidencia durante el primer 
pico fue relativamente baja y la capacidad hospitalaria, 
incluidas las camas de la UCI, no se superó, el escenario 
previsto de una segunda ola con más intensidad es 
más factible que en otras zonas. En segundo lugar, el 
tamaño relativamente pequeño de las Islas Baleares 
y la organización de los sistemas de salud y vigilancia 
epidemiológica hacen que el recuento oficial de los 
casos notificados sea más fiable que en otras zonas, 
debido a que las bajas tasas de pruebas, la sobrecarga 
de los hospitales y la falta de recopilación centralizada de 
datos obstaculizaron las estimaciones iniciales.

La realización de nuevos estudios de modelización 
de futuras oleadas de COVID-19 en combinación con 
nuevos datos reforzará el conocimiento de los mejores 
supuestos teóricos.

Figura 1 A: Ajuste del modelo a los datos y proyección a la segunda ola. 
Las cruces moradas representan los datos del número de infectados activos 
en Baleares del 26 de febrero al 13 de abril; la línea sólida negra es nuestro 
mejor ajuste si la epidemia comenzase el 7 de febrero con un solo infectado; 
la línea punteada es la proyección, primero del fin de la primera ola y luego de 
la segunda ola que empezamos con un solo infectado el día 6 de junio; el área 
sombreada anaranjada representa los infectados que según el modelo no fueron 
detectados. B. Porcentaje de infectados durante la primera ola en función del día 
de introducción de infectados y de cuántos infectados se introducen10.
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Introducción

A finales de marzo, el Consejo Superior de 
Investigaciones Científicas (CSIC) lanzó, apoyado por 
donaciones de empresas, un conjunto de proyectos 
para estudiar distintos aspectos de la COVID-19. Los 
más importantes son los grandes proyectos de vacunas 
o de medicamentos para paliar los síntomas más 
agudos de la enfermedad. Una de esas donaciones, 
proveniente de AENA, dio lugar al proyecto Distancia-
COVID (https://distancia-covid.csic.es), coordinado 
desde el IFISC y el Centro de Estudios Avanzados de 
Blanes, y con tres objetivos bien definidos: 

1) Crear un observatorio de la movilidad durante la 
pandemia. En un estudio reciente hemos probado que el 
número de casos y, como consecuencia, el número de 
personas ingresadas en UCI y fallecidas está fuertemente 
ligadas a la movilidad1. Es por lo tanto fundamental 
estudiar cómo los distintos niveles de medidas, desde 
el confinamiento más duro de marzo hasta las fases 
de desescalada o los confinamientos perimetrales de 
septiembre, afectan a la movilidad. 
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