ANEXO

1. MODELO DE COINFECCION

El modelo de coinfeccion presentado aquf es de tipo compartimental, sin edad y describe los distintos estados epidemio-
légicos de la poblacién en el tiempo con relacidn al dengue y a la COVID-19. Se basa en el modelo de Derouich et al.’
para dengue y en el modelo SEIR? para COVID-19, e incluye nacimientos y muertes. Su implementacion es determinista.
La evolucion temporal es de tiempo continuo y estd gobernada por un conjunto de ecuaciones diferenciales, que se des-
criben a continuacion.

Para el huésped:
dNSS/dt= pN = uNg - AN - AN
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dNSE/dt = -uNg + A Ng - A NG - o N

st/dt = -uNg - ANy - v N + o N
dN./dt = -uN, - A NG, + v N

D' VSR si
dNg/dt=-uN, - 7N - AN + AN
dN|E/dt =-uNg + AN+ AN -y N - o N,

dNu/dt =-uN, + ANy - 7N, -y N, + o N
dN|R/dt = -HN\R + Yan - YDN\R + }\’DNSR
dNRs/dt = -uNgg + YN - ¥Ngg

dNg/dt =-uN_ + AN - o N, +y N
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dNg/dt =-pN, -y Ny + o N, +y N

dNge/dt = -uN_, + v N, + N
dNge/dt = -uN + v N, + y N
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Para el vector:
dVS/dt =V -V, - ALY,
dv/dt=-u V + 2V,

donde:

p es la tasa de mortalidad y de natalidad del huésped (consideradas iguales de modo de conservar la poblacién constante).
1/o. es el tiempo de latencia de COVID-19.

1/¥. Yy 1/v, son los periodos infectivos para COVID-19 y dengue, respectivamente.

A= B(Ng+ N, + N )/N es la fuerza de infeccién para COVID-19, con f.= R (u + o) (u + y)/o..

b es el nimero de picaduras por vector por dia.

p es la probabilidad mutua de transmision del virus de dengue entre huésped y vector.

v,= p.b.V/N es la fuerza de infeccion para dengue.

1,, es la tasa de mortalidad y de natalidad del vector (consideradas iguales de modo de conservar la poblacién constante).
A, =pb.(N+ N+ N, + N)/Nes la fuerza de infeccién en el vector.

2. MODELADO DE LAS MEDIDAS SANITARIAS EN COVID-19

La reduccion en la tasa de contagio de COVID-19 debido a la implementacion de medidas sanitarias es modelada a par-
tir de una funcién de contagio B.(t) de tipo exponencial, propuesta por Cotta et al* El valor inicial B, ., queda definido
por el R, de cada escenario considerado para el contagio considerado, y la reduccién se implementa hasta llegar a una
tasa de contagio final e igual para todos escenarios, B, (ver detalles en la seccién siguiente).

3. PARAMETRIZACION

Se utiliza una mortalidad tipo | con expectativa de vida de 75 afios, es decir 1/u= 27 375 dias.

A continuacion, se presentan los pardmetros utilizados en las simulaciones para dengue, para COVID-19 y para los efec-
tos de las medidas de aislamiento.

Dengue

Picaduras por unidad de tiempo: b= 0,75 (escenario de referencia)’

1/n,,= 4,0 dias’

Duracién del perfodo infectivo 1/y,= 4,0 dias. El valor considerado corresponde al valor intermedio entre el empleado
por Derouich et al.' y el considerado por la OMS*.

Probabilidad de transmisién entre huésped y vector: p=0,75".

Introduccion de dengue en la poblacién mediante V,/V = 1E-7 mosquitos infectados a t = 10 dias



Poblacion de huéspedes inmunes (considerando una regién con dengue endémico y que la inmunidad es de por vida): 25%.

COVID-19

Periodo de incubacion: 1/c.= 6,0 dias®.

Duracién del periodo infectivo: 1/y.= 7,0 dias®

Numero reproductivo de COVID-19 de cada escenario: R, =20 R =25 R =40°

Introduccién de COVID-19 en la poblacién a t = 1 dia, con N /N = 1E-5 repartida por igual entre infectados y expuestos.

3.1 PARAMETROS RELACIONADOS CON LAS MEDIDAS DE AISLAMIENTO
Tiempo de inicio de la cuarentena temprana: T, = 40 dfas
Tiempo de inicio de la cuarentena tardia: T, = 70 dias

Funcién de contagio: B(t) = B.exp(C.(tT)))>.

Benico = Roniaa® + 0+ v)/o con R . de cada escenario.
b= Ronai + 0 + v)/0 con Ry = 1.5°

3.2 PARAMETROS MODIFICADOS PARA EL MODELADO DE LA ACCION DE LA CUARENTENA SOBRE LA DINAMICA DEL DENGUE
Periodo infectivo de dengue (1/y,) = 6,0 dfas
Picaduras por vector por dia (b) = 1,0
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