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RESUMEN 

Introducción: El uso de modelos predictivos para la evolución de la pandemia es de gran ayuda para la 

toma de decisiones por parte de las autoridades. 

Objetivo: El objetivo fundamental del presente trabajo fue obtener a través de la Regresión Objetiva 

Regresiva, predicciones de casos confirmados de Covid-19 en el Policlínico Docente Marta Abreu de la 

ciudad de Santa Clara. 

Materiales y métodos: En este trabajo se utilizaron los datos diarios desde enero hasta marzo correspon-

dientes al año 2021 de la cantidad de casos positivos a la covid-19 en el Policlínico Marta Abreu de 

Villa Clara Cuba, un total de 3294 casos de ellos 58 positivos.  

Resultados: En la modelación a corto plazo el modelo fue significativo al 19.7 % con un error de 0.12. 

las variables, dicotómicas, diente de sierra y diente de sierra invertida y del riesgo regresado en 1,3, y 

12 casos la tendencia es negativa y no significativa. 

Conclusiones: Podemos concluir que se obtuvo un resultado perfecto en el largo plazo con la metodolo-

gía ROR. El modelo ROR a corto plazo depende de los casos de covid-19 en el caso anterior, 3 casos 

atrás y 12 casos atrás sin tendencia significativa. El modelo a largo plazo es perfecto y depende de los 

casos de covid-19 en 12 casos atrás, con una tendencia negativa. 

Palabras Claves: Coronavirus, Covid-19, modelación matemática, modelo ROR 
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I. INTRODUCCIÓN  

El mundo se ha visto envuelto en una crisis epidemiológica producida por el nuevo coronavirus 

SARS-CoV-2 que dio origen a la contagiosa y mortal enfermedad Covid-19 1. 

Desde los primeros casos diagnosticados en la ciudad de Wuhan capital de la provincia de Hubei, 

China, ha ido aumentando la cifra de contagiados y de fallecidos, lo que determinó que la Organización 

Mundial de la Salud (OMS) el 11 de marzo del 2020 declara estado de pandemia por la Covid-19.  

(MINSAP, 2020) (WHO, 2020) 1, 2. 

Las enfermedades infecciosas han tenido históricamente un gran impacto en la morbilidad y en la 

mortalidad, lo que seguramente propició que desde hace siglos se hicieran predicciones sobre la evolu-

ción de las epidemias. 

Actualmente los nuevos avances tecnológicos en biomedicina hacen que la creación de equipos mul-

tidisciplinarios sea de vital importancia. Estos grupos pueden estar formados por clínicos, epidemiólo-

gos, matemáticos, estadísticos, informáticos, biólogos, físicos, etc.  

El gran desarrollo adquirido por diferentes ciencias, como la epidemiología, las matemáticas, la esta-

dística, la informática, ha propiciado que actualmente se hayan generado nuevas técnicas en procedi-

mientos emergentes y recurrentes en el campo de la bioestadística y bioinformática (estadística espacial, 

redes neuronales y análisis de datos funcionales, entre otros) para describir la importancia de los mode-

los matemáticos en las enfermedades infecciosas. (Martí Casals K G, Caylà J A, 2009) 3’6. 

Durante esta batalla anti epidémica, al lado de médicos y la investigación biológica, los estudios teó-

ricos basados en modelos estadísticos o matemáticos pueden también jugar un papel para nada despre-

ciable en el entendimiento de las características de la epidemia, para la predicción del punto de infle-

xión, el tiempo final, (Liangrong Peng, etal, 2020) futuro crecimiento potencial , ayuda para estimar el 

riesgo a otros países (Funk S etal, 2020) y en decidir las medidas que contribuyan a frenar la propaga-

ción de la enfermedad 7-9. 

 La estimación de los cambios en la transmisión a través del tiempo puede proveer una comprensión 

dentro de la situación epidemiológica, y la estimación identifica si las medidas de control están teniendo 

un efecto deseado.  

El empleo de modelos estadísticos predictivos en las ciencias de la salud ha crecido significativamen-

te en los últimos años. Estos emergen como un vínculo importante entre la estadística y la práctica mé-

dica; son de gran ayuda en la toma de decisiones y permiten la creación de diversos sistemas y herra-

mientas útiles para reducir las incertidumbres, garantizar mejores actuaciones y establecer eficaces 

medidas de control para la erradicación de las enfermedades (López Fernández, et al 2016) Los análisis 

de las predicciones pueden informar acerca del futuro crecimiento potencial y ayuda a estimar el riesgo 

a otros países. (Funk S, et al,2017) Se han estado utilizando modelos estadísticos predictivos para las 

predicciones de la probable evolución de la COVID-19, entre los que se puede encontrar: Modelo de 

media móvil, integrado regresivo automático (ARIMA), y métodos de suavizado exponencial lineal de 

Brown / Holt (Prades Escobar, E., & Martin Sánchez, D., 2020) 10. 

Los científicos en el mundo comenzaron a trabajar en la modelación matemática de la epidemia pro-

vocada por el nuevo coronavirus SARS.CoV.2 causante de la COVID-19, utilizando diversas técnicas y 

modelos matemáticos. Han sido utilizadas diferentes vías para dicha modelación matemática: ❍ Mode-

lación clásica para las epidemias con modelos SIR basados en ecuaciones diferenciales ordinarias. In-
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vestigaciones en este sentido para la pandemia han sido: (Duyan Kangan, et al 2020) (Cagigal MA, Be-

cario FP., 2020) (Bacaër N. 2020) ❍ Modelación de la Covid-19 basadas en modelos estadísticos de 

series cronológicas. ❍ Modelos predictivos a través del uso de internet. ❍ Modelos basados en inteli-

gencia artificial y Machine Learning. Las modelaciones antes expuestas tienen presente una serie de 

parámetros que permiten la inclusión de varios factores con el fin de expresar, lo mejor posible, las 

realidades de las epidemias (Medina-Mendieta J, et al, 2020) 12. 

El objetivo fundamental del presente trabajo es obtener a través de la Regresión Objetiva Regresiva 

(ROR) predicciones de casos confirmados de Covid-19 en el Policlínico Docente Marta Abreu de la 

ciudad de Santa Clara. 

II. MÉTODO 

 

En este trabajo se utilizaron los datos diarios desde enero hasta marzo correspondientes al año 2021 de 

la cantidad de casos positivos a la covid-19 en el Policlínico Marta Abreu de Villa Clara Cuba, un total 

de 3294 casos de ellos 58 positivos. 

 

El pronóstico se realizó con el uso de la metodología de Regresión Objetiva Regresiva (ROR) que ha 

sido implementada en diferentes variables como los virus y bacterias que circulan en la provincia Villa 

Clara. La modelación Objetiva Regresiva (ROR), se basa en una combinación de variables Dummy con 

modelación ARIMA, donde se crean dos variables Dummy solamente y se obtiene la tendencia de la 

serie, requiere de pocos casos para ser utilizada y permite utilizar también, variables exógenas que posi-

bilitan modelar y pronosticar a largo plazo, en dependencia de la variable exógena. (Osés et al., 2020) 

 

En la metodología ROR, se crean en un primer paso, variables dicotómicas DS, DI y NoC, donde: NoC: 

Número de casos de la base, DS = 1, si NoC es impar; DI = 0, si NoC es par, cuando DI=1, DS=0 y 

viceversa. Posteriormente se ejecuta el módulo correspondiente al análisis de Regresión del paquete 

estadístico SPSS versión 19.0 (Compañía IBM, 2010), específicamente el método ENTER donde se 

obtiene la variable pronosticada y el ERROR. Luego se obtendrán los autocorrelogramas de la variable 

ERROR, con atención a los máximos de las autocorrelaciones parciales significativas PACF. Se calcu-

lan entonces las nuevas variables atendiendo al Lag significativo del PACF. Finalmente, se incluyen en 

la nueva regresión estas variables regresadas en un proceso de aproximaciones sucesivas hasta la obten-

ción de un ruido blanco en los errores de la regresión. 

 

Aspectos éticos  

La investigación estuvo sujeta a normas éticas, donde toda la información recopilada y brindada se uti-

lizó solo con la finalidad declarada. No implicó afectaciones físicas, ni psicológicas, para de esta forma, 

poder generar nuevos conocimientos sin violar los principios éticos establecidos para estos casos. Por 

otra parte, todos los autores involucrados en la investigación, publicación y difusión de los resultados, 

somos responsables de la confiabilidad y exactitud de los resultados mostrados (DHAMM, 2013). 
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III. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

 

Primeramente, se calcularon la estadística descriptiva del riesgo de contraer covid-19, se asignó el valor 

de cero si el PCR era negativo y si el PCR era positivo se le asignó el valor de Riesgo 1. (Tabla 1) ob-

servándose que presentan un valor medio de 0.0176 con una desviación típica de 0.13(Figura 1), el va-

lor medio de esta variable corresponde a 19.33 casos con una desviación estándar de 12.01 casos. (Tabla 

1). 

Tabla 1. Estadística descriptiva de los confirmados en el Policlínico Marta Abreu Año 2021. 

 

Estadísticos descriptivos 

 

 N Mínimo Máximo Media Desv. típ. 

RiesgoCovid19 3294 ,00 1,00 ,0176 ,13154 

N válido (según 

lista) 

3294 
    

 

Tabla 2 Análisis de Varianza del modelo para Covid-19. 

 

ANOVAc,d 

Modelo 

Suma de 

cuadrados gl 

Media 

cuadrática F Sig. 

1 Re-

gresión 

2,019 6 ,336 22,05

2 

,000a 

Residu-

al 

49,981 3276 ,015 
  

Total 52,000b 3282    

a. Variables predictoras: Lag12Riesgo, Lag3Riesgo, Lag1Riesgo, DI, DS, 

NoC 

b. Esta suma de cuadrados total no se ha corregido para la constante porque la 

constante es cero para la regresión a través del origen. 

c. Variable dependiente: RiesgoCovid19 

d. Regresión lineal a través del origen 

 

El modelo fue significativo al 19.7 % con un error de 0.12. (Tabla 2.) con una F 

de Fisher de 22 significativa al 100 %. (Tabla 2) 
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A continuación, se corrió el modelo solamente con Lag12 Riesgo para tener una valoración a largo pla-

zo entrando en el modelo la variable Step POSITIVO obteniéndose un modelo que explica el 100 % de 

la varianza del modelo Tabla 3). 

 

 

Tabla 3. Resumen del modeloc,d 

 

Modelo R R cuadradob R cuadrado corregida 
Error típ. de la 

estimación 

Durbin-

Watson 

 

1 1,000a 1,000 1,000 ,00000 1,696 

 

a. Variables predictoras: Step2133, Step1656, Step1655, Step1652, Step1644, Step1336, Step75, 

Step74, Step14, Step POSITIVO, DS, DI, Lag12Riesgo, NoC 

b. Para la regresión a través del origen (el modelo sin término de intersección), R cuadrado mide la 

proporción de la variabilidad de la variable dependiente explicado por la regresión a través del origen. 

NO SE PUEDE comparar lo anterior con la R cuadrado para los modelos que incluyen una intersec-

ción. 

c. Variable dependiente: RiesgoCovid19 

d. Regresión lineal a través del origen 

 

 

El modelo ROR en cuestión (Tabla 4) está formado por las siguientes variables, DI y DS que son varia-

bles dicotómicas, diente de sierra DS y Diente de sierra invertida DI y del riesgo regresado en 1,3, y 12 

casos (Lag1 Riesgo; Lag3 Riesgo y Lag12 Riesgo) la tendencia es negativa y no significativa. 
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Tabla 4. Coeficientesa,b 

Modelo 

Coeficientes no es-

tandarizados 

Coeficien-

tes tipifica-

dos 

t Sig. B Error típ. Beta 

1 DS ,016 ,005 ,091 3,316 ,001 

DI ,016 ,005 ,091 3,315 ,001 

Tendencia -2,591E-6 ,000 -,039 -1,136 ,256 

Lag1Riesg

o 

,116 ,017 ,116 6,719 ,000 

Lag3Riesg

o 

,057 ,017 ,057 3,326 ,001 

Lag12Ries

go 

,065 ,016 ,069 3,988 ,000 

a. Variable dependiente: RiesgoCovid19 

b. Regresión lineal a través del origen 
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DISCUSION 

 

Las modelaciones de las epidemias es algo histórico y se han ido perfeccionando con el avance de la 

ciencia y las tecnologías, lo que demuestra el papel esencial de la matemática para indicar por dónde se 

puede mover la enfermedad y dar sugerencias de cómo decidir. (Guinovart) 11. 

La enfermedad COVID-2019 ha sido reconocida como una amenaza global, en la cual se han estado 

usando en todo el mundo modelos predictivos para la tendencia epidemiológica del predominio e inci-

dencia de esta, siendo alguno de los modelos utilizados: Suavización exponencial de Brown usado en 

Rusia, y modelos de series de tiempo (ARIMA) empleado en Turquía, Alemania, Francia, Italia, Tai-

landia, China, Corea del Sur e Irán. (Paredes Escobar 2020) 12. 

En el presente artículo de investigación se expusieron predicciones para los casos confirmados a la 

COVID-19 en el Policlínico Docente “Marta Abreu”. El incremento de la cifra de niños y adolescentes 

contagiados por el nuevo coronavirus en la mencionada área de salud demuestra que son tan suscepti-

bles de padecer la enfermedad como el resto de la población. Los niños y adultos mayores deben seguir 

las mismas medidas de bioseguridad orientadas por el Ministerio de Salud Pública para toda la pobla-

ción13 .  

Coincidiendo con los informes diarios del MINSAP, es el sexo femenino el de mayor número de ca-

sos reportados en las últimas semanas (MINSAP 2021) 14.  

Se han obtenido las conclusiones siguientes: La modelación ROR de predicciones obtenidos dan re-

sultados muy significativos para el estudio de la pandemia COVID.19 en el Policlínico Marta Abreu. 

Con los resultados del estudio se facilita a las autoridades, y de hecho ya lo están haciendo, información 

del comportamiento a corto y medio plazo de variables de gran interés para comprender la expansión del 

SARS-CoV2, que podría servir para la toma de decisiones 15. 

 

 

 

IV. CONCLUSIONES 

Podemos concluir que se obtuvieron un resultado perfecto en el largo plazo con la metodología ROR. 

El modelo ROR a corto plazo depende de los casos de covid-19 en el caso anterior, 3 casos atrás y 12 

casos atrás sin tendencia significativa. El modelo a largo plazo es perfecto y depende de los casos de 

covid-19 en 12 casos atrás, con una tendencia negativa. 
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