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	RESUMEN

	Introducción: la tasa de reproducción efectiva (R0) es el número promedio de individuos que se infectan a partir del primer caso en una población susceptible, estima la velocidad de propagación de la enfermedad; es una herramienta de salud pública valiosa para evaluar el efecto de las medidas sanitarias implementadas y para el pronóstico de posibles casos futuros en una epidemia.

	Objetivo: determinar tasas de reproducción (R0) para COVID-19, en Colombia, entre el 6 de enero de 2020 y el 31 de diciembre de 2021.  

	Metodología: estudio transversal, la información se obtuvo de la página web del Instituto Nacional de Salud para COVID-19. 

	Resultados: el modelo mostró la reducción del (R0) alcanzó la cifra de 1 en la primera quincena de abril de 2020, suceso relacionado con la primera cuarentena implementada en el país. A partir de abril de 2020 y hasta mediados de 2021, la R0 osciló entre 0.7 hasta 1,12, incrementándose a partir del 25 de diciembre a 1.28, para llegar a 2.07 el 31 de diciembre del 2021.  

	Conclusiones: R0 es un instrumento primordial para el desarrollo de políticas vinculadas a la prevención y mitigación de la pandemia. No obstante, su estimación demanda de un conjunto de hipótesis epidemiológicas, las cuales pueden variar entre enfermedades y contextos sociales.
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	ABSTRACT

	Introduction: the effective reproduction rate (R0) is the average number of individuals that become infected from the first case in a susceptible population, it estimates the speed of spread of the disease; It is a valuable public health tool for evaluating the effect of implemented sanitary measures and for forecasting possible future cases in an epidemic.

	Objective: to determine reproduction rates (R0) for COVID-19, in Colombia, between January 6, 2020 and December 31, 2021.

	Methodology: a cross-sectional study was carried out; the information was obtained from the website of the National Institute of Health for COVID-19.

	Results: the model showed the reduction of (R0) reached the figure of 1 in the first half of April 2020, an event related to the first quarantine implemented in the country. From April 2020 to mid-2021, the R0 ranged from 0.7 to 1.12, increasing from December 25 to 1.28, to reach 2.07 on December 31, 2021.

	Conclusions: R0 is a fundamental instrument for the development of policies related to the prevention and mitigation of the pandemic. However, its estimation requires a set of epidemiological hypotheses, which may vary between diseases and social contexts.
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	INTRODUCCIÓN

	Un nuevo tipo de coronavirus demostró tener gran capacidad de trasmisión de persona a persona y provocó brotes de neumonía en una vasta área geográfica convirtiéndose luego en pandemia1-3, el 12 de enero de 2020 la Organización Mundial de la Salud nombró a la nueva neumonía 2019-nCoV, luego rebautizada como COVID-194.  La secuenciación del genoma del virus que generó el COVID-19 mostró que está relacionado con el SARS-CoV; el 11 de febrero considerando su similitud filogenética con el SARS-CoV, se denominó SARS-CoV-25. 

	Las manifestaciones clínicas de los pacientes con COVID-19 eran principalmente fiebre, malestar, fatiga, dolor, tos seca, sensación de opresión torácica, disnea6; el virus mostraba una tasa de transmisión e infección muy alta en la fase presintomática; afectó a la salud pública mundial y la economía global8-9; para frenar la propagación de la enfermedad se requirieron nuevos reactivos y métodos de diagnóstico rápidos y precisos10.

	A nivel comunitario, los modelos epidemiológicos se constituyeron en eje primordial para el análisis de la transmisibilidad, analizando procesos de propagación, detección, prevención, control, así como de posibles tratamientos11.

	Los modelos básicos como SIR (Susceptible, Infectado y Recuperado) o SEIR (Susceptible, Expuesto, Infectado, Recuperado) se utilizaron por la simplicidad y eficiencia de sus resultados, permitieron entender el comportamiento de la enfermedad en una población determinada, y luego extrapolar la información a modelos más complejos12,13. 

	Dos indicadores de importancia epidemiológica para la predicción del impacto en la comunidad son la tasa básica y la tasa efectiva de reproducción; ambos ofrecen un panorama general sobre la eficacia de las medidas de contención contra la epidemia, así como las posibles consecuencias sobre la población y el sistema de salud11,14.

	La tasa de reproducción, R0, se define como el número promedio de individuos que pueden llegar a infectarse a partir del primer caso infectado en una población completamente susceptible11,14.

	Cabe mencionar que las tasas modelan cuantos individuos susceptibles pueden ser infectados por una persona enferma, convirtiéndose así en una medida de la “velocidad de contagio” si, por ejemplo, la tasa es igual a 2, significa que un enfermo infectaría a dos personas susceptibles. Operativamente, si la tasa es inferior a 1 se deduce que la enfermedad no se está propagando porque cada enfermo “contagiaría” a menos de 1 persona11.

	METODOLOGÍA

	Se realizó un estudio transversal, la información se obtuvo de la página web del Instituto Nacional de Salud para COVID-19 entre el período comprendido entre el 6 de marzo de 2020 al 31 de diciembre de 202115-18, además se utilizó el estimador COVID-19 de la Organización Mundial de la Salud y la Organización Panamericana de la Salud; ésta es una interfaz que ayuda a los países a calcular la tasa de transmisión de COVID-19 utilizando el número de casos notificados en fechas definidas según el paquete R “EpiEstim”19-21 

	La siguiente relación brinda una manera sencilla de valorar la tasa de reproducción de una epidemia con información comúnmente disponible de incidencia (casos nuevos) diaria14:
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	donde: t: es el día calendario

	a: es el número de días transcurridos desde el diagnóstico

	u y v: son los límites del periodo en que un caso es contagioso 

	C(t): es el número de casos diagnosticados 

	W(a): es un ponderador (una distribución) de los casos ocurridos a días atrás. 

	Obsérvese el supuesto de que la estimación de (R0) con el número de casos diagnosticados hoy corresponde al (R0) de seis días atrás, pues se incorpora un atraso fijo de cuatro días para que surjan los síntomas y dos días para que se comuniquen los resultados de laboratorio de la prueba de diagnóstico14.

	RESULTADOS

	En la Figura N°1 se observa la curva epidémica para los casos de SARS-CoV-2 por días para los años 2020 y 2021 en Colombia, se presentan cuatro picos epidemiológicos bien definidos, el primero comienza desde el 6 de marzo de 2021 con 1 caso registrado hasta el 19 de agosto de 2020 con 13 056 casos; el segundo pico se evidencia a partir del 13 de octubre de 2020 con 5 015 casos hasta el 15 de enero de 2021 con 20 855 casos, el tercer pico va del 8 de marzo de 2021, con          2 205 casos hasta llegar al día 26 de junio de 2021 con 33 594 casos, y por último el cuarto pico de la epidemia comienza el día 20 de diciembre de 2021 con 1 699 casos, hasta llegar al 31 diciembre con 10 401 casos. 

	

	Figura N°1

	Curva epidémica para COVID-19 en Colombia. 

	La Figura N°2 resalta la R0 a inicios de la pandemia en Colombia, el modelo muestra una fuerte reducción del indicador en la primera quincena de abril de 2020, este suceso se relaciona con la primera cuarentena implementada en el país; se observa con claridad que la tasa que llegó a estar alrededor de 1. A partir de abril de 2020 hasta mediados de diciembre de 2021 la R0 osciló entre 0.7 hasta 1.12. A partir del 25 de diciembre se registra una cifra de 1.28, que se incrementa hasta llegar a 2.07 el 31 de diciembre de 2021. 

	

	Figura N°2 

	Tasa estimada de reproducción (R0) para COVID-19 en Colombia. 

	DISCUSIÓN

	Estimaciones fiables sitúan el valor R0 del COVID-19 entre 1.4-2.5; valores similares al R0 del SARS coronavirus se obtuvieron al inicio de la epidemia, los mismos que se redujeron a un R0 de 0.67-1.23 en estos días, valores más altos comparados con otros coronavirus como el síndrome respiratorio de oriente medio (MERS) que registró cifras de R0 entre 0.29-0.80; por tanto, se deduce que el nCoV-2019 es más fácilmente transmisible que el MERS22.

	En el reporte de los primeros 425 pacientes de Wuhan se informó que la epidemia duplicó el número de casos cada 7.4 días. Con un intervalo serial promedio de 7.5 días (IC 95% 5.3- 19.0), R0 se estimó en 2.2 (IC 95% 1.4-3.9); la diseminación era alta22, con un periodo de incubación promedio de 5.2 días23; cuando la infección cruza barreras internacionales, se realizaron varios estudios calculando R0 en diferentes países. Liu en su investigación reportó R0 con un rango entre 1.5 y 6.6; en un país cercano a Colombia como Perú, Román obtuvo R0 de 2.97; durante el brote el R0 alcanzó 3.2 en Corea del Sur y 3.3 en Italia23. 

	La relevancia práctica de estos datos permitió a la autoridad sanitaria monitorizar el impacto de un programa de contención; en Colombia, por ejemplo, R0 de la COVID-19, se estimó en 1.5 para el mes de marzo, poco tiempo después del inicio del brote14, lo que obligó a redefinir la política pública con medidas de prevención y mitigación, si bien estos modelos admiten hacer mediciones que parten de un panorama estadístico, es necesario avanzar en estudios asociados a la biología del virus que ayuden a calibrar de manera precisa estos valores23.

	 

	Por otro lado, R0 permitió determinar el impacto del número de pruebas positivas reportadas para medir el comportamiento de la pandemia; en Alemania se obtuvo un "R0 de pruebas" de 1.38, aunque el número de contagios se mantuvo en 1; se deduce por tanto que los valores R0 en las cifras de incidencia deben ser corregido por este factor24.

	Otra variable de ajuste es de tipo estacional, que debe informarse como un rango, R0 enero – R0 julio, por ejemplo, en lugar de un valor estático; en Alemania se calculó un valor R0 de 1,34 para infecciones en marzo de 2020; correspondiendo R0 en enero de 1,68 y un mínimo en julio de 1,01; estos datos son más consistente con información sobre la progresión de la pandemia para el semestre, mayor en enero y menor en julio24.

	Estudios realizados por Our World in Data señalan los países con las mayores tasas de reproducción (R0) contra COVID-19 mientras al 18 de enero de 2022: Nepal 2.62, Irak 2.52, Japón 2.49, Bangladesh 2.72, Kosovo 2.20, y Omán 2.19; mientras que al 23 de enero fueron: Chile 2.93, Bangladesh 2.72 y Maldivas 1.96 25; resultados comparados con Colombia al 31 de diciembre de 2021 que fue de 2.07 muestran el estado global de la pandemia.

	Otra aplicación del R0 de COVID-19 es la posibilidad de valorar su comportamiento en comparación con brotes infecciosos anteriores, el valor de R0 de COVID-19 varió ampliamente de 1.4 a 6.68 con una media de 2.98, mayor a brotes anteriores como SARS, dengue, Zika, H1N1 con excepción de sarampión que tuvo el valor más alto alcanzando R0 = 13. Indirectamente R0 mide el efecto de medidas epidemiológicas como la cobertura de vacunación23,26.

	 

	CONCLUSIONES

	Si bien los resultados presentados en el caso de estudio, dilucidados a la luz de la simulación, consienten apreciar eventos asociados al análisis de la pandemia en Colombia, muestran la R0 como un instrumento primordial para el desarrollo de políticas vinculadas a la prevención y mitigación de la pandemia. No obstante, su estimación demanda de un conjunto de hipótesis epidemiológicas, las cuales pueden variar entre enfermedades y contextos sociales.

	RECOMENDACIONES

	Continuar el análisis con la información para todo el año 2022 y 2023.
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