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RESUMEN

El Dengue es una de las arbovirosis més importantes presente en climas tropicales y subtropicales afectando a personas de todas las edades y con una
incidencia en el mundo que continda aumentando convirtiéndose en un verdadero problema de salud publica. Se transmite por un ciclo humano-
mosquito-humano con el mosquito Aedes aegypti como vector primario. Actualmente se estima que hay entre 100 y 400 millones de infecciones cada
afio, siendo la enfermedad transmitida por artrépodos mas comun a nivel mundial en lo que se refiere a la tasa de morbilidad. La infeccién puede
provocar una gran variedad de alteraciones, aunque tipicamente la mayoria de las infecciones son asintomaticas (80%). Actualmente no existe un
compuesto profilactico o terapéutico autorizado contra el virus del dengue, el tratamiento es de apoyo y los métodos de diagnéstico definitivo no suelen
ser asequibles para todas las personas, por lo que los avances tecnolégicos han tomado un papel importante para apoyar la prevencién, control y
diagnéstico temprano de la enfermedad. La inteligencia artificial (1A) es una ciencia que se asocia a la automatizacion de tareas y el disefio de sistemas
inteligentes los cuales tienen una gran capacidad para realizar multiples y avanzados andlisis diagnésticos y epidemiolégicos, asi como relacionar y
contrastar datos de diversas fuentes. Diversos estudios han demostrado que mediante las I1As y el uso de algoritmos de clasificacion de aprendizaje
automatico se puede mejorar la precision, la velocidad, la confiabilidad y el rendimiento en la prevencién, deteccién y control del dengue.
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ABSTRACT

Dengue is one of the most important arboviruses present in tropical and subtropical climates affecting people of all ages and with an incidence in the
world that continues to increase, becoming a real public health problem. It is transmitted by a human-mosquito-human cycle with the Aedes aegypti
mosquito as the primary vector. Currently, it is estimated that there are between 100 and 400 million infections each year, being the most common
arthropod-borne disease worldwide in terms of morbidity rate. The infection can cause a wide variety of alterations, although typically most infections
are asymptomatic (80%). Currently there is no authorized prophylactic or therapeutic compound against the dengue virus, treatment is supportive and
definitive diagnostic methods are not usually affordable for everyone, so technological advances have taken an important role in supporting prevention,
control and early diagnosis of the disease. Artificial intelligence (Al) is a science associated with the automation of tasks and the design of intelligent
systems which have a great capacity to perform multiple and advanced diagnostic and epidemiological analyzes, as well as to relate and contrast data
from various sources. Several studies have shown that through Al and the use of machine learning classification algorithms, accuracy, speed, reliability
and performance can be improved in the prevention, detection and control of dengue.
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Introduccion

El dengue es una enfermedad epidémica, infecciosa, sistémica y dindmica, causada por un arbovirus transmitido
por mosquitos vectores del género Aedes, principalmente por la especie Aedes aegypti y en un menor porcentaje por la
especie Aedes albopictus. Es una de las enfermedades arbovirales mas importantes que afecta a personas de todas las
edades y con una incidencia global que ha ido aumentado enormemente, convirtiéndose en un verdadero problema de
salud publica. Actualmente se estima que hay entre 100 y 400 millones de infecciones cada afio mientras que alrededor
de la mitad de la poblacion mundial corre el riesgo de contraer esta enfermedad, siendo la enfermedad transmitida por
artrépodos mas comun a nivel mundial en lo que se refiere a la tasa de morbilidad (en términos de mortalidad seria la
malaria) (Jing & Wang, 2019; Villacorta, 2021; OMS, 2022; Sarmiento et al., 2022).
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Los virus de dengue (DENV) se consideran entre los arbovirus mas importantes, presentandose principalmente en
los climas tropicales y subtropicales de todo el planeta, sobre todo en las zonas urbanas y semiurbanas. Los DENV son
del género Flavivirus, de la familia Flaviviridae y comprenden varios serotipos estrechamente relacionados: DENV1,
DENV2, DENV3 y DENV4 (recientemente se propuso la existencia del DENV-5); y aunque comparten caracteristicas
epidemioldgicas, son genéticamente diferentes. La via de transmision de estos virus involucra la picadura de un mosquito
hembra infectada, la cual tras un periodo de incubacién puede transmitir el agente patdgeno durante toda su vida, siendo
las personas infectadas los portadores y multiplicadores principales del virus (Brooks et al., 2021; Villacorta, 2021; OMS,
2022; Villacreses et al., 2023).

Las manifestaciones clinicas del dengue dependen del huésped infectado y de los factores virales los cuales
contribuyen al desarrollo de la enfermedad. La infeccion causada por cualquiera de los serotipos del virus puede provocar
una gran variedad de alteraciones, aunque tipicamente la mayoria de las infecciones son asintomaticas. Después de un
periodo de incubacidn de 4 a 10 dias, aparece un cuadro viral caracterizado por poseer entre sus principales sintomas una
fiebre de méas de 36-38 °C, dolores de cabeza, dolor retroocular, dolor intenso en las articulaciones (artralgia) y musculos
(mialgia), inflamacién de los ganglios linfaticos y erupciones; con la posibilidad de evolucionar a un dengue grave,
caracterizado por choque, dificultad para respirar, sangrado grave y/o complicaciones graves de los drganos. No existe
un tratamiento especifico para la enfermedad, sin embargo, las investigaciones de laboratorio tempranas y precisas y la
bisqueda de atencién médica adecuada, cruciales para la recuperacion de los pacientes con dengue, permite reducir
enormemente la tasa de letalidad de esta infeccion, que actualmente es de menos de un 1% en las Américas (OPS, 2016;
Jing & Wang, 2019; Villacorta, 2021).

Dada la gran variabilidad de la sintomatologia del dengue la Organizacion Mundial de la Salud (OMS) en el 2009
establecid una clasificacion con dos categorias: dengue (sin signos de alarma o con estos) y dengue grave, permitiendo
un mejor manejo de las formas no graves en los establecimientos de primer nivel de atencion (El dengue leve rara vez se
asocia con complicaciones fatales) y la atencién especializada de las formas graves en los establecimientos de tercer nivel
(el dengue grave puede causar la muerte sin la atencion médica adecuada) (OPS, 2016; Mayrose et al. 2022; Villacreses
et al., 2023). Por otra parte, la infeccion multiple con dos 0 mas serotipos de dengue es un factor de riesgo importante que
aumenta la probabilidad de padecer dengue grave y hasta morir, caracteristica a tener en cuenta si se considera que, en
las Américas, el Aedes aegypti se encuentra ampliamente distribuido en todo el territorio haciendo circular los distintos
tipos de serotipos del dengue (OPS/OMS, 2022).

En general, los principales macrodeterminantes que propician la aparicion de dengue en una regién dada son el
crecimiento poblacional, la urbanizacién inadecuada y no planificada, las migraciones, las pobres condiciones sanitarias
y el calentamiento global, viéndose favorecida la distribucidn del virus en climas calidos y himedos lo que podria explicar
su comportamiento estacionario, es decir, en el hemisferio sur la mayoria de los casos ocurren durante la primera mitad
del afio mientras que en el hemisferio Norte, los casos ocurren mayormente en la segunda mitad, correspondiendo a los
meses mas calidos y lluviosos (Sarmiento et al., 2022; OPS/OMS, 2022).

En las Gltimas décadas ha aumentado enormemente la incidencia del dengue en el mundo, reportandose de acuerdo
a la OMS que el nimero de casos se ha multiplicado por 8 en las dos Ultimas décadas, desde medio millén de casos en el
2000 a més de 2,4 millones en 2010 y 5,2 millones en 2019. Una gran mayoria de los casos son asintomaticos o con
sintomas leves, por lo que se estima que el nimero real de casos de dengue es superior a los notificados (OMS, 2022).
Ademas, en las Gltimas cuatro décadas la incidencia de dengue en las américas se ha incrementado pasando de 1,5 millones
de casos acumulados en la década de los 80, a 16,2 millones en la década del 2010-2019 reportdndose en la actualidad
que cerca de 500 millones de personas en las Américas estan actualmente en riesgo de contraer dengue (OPS/OMS, 2022).

La amplia distribucion de Aedes aegypti y el aumento de la densidad poblacional en muchas grandes areas urbanas
estdn relacionados con la extensa distribucion y la elevada incidencia de las infecciones del virus de dengue,
encontrdndose entre los principales factores determinantes la falta de instalaciones para realizar el diagndstico en algunos
paises, latardanza en el diagnéstico y los programas de control ineficientes, asi como los sistemas deficientes de vigilancia
epidemioldgica y entomoldgica (Sarmiento et al., 2022). Por lo tanto, la continua investigacion y avance de los métodos
de prevencion y diagnoéstico del dengue se hacen necesarios dado el impacto mundial que genera en la salud humana.

La historia del control de las enfermedades transmitidas por vectores es muy extensa y las evidencias muestran lo
exitosos que fueron varios programas en el pasado; sin embargo, la aplicacion de las herramientas de control tradicionales,
la participacion social y la comunicacion; han llevado tiempo, se han aplicado de forma parcial o insuficiente y no han
sido oportunas, continuas ni sostenibles, como tampoco se han evaluado bien (Antonio et al., 2022). Ademas, en lo se
refiere al diagnéstico del dengue, de acuerdo a los expertos en el &rea, es un desafio que requiere tomar en cuenta varios
factores, entre ellos el historial clinico que permitird conocer el inicio de la enfermedad y si el paciente ha realizado viajes
recientes a zonas endémicas. También es importante el cuadro clinico, no obstante, no puede ser utilizado de forma aislada
para realizar un diagndstico exacto y por ello resulta necesario realizar pruebas de laboratorio para confirmar el
diagndstico, donde la muestra que se han de tomar para estos examenes y el método a utilizar depende de la fase clinica
de la enfermedad en que se encuentra el paciente. La complejidad en este proceso usualmente puede asociarse a la falta
de experiencia de algunos médicos y la gran cantidad de informacion involucrada. (OPS, 2016; Mata et al., 2020).
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Se utilizan varios métodos para el diagndstico de la infeccién por DENV, incluida la prueba de hemograma
completo, los andlisis de frotis de sangre periférica (FSP), métodos de aislamiento del virus, la deteccion del genoma viral
(mediante RT-PCR o RT-PCR en tiempo real), la deteccion de antigeno y las pruebas serolégicas. Muchos de los métodos
para el diagnéstico definitivo del dengue son costosos e inaccesibles en muchos hospitales, por lo que la identificacion
de las caracteristicas clinicas y los parametros hematol6gicos apoyan la diferenciacién de pacientes con dengue,
permitiendo adecuar una mayor investigacion y un tratamiento temprano para el paciente. La infeccion de los DENV en
el cuerpo provoca una disminucién en el nimero de leucocitos y plaquetas, datos fundamentales para brindar un
tratamiento temprano a los pacientes con dengue; por lo tanto, el analisis FPS puede ayudar considerablemente al
diagndstico ayudando a actuar como un complemento de la prueba de hemograma completo y el método de captura de
antigeno NS1; Sin embargo, el FSP, requiere mucho trabajo y necesita un patélogo experto para una interpretacion
adecuada (OPS, 2016; Muller et al., 2017; Chaloemwong et al., 2018; Mayrose et al. 2022).

Los métodos de diagnéstico mas comunes y precisos como la prueba de ELISA y la prueba de la reaccion en
cadena de la polimerasa de transcripcién inversa (RT-PCR), aunque son Utiles para el diagnéstico de dengue, estos
requieren de equipos y personal especializados para poder realizarlos, siendo menos asequibles en areas remotas o con
pocos recursos donde el dengue es endémico. En la practica cotidiana, si no se cuenta con una adecuada infraestructura
de laboratorio, equipamiento, reactivos y personal capacitado no es posible disponer de los resultados rapidamente para
proporcionar la mejor atencion clinica al paciente; Ademas, el diagndstico temprano permite tomar medidas de control
del vector para disminuir la transmision (Hoyos, 2022).

Actualmente no existe un compuesto profilactico o terapéutico autorizado contra el virus del dengue y
solamente una vacuna contra el dengue, Dengvaxia de Sanofi Pasteur, ha sido autorizada en 20 paises, pero la aceptacion
ha sido deficiente (Thomas & Yoon, 2019). Aunado a que el tratamiento es de apoyo y los métodos de diagnéstico
definitivo de laboratorio no suelen ser asequibles para todas las personas, los intentos de reducir la incidencia global de
la fiebre del dengue se han centrado en el control del vector Ae. Aegypti, que ha demostrado ser un desafio (Ant et al.,
2018).

Bajo este contexto, la ingenieria y los avances tecnoldgicos ha tomado un papel importante y protagonico en
colaboracion con los investigadores de epidemiologia, en aras de hacer frente y buscar soluciones inteligentes que
mitiguen el impacto que genera esta enfermedad, presentandose un sin nimero de investigaciones para apoyar la
prevencion, control y diagnostico temprano de la enfermedad. Uno de los ocho principios rectores para la transformacién
digital del sector de la salud promovidos por la Organizacién Panamericana de la Salud (OPS) es la inteligencia artificial
(IA) siendo definida por esta como “la ciencia que desarrolla maquinas para hacer tareas que requeririan inteligencia
humana, lo cual incluye multiples areas diferentes de aplicacion” (OPS, 2023). La IA desde distintas perspectivas ha sido
vista como una disciplina cientifica, la ciencia sobre la inteligencia, la cual se asocia a los modelos computacionales con
la capacidad de percepcion, cognicidn y accion; asi como una disciplina que se relaciona con la ingenieria en la
automatizacion de tareas y también como una disciplina en el disefio de sistemas inteligentes (Hoyos, 2022).

Es reconocido que aspectos como el aumento de la capacidad de computo, el creciente volumen de datos generados
diariamente y los avances en distintos algoritmos de IA fomentan y retroalimentan las medidas de transformacion digital
promoviendo el acceso igualitario a una atencién de la salud oportuna, facilitando la transformacion hacia sistemas de
salud mas proactivos, predictivos y preventivos. La implementacién de la inteligencia artificial esta creciendo en todas
las areas del saber, destacando en el area de la salud con numerosos ejemplos exitosos de su utilizacion en salud
poblacional, investigacién, procesos de cuidado, soluciones para los pacientes, optimizacién de operaciones en salud y el
diagndstico de enfermedades con el fin de apoyar el que hacer del médico, existiendo numerosos estudios que prueban su
utilidad en el abordaje de la enfermedad del Dengue y mejorar asi la salud pablica mundial (Hoyos, 2022; OPS, 2023).

Actualmente, las clinicas médicas estan muy bien equipadas con méquinas totalmente autométicas y esas maquinas
generan una gran cantidad de datos para tomar las medidas necesarias en el diagnostico de enfermedades; sin embargo,
tienen una gran cantidad de dimensionalidad, por lo que las aplicaciones médicas encuentran problemas de cambio
frecuente de datos, errores humanos al ingresar datos manualmente, heuristica basada en reglas intratables. Una rama de
lainteligencia artificial son las técnicas de aprendizaje automatico (ML, machine learning), que se dedica al entrenamiento
de datos mediante modelos matematicos, con el fin de encontrar un patrén o una estadistica con la que describa ese
conjunto de datos. Se pueden utilizar para el andlisis de datos médicos y son un dominio que incluye todos los métodos
de clasificacion supervisados, donde los algoritmos analizan datos una y otra vez para producir resultados mas efectivos.
Los sistemas que utilizan el ML toman los datos del paciente como sintomas, datos de laboratorio y algunos de los
atributos importantes como entrada y generan resultados de diagndstico precisos. De esta forma, mediante el uso de
algoritmos de clasificacion de aprendizaje automatico, para cualquier enfermedad especifica, se puede mejorar la
precision, la velocidad, la confiabilidad y el rendimiento del diagnédstico (Raval et al., 2016; Cugota, 2020).

En particular, se han desarrollado muchos modelos de ML para respaldar el control y diagnéstico del dengue,
como la red neuronal convolucional (CNN), méaquina de vectores de soporte (SVM - Support Vector Machine) y las redes
neuronales artificiales (ANN). La CNN ayuda al reconocimiento de mosquitos de campo y es una arquitectura de red
neuronal artificial basada en perceptron multicapa. Suelen ser redes neuronales totalmente conectadas, donde cada
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neurona de una capa esta conectada a todas las neuronas de la siguiente capa Rakotonirina et al. (2021). La SVM es una
técnica de clasificacion que funciona muy bien con datos de alta dimensidn y busca un hiperplano separador con el margen
mas alto. Tienen una alta complejidad algoritmica y extensos requisitos de memoria de la programacion cuadratica. Por
Gltimo, las ANN son sistemas de procesamiento de informacién cuya estructura y funcionamiento emulan a las redes
neuronales bioldgicas contenidas en el cerebro humano y que han demostrado ser una valiosa estrategia inteligente para
la prediccion del dengue (Tchapet Njafa & Nana Engo, 2018; Mello-Roman et al. 2022; Rios Rios, 2022)

Las ANN tienen una gran capacidad de prediccidn, operacion paralela y adaptabilidad, brindando herramientas
poderosas para analizar, modelar y dar sentido a datos clinicos complejos en una amplia gama de aplicaciones médicas.
Existe una gran variedad de arquitecturas ANN diferentes que han sido ampliamente utilizadas como herramientas
asistidas por computadora sobre diagndstico automatico de enfermedades, siendo de gran importancia para ayudar a los
médicos a evitar diagndsticos erréneos; no obstante, en la mayoria de los casos estan especializadas principalmente para
malaria, por lo que aun requieren estudiarse mas a profundidad su uso en el diagnéstico del Dengue. Existen otras
herramientas médicas asistidas por computadora que utilizan diferentes enfoques de inteligencia artificial, como el
sistema experto (ES), los algoritmos genéticos (GA), la logica difusa (FL), las redes neuronales difusas (FNN), entre
otras; sin embargo, todas ellas tienen en comin gue solo pueden manejar un nimero limitado de entradas (Tchapet Njafa
& Nana Engo, 2018; Horst et al. 2021).

La gran cantidad de datos generados hoy en dia continlla aumentando considerablemente, siendo necesario
desarrollar nuevas herramientas de manipulacion de datos para extraer conocimiento significativo. Por esta razén la
exploracién de nuevos campos de conocimientos junto con los principios de la 1A ha llevado al desarrollo de herramientas
de diagnosticos novedosos e innovadoras que tienen un enorme potencial para mejorar los servicios de atencion médica.
Por ejemplo, el dominio de la patologia digital junto con la 1A ha brindado resultados precisos y reproducibles a partir de
las iméagenes digitales de alta resolucién de los portaobjetos que se visualizan y analizan mediante algoritmos automaticos
de andlisis de imagenes, proporcionando estrategias de diagnéstico mas competente para ayudar a los pat6logos. (Mayrose
etal. 2022). Por otro lado, en el campo de la bioinformatica, el aprendizaje automatico se aplica ampliamente a una amplia
gama de datos, como registros médicos electrénicos y datos 6micos, para lograr una multitud de tareas, como la
clasificacion de enfermedades o el descubrimiento y desarrollo de nuevas terapias. (Horst et al. 2021).

Hallazgos
1A en el analisis de la epidemiologia molecular y satelital

Hoy en dia, la 1A, especialmente el aprendizaje automatico (ML), se explora cada vez mas para realizar analisis
exitosos en el campo biomédico para apoyar el disefio de estrategias eficientes de diagnostico, prevencién y tratamiento
(Fonseca et al. 2019). A través de las nuevas tecnologias y la generacion de nuevos enfoques de aprendizaje profundo
para procesar y analizar grandes cantidades de datos unicelulares de alta dimension y alto rendimiento, ha permitido medir
varios aspectos de las células, incluidas las moléculas de ARNm, las proteinas, las marcas epigenéticas y las
modificaciones de histonas. Una manera para extraer automaticamente la estructura de estos conjuntos de datos masivos
y de muestras maltiples sin supervision es a través de un enfoque unificado basado en un codificador automatico o redes
neuronales profundas para procesar y extraer la complejidad de los datos pan-6micos.

Amodio et al. (2019) aplicaron por primera vez un enfoque de aprendizaje profundo sin supervision a datos de una
sola celda a gran escala, presentando un nuevo marco de autocodificador, una arquitectura no supervisada llamada
SAUCIE (Sparse Autoencoder for Unsupervised Clustering, Imputation and Embedding), que aprovecha la capacidad de
un codificador automatico para eliminar el ruido, imputar y visualizar, y agregar regularizaciones cuidadosamente
disefiadas para realizar la correccién por lotes y la agrupacién. De esta forma, mediante SAUCIE y su capacidad de
realizar simultaneamente varias tareas clave para el analisis de datos de grandes cantidades de secuenciacién de ARN
unicelular y datos CyTOF (citometria de masas por tiempo de vuelo), analizaron un conjunto de datos de 180 muestras
que constaron de 11 millones de células T de pacientes con dengue en la India. De este modo, presentaron una alternativa
para el procesamiento de datos de esta dimensionalidad y escala que se generan en cohortes de pacientes.

El examen microscépico de las imagenes de FPS se considera el estdndar de oro para investigar diversas
enfermedades y los avances hacia el analisis de imagen automatizado de FPS ha permitido la posibilidad de acelerar el
diagndstico, reducir el error inter e intraobservador y reducir la carga de los patdlogos. En los Gltimos afios, se han
explorado varios enfoques de aprendizaje automatico/profundo con técnicas avanzadas de procesamiento de imagenes
médicas para el diagnostico de enfermedades a partir de FPS, entre ellas, Mayrose et al. (2022) incorpora una técnica
basada en ML y deteccion de blobs para divisar las caracteristicas de las plaquetas y linfocitos a partir de las imagenes
microscopicas digitales de FPS, contribuyendo de manera eficiente al diagndstico temprano y automatizado del dengue.
El estudio facilitd un algoritmo de deteccion de blobs clinicamente aceptable para la deteccion de trombocitopenia en
casos de dengue, una deteccion automatizada de dengue basada en las caracteristicas morfologicas y de la matriz de
dependencia espacial de nivel de gris (GLSDM) extraidas del linfocito, y un analisis comparativo sometiendo los
resultados a varios clasificadores supervisados populares creados utilizando una politica de validacidn cruzada de diez
veces considerando las caracteristicas profundas y el patron binario local (LBP). Las caracteristicas profundas y LBP
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junto con el clasificador SVM produjeron la mejor clasificacién contribuyendo con éxito a la clasificacion del conjunto
de datos. De esta forma, con unos resultados clinicamente aceptables demostraron un potencial prometedor en una
configuracion de bajos recursos utilizando la IA como herramienta coadyuvante para el diagndstico de dengue.

Fonseca et al. (2019) para monitorear la diversidad del genotipo de los virus del Dengue, el chikungunyay el zika
de manera consistente y precisa, desarrollaron una nueva herramienta bioinformatica llamada “ArboTyping” para
clasificar las secuencias con respecto a su especie y subespecie (es decir, serotipo y/o genotipo). El nuevo método para el
genotipado de estos virus se implementa en el marco del software Genome Detective, que se valido en un gran conjunto
de datos que evalUa el rendimiento de la clasificacién con respecto a las secuencias del genoma completo, las secuencias
del genoma parcial y los productos de métodos de secuenciacion de proxima generacion. Este método computacional
involucro la alineacion de las secuencias de referencia seguidas de reconstrucciones de arboles filogenéticos y fue basado
en modelos evolutivos apropiados de forma automatica, precisa y rapida. Como resultado obtuvieron la clasificacion de
alto rendimiento de estas especies y genotipos de virus en segundos ayudando a comprender la aparicion y propagacién
de brotes, ambos aspectos vitales para desarrollar estrategias efectivas de prevencidn y tratamiento.

Hasta la fecha, no hay tratamientos antivirales especificos disponibles y la vacuna contra el dengue recientemente
autorizada tiene limitaciones para sus usos (Biswal et al., 2019). Por lo tanto, el control de mosquitos (Ae. control de
aegypti) sigue siendo el enfoque principal para prevenir y controlar los brotes. Sin embargo, como las estrategias para el
control de mosquitos han demostrado ser un desafio, volviéndose cada vez menos eficientes debido al aumento de las
resistencias a los insecticidas, se ha requerido de estrategias alternativas y eficientes, siendo una de las mas reconocidas
e implementadas para el control del dengue en varios paises la utilizacion de mosquitos transinfectados artificialmente
con cepas bloqueadoras de virus de la alfa-proteobacterium Wolbachia pipientis, un endosimbionte intracelular obligado
que se encuentran en artropodos y nematodos (Ant et al., 2018).

La estrategia emergente de biocontrol se basa en la capacidad de la bacteria heredada Wolbachia para reducir la
replicacion viral en Ae. Aegypti y consiste en liberar mosquitos artificialmente infectados con Wolbachia en poblaciones
de Ae. Aegypti. Esta medida no es necesariamente incompatible con otros programas de control y es una de las
intervenciones en curso mas prometedoras contra los arbovirus (Hoffmann et al., 2015). Para demostrar lo prometedor de
esta alternativa, Iftikhar et al., (2020) ha desarrollado un marco matematico para la estrategia de control genético inducido
por Wolbachia y con la ayuda de herramientas de inteligencia artificial (1A), representaron valores paramétricos precisos.
El modelo se compone del coeficiente variable generalizado y las tasas de apareamiento multiple entre compartimentos
infectados y no infectados de dengue para pronosticar el control de la enfermedad. A partir de los anélisis, concluyeron
que la estrategia de control genético es una técnica prometedora y que el papel de los mosquitos macho infectados con
Wolbachia en las estrategias de control genético puede interpretarse mejor de una manera econémica con la ayuda de un
modelo tedrico.

Entre las herramientas de identificacion de la infeccidn por Wolbachia en Ae. Aegypti se encuentra los métodos de
la reaccion en cadena de la polimerasa cuantitativa TagMan (gPCR), el ensayo de amplificacion isotérmica mediada por
bucle (LAMP) y més recientemente la espectrometria de masas de tiempo de vuelo por ionizacién por desorcion laser
asistida por matriz (MALDI-TOF MS). El uso de inteligencia artificial en el analisis de espectros MALDI-TOF MS es
un enfoque emergente en entomologia médica. Uno de los estudios més recientes es el de Rakotonirina et al., (2021)
quienes criaron y analizaron Ae. aegypti infectados artificialmente con Wolbachia en laboratorio y en campo, mediante
el uso de MALDI-TOF MS y un método de aprendizaje profundo como la red neuronal convolucional (CNN), en el
contexto de implementar una estrategia de control de arbovirus basada en el uso de esta bacteria endosimbiética. Los
resultados mostraron que la red neuronal convolucional (CNN) reconoci6 patrones espectrales de Ae. aegypti asociados
con la infeccién por Wolbachia. EI MALDI-TOF junto con la CNN (sensibilidad = 93 %, especificidad = 99 %, precision
= 97 %) fue maés eficiente que el ensayo de LAMP, y tan eficiente como la qPCR para la deteccion de Wolbachia. Por lo
tanto, la primera evaluacion de la precision del MALDI-TOF MS vy la inteligencia artificial implicé en un método
interesante y confiable con alta sensibilidad y especificidad para evaluar la prevalencia en campo de Wolbachia en
mosquitos Ae. aegypti.

Diversos autores estan de acuerdo que las variables climaticas y geogréaficas de un sector son macrodeterminantes
que no solo afectan en el desarrollo y la supervivencia del vector Ae. aegypti sino también en su papel en la transmision
del dengue en la poblacion. Es por lo expuesto que el estudio y evaluacion de estos factores desde un punto de vista
epidemioldgico y entomoldgico permite el desarrollo de intervenciones de control en el ambito local (Chowell et al.,
2011; Alvarado-Prado & Nieto, 2019; Pefia et al., 2021). De este modo, Lu et al., (2022) mediante la utilizacion de bases
de datos publicas y registros de dengue de dos ciudades del sur de Taiwan (Kaohsiung y Tainan), exploraron si los factores
de contaminacion del aire predicen la incidencia de dengue ademas de los factores climaticos clésicos. La distribucion de
la incidencia de Dengue mensual (MDFI) se examind mediante la prueba de Kolmogorov-Smirnov (prueba de KS) y el
grafico cuantil-cuantil normal (grafico Q-Q) y se utiliz6 regresién logistica con un modelo lineal generalizado binomial
(GLM) para analizar la contribucion del orden de los meses, los indices meteorolégicos, los indices de calidad del aire y
los valores UV en MDFI. Los resultados que obtuvieron sugieren el orden del mes, el minimo de particulas con un
diametro de 10 pm (PM10), el minimo de particulas con un didmetro de 2,5 um o menos (PM2.5) y los dias de

@ @@@ Boletin de Malariologia y Salud Ambiental. Volumen LXIIl. Marzo 2023. ISSN:1690-4648
L AT I T 193




Ministerio del Poder Popular para la Salud

Boletin

de Malariologia
y Salud Ambiental

ISSN: 1690 - 4648 Marzo 2023, Vol. LXIII (EE), 189-200

precipitacion confirman el papel de los factores climaticos clasicos e ilustra un papel biol6gico potencial de los
contaminantes del aire en el desarrollo del Dengue.

1A en la valoracion clinica

Las multiples variables demograficas, clinicas y de laboratorio representan en conjunto una gran cantidad de
informacion que el personal médico debe analizar en poco tiempo, conduciendo a dificultades en la eleccién del
procedimiento a seguir en escenarios especificos, siendo como resultado un desafio complejo en el diagndstico y
tratamiento temprano y adecuado para cada paciente en particular. Bajo este contexto, las mejoras en la disponibilidad de
datos y las capacidades de andlisis brindan oportunidades para el surgimiento de nuevas herramientas que faciliten el
diagndstico rapido y preciso del dengue, como el desarrollo de estrategias asistidas por computadora las cuales podria
apoyar la toma de decisiones en entornos clinicos. Los sistemas de soporte de decisiones (DSS), son un ejemplo de las
nuevas herramientas que nos permite apoyar en la actualidad la toma de decisiones del personal médico al utilizar datos
para mejorar los procesos realizados por un ser humano, resultando Gtil para el cumplimiento de varios de los aspectos
involucrados en el diagnéstico y tratamiento del dengue.

El desarrollo de los DSS para el diagnéstico del dengue han sido implementados en diversos trabajos como el de
Hoyos & Toro, (2022a) el cual mediante modelos de diagndstico que utilizan mapas cognitivos borrosos (FCM)
clasificaron a pacientes segun el tipo de dengue, mostrando un buen desempefio con una precisién de 0,89. El sistema que
presentaron demostro ser un apoyo a la decision clinica que clasifica el cuadro clinico segin su gravedad, permitiendo un
adecuado diagnéstico del dengue y mediante relaciones causales evalla el comportamiento de las variables clinicas y de
laboratorio que describen los signos y sintomas relacionados con el dengue.

Por otro lado, el modelo que presentaron Hoyos & Toro (2022b) va més all4, y no solo clasifica al paciente, sino
que también evalla el comportamiento de los signos y sintomas del dengue a lo largo del tiempo, dando recomendaciones
sobre qué factores pueden influir y aparecer en el curso de la enfermedad; también demostrando un rendimiento mayor,
probablemente porque las relaciones fueron extraidas de los datos y no asignadas por expertos, como ocurre con FCM.
En este estudio desarrollaron un DSS clinico que utiliza un ciclo auténomo de tareas de analisis de datos (ACODAT) para
verificar y corregir datos clinicos, clasificar los pacientes segun el tipo de dengue, y en base a esta Ultima caracteristica,
recomendar la mejor opcion de tratamiento a partir de una lista de tratamientos disponibles. La clasificacion del dengue
demostr6 un 98% de precision y se realizo utilizando dos técnicas de ML ampliamente utilizadas en el campo médico, las
ANN y SVM, que son excelentes técnicas para encontrar relaciones de variables lineales y no lineales en conjuntos de
datos médicos; ademas, para las tareas de prescripcién (tratamiento) se emplearon técnicas evolutivas (un algoritmo
genético). Finalmente, el sistema es flexible y fAcilmente adaptable, lo que permitird agregar nuevas tareas para el analisis
del dengue.

En las Ultimas décadas, el tema del diagnostico del dengue ha sido estudiado utilizando diferentes estrategias de
inteligencia artificial, por lo cual Rios Rios (2022), propuso determinar la arquitectura de red neuronal més adecuada para
el diagndstico del dengue a partir de los sintomas de la enfermedad. Realizaron un prototipo de diagnéstico del dengue
utilizando redes neuronales artificiales-multilayer propagation (RNA-MLP), y probaron el uso de la red tipo
“cascadefeedforward”, que es una variante del “feedforward”, que consiste en ingresar todos los datos de entrada a cada
una de las capas ocultas incluida la capa de salida, asi como, de cada capa anterior a una capa posterior. Como resultado
fueron capases de analizar, tratar y adecuar los datos proporcionados por la Direccion Regional de Salud (DIRESA),
distinguiendo los sintomas del dengue sin alarma, dengue con alarma y dengue grave, encontrando que la arquitectura de
RNA - MLP cascadefeedforward de dos capas ocultas: 24 - 12 — 4 — 1, es la que mejores resultados ofrece con un error
cuadratico medio equivalente a 0,0457, factor de regresion R=0,90715 y efectividad de 95,35%.

Con el fin de brindar una herramienta rapida y precisa para el diagnéstico del dengue, malaria, fiebre tifoidea, y
fiebre amarilla, Tchapet Njafa & Nana Engo, (2018) presentaron el marco QAMDiagnos, un modelo de memoria
asociativa cuantica para el diagndstico de estas enfermedades las cuales tienen varios signos y sintomas similares. Las
memorias asociativas (AM) son una clase de ANN especializadas en el reconocimiento de patrones y caracterizadas por
su rapidez, la mejor combinacion eficiente de computo y la tolerancia intrinseca al ruido; y las memorias asociativas
cuanticas (QAM) son las que combinan la neurocomputacion con los calculos cuénticos. La inversién de fase introducida
en el algoritmo QAM lineal original aumenta la capacidad de la memoria, demostrando hacer un diagnéstico eficiente
cuando se insertan signos y sintomas particulares de una enfermedad, ademas de ser capaz de distinguir una sola infeccion
de una poliinfeccion. Asimismo, el algoritmo QAM no lineal ayuda a confirmar o corregir el diagnostico y a hacer algunas
sugerencias al personal médico para el tratamiento.

Por otro lado, el recuento de plaquetas y los valores de hematocrito en sangre son pruebas de laboratorio
importantes para el diagndstico del dengue, sin embargo, las técnicas manuales para el examen hematologico son
subjetivas y laboriosas. Para hacer frente a este desafio Lazuardi et al., (2013) desarrollaron un contador de plaquetas
automatico basado en un microscopio estandar equipado con una cdmara web digital que captura y transfiere las imagenes
del microscopio a una computadora personal. El software se desarrollé usando C#.net y se aplicé Matlab para desarrollar
el algoritmo para permitir la deteccion automatica y el recuento de plaquetas en las imagenes. Para evaluar el rendimiento
del software, el método se compar6 con el procedimiento manual estandar, consiguiendo un coeficiente kappa de 0,6, lo
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que indica una concordancia moderada entre el método basado en computadora y el manual, demostrando que este tipo
de tecnologias de bajo costo podrian ser de gran ayuda para los centros de atencidn primaria de salud y los entornos de
escasos recursos que no cuenten con el personal adecuado o el acceso a herramientas que puedan proporcionar un
diagndstico confiable.

IA para la interconectividad en las fuentes de informacion

A través de mecanismos de inteligencia artificial se puede contrastar diversos tipos de datos, como bioldgicos (de
la enfermedad), climaticos y a su vez, estadisticas vitales. Gran variedad de trabajos han comparado multiples bases de
datos, siendo uno de ellos el estudio de Sanchez-Gendriz et al., (2022) quienes analizaron simultaneamente los datos entre
2016 y 2019 sobre la incidencia de casos de dengue registrados en cada barrio de la ciudad de Natal y la informacion de
los conteos de huevos de ovitrampas para Ae. aegypti. Para el analisis de los datos se utilizo un algoritmo de aprendizaje
profundo, mas concretamente, la memoria a largo plazo a corto plazo (LSTM), un modelo de red neuronal para predecir
la incidencia futura de casos de dengue. Los hallazgos de este estudio reforzaron el potencial del uso del aprendizaje
automatico y la mineria de datos como herramientas innovadoras y poderosas para predecir diferentes enfermedades.

En el estudio de Motta et al., (2020) mostraron que el uso de modelos basados en CNN con arquitecturas
complejas, podria permitirnos avanzar en la automatizacién de la deteccidn y clasificacién de mosquitos adultos. Dichos
autores desarrollaron un modelo computacional basado en CNN para uso de campo, para automatizar la clasificacion de
Ae. aegypti, Ae. albopictus y C. quinquefasciatus, asi como permitir la deteccion del género Aedes. Esta herramienta
podria ayudar a trabajadores de la salud y personas que no sean taxonomistas a clasificar de forma auténoma a los
mosquitos para ayudar en la deteccion de posibles vectores de arbovirus. Arquitecturas CNN de ultima generacion mas
compleja, como Residual Network (ResNet), VGG, InceptionV3, Xception y DenseNet, se utilizaron en el modelo de
clasificacion automética basado en imagenes, y los hiperparametros se optimizaron utilizando enfoques de busqueda
aleatoria y de cuadricula para aumentar la precision del modelo. EI modelo optimizado, durante la fase de prueba, obtuvo
la precision balanceada (BA) de 93. 5% en la clasificacion de los mosquitos objetivo y otros insectos y BA del 97,3% en
la deteccion de mosquitos del género Aedes en comparacion con Culex. Para la captura de imagenes y el entrenamiento
de las CNN se obtuvieron muestras de mosquitos de diferentes fuentes como es el Laboratorio de Parasitologia de la
Universidad Federal de Bahia—UFBA (Salvador, Brasil), el Instituto de Entomologia Oswaldo Cruz—FIOCRUZ (Rio de
Janeiro, Brasil) y a la base de datos del Laboratorio de Biotecnologia SENAI CIMATEC., en total el conjunto de datos
incluy6 7561 iméagenes de los mosquitos objetivo y 1187 imagenes de otros insectos.

Uso de las predicciones para la prevencion, deteccién y control del dengue

Las técnicas de aprendizaje automatico se han utilizado para el anélisis de datos médicos que tienen una gran
cantidad de dimensionalidad y el diagndstico médico de enfermedades en funcién de los sintomas clinicos y de
laboratorio, proporcionando un resultado preciso. De esta manera, mediante el uso de algoritmos de clasificacion de
aprendizaje automatico, para cualquier enfermedad especifica, los modelos predictivos generados pueden integrarse en
sistemas informaticos para ayudar en el diagnéstico de la enfermedad del dengue y mejorar asi la precision, la velocidad,
la confiabilidad y el rendimiento del diagnostico. Algunas de las técnicas utilizadas con frecuencia son los clasificadores
de ANN y SVM, que brindan resultados precisos al evaluar una sola enfermedad (Raval et al., 2016). Generalmente estos
modelos predictivos tienen un conjunto de datos originales constituidos por casos de dengue evaluados por uno de los
criterios de laboratorio para el diagnostico (pruebas seroldgicas IgM o pruebas viroldgicas como aislamiento viral o RT-
PCR) o por el criterio del nexo epidemiolégico, donde los casos de dengue son confirmados por laboratorio utilizando la
asociacion de persona, tiempo y espacio (Mello-Romén et al., 2022). Son alentadores su buen rendimiento y capacidad
para su uso en etapa experimental y llevar a proponer investigaciones mas exhaustivas con sistemas de captura de datos
controlados.

Para predecir la presencia de la enfermedad del dengue, en términos de precision, especificidad y sensibilidad;
Mello-Romén et al., (2022) compararon y evaluaron el desempefio de los clasificadores ANN y SVM como modelos
predictivos en un conjunto de datos reales de pacientes con diagndstico previo de dengue extraidos del sistema publico
de salud de Paraguay durante el periodo 2012-2016. El perceptron multicapa ANN logré mejores resultados con un
promedio de 96 % de precision, 96 % de sensibilidad y 97 % de especificidad, con una baja variacion en treinta particiones
diferentes del conjunto de datos. En comparacion, el polinomio SVM obtuvo resultados superiores al 90 % en cuanto a
precision, sensibilidad y especificidad; demostrando que los polinomios ANN y SVM, pueden funcionar como
clasificadores en el diagndstico de la enfermedad del dengue con altos promedios de precision, sensibilidad y
especificidad, dentro del contexto espacial y temporal determinado por el conjunto de datos.

El repertorio inmunitario de un individuo esta formado por eventos inmunolégicos pasados y actuales, como
infecciones y enfermedades, y por lo tanto registran su estado de salud. La aplicacién del ML a los datos de secuenciacion
de alto rendimiento (HTS, High-throughput sequencing) permite reconstruir el repertorio inmunitario de un individuo, y
pueden permitir la prediccion de la salud y la enfermedad, asi como lo que supone una oportunidad excepcional para
nuevas inmunoterapias, inmunodiagnoésticos y disefio de vacunas (Widrich et al., 2020). La investigacién de la respuesta
inmunitaria y la secuenciacion de repertorios de anticuerpos especificos al virus del dengue, ha generado una gran
cantidad de datos gendémicos, siendo las herramientas de inteligencia artificial las que tiene el potencial de extraer los
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datos complejos generados y de descubrir patrones en repertorios completos de anticuerpos y detectar firmas distintivas
de anticuerpos Gnicos que se unen a virus (Parameswaran et al., 2013; Horst et al., 2021).

La HTS ha proporcionado una alternativa poderosa para la caracterizacién de genomas, y ha permitido en la
actualidad la identificacién de la multitud de anticuerpos provocados en respuesta a la infeccién por dengue a nivel de
secuencia. Sin embargo, resalta el desafio de encontrar las conexiones entre el repertorio inmunitario de un individuo y
la clase de enfermedad del individuo, con potencialmente cientos de miles a millones de secuencias cortas por individuo.
Por lo tanto, nuevos estudios han usado las herramientas de ML y las nuevas tecnologias HTS para extraer patrones de
motivos de secuencia para clasificarlos y generar una mayor cantidad y diversidad de datos de secuenciacion en
comparacion con los métodos tradicionales, lo que podria servir para terapias de anticuerpos para la inmunizacion pasiva
y también para el disefio y el desarrollo comercial de vacunas (Goodwin et al., 2016; Gallo et al., 2020).

Como punto de partida para entrenar modelos de aprendizaje automatico resultan importantes los avances en las
tecnologias HTS, que permiten tener disponibles publicamente una multitud de conjuntos de datos de secuencias de
dengue. Horst et al., (2021) obtuvieron hallazgos que contribuyeron al descubrimiento de anticuerpos del dengue
ampliamente neutralizantes (bNAbs), que podrian usarse para probar nuevas vacunas y disefiar tratamientos para el
dengue; y a la evaluacién comparativa de varios métodos de ML, como redes neuronales, bosques aleatorios y SVM para
predecir la progresién del dengue y los anticuerpos especificos. Demostraron que el aprendizaje automatico se puede
utilizar para clasificar las secuencias de CDR3 para los datos del repertorio de DENV, y al combinar con filogenias y
andlisis de redes, se puede generar secuencias novedosas que presentan firmas especificas de unién al dengue, que ayudan
a un mayor descubrimiento de anticuerpos y respaldar el disefio de vacunas.

Por otra parte, el valor de la inmunoinformatica y la vacunologia computacional ha aumentado en los estudios de
enfermedades infecciosas para proporcionar informacion sobre las interacciones huésped-patdgeno, de los cuales varios
de sus métodos computacionales se han aplicado a la investigacion antiviral en la actualidad; algunos de ellos son métodos
basados en farmacdéforos, aprendizaje automatico o QSAR clasico; métodos basados en el acoplamiento molecular y
dinamica molecular; y métodos para el desarrollo de vacunas como la vacunologia inversa; Vacunologia estructural y
prediccion de epitopos vacunales (Fadaka et al. 2021). En el trabajo realizado por Gaurav et al., (2022) discute el papel
de estos métodos computacionales en el desarrollo de moléculas pequefias y vacunas contra el virus de la
inmunodeficiencia humana, la fiebre amarilla, el virus del papiloma humano, el SARS-CoV-2 y otros virus; y dentro del
cual ha incluido la aplicacién de métodos basados en inteligencia artificial para el descubrimiento de farmacos antivirales.

Las herramientas de inmunoinformética ahora se aplican para detectar genomas de interés para posibles objetivos
de vacunas y dado que la vacunacion es la mejor opcion para reducir la carga que representa el DENV, diversos trabajos
tienen como objetivo desarrollar vacunas basadas en multiples epitopos para el control del dengue, como en el de Ali et
al., (2017), en el cual utilizaron enfoques inmunoinformaticos para desarrollar una vacuna de subunidades basada en
multiples epitopos para el dengue para terminar con las posibilidades de reversion de la virulencia y fortalecer la
inmunidad innata, humoral y mediada por células mediante una combinacion de células B, células T y epitopos de IFNy.
La vacuna disefiada no resulto alérgica, era potencialmente antigénica por naturaleza y la presencia de epitopos inductores
de células B e IFN-y confirma la respuesta inmune humoral y mediada por células desarrollada por la vacuna; Ademas la
simulacion dinamica y de acoplamiento molecular del estudio confirmaron las interacciones microscépicas entre el
ligando y el receptor. Posteriormente, Fadaka et al., (2021) utilizaron también los enfoques inmunoinformaticos para
disefiar una vacuna basada en multiples epitopos a partir de la secuencia de DENV. En su estudio disefiaron y
pronosticaron cuatro posibles vacunas (DV-1-4) para provocar respuestas inmunitarias especificas en personas con
infeccion por dengue, utilizando los servidores BCPreds e IEDB para predecir los epitopos de células B y células T,
respectivamente; siendo DV-1 el (nico que mostr6 una respuesta inmunolégica especifica contra el virus del dengue en
el andlisis de simulacién inmunoldgica. Finalmente, las vacunas candidatas disefiadas pueden seguir investigandose
experimentalmente como posibles vacunas capaces de proporcionar una medida preventiva definitiva contra la infeccién
por el virus del dengue.

Es preciso sefialar que estos métodos son rapidos, faciles y rentables, y presentan una ventaja sobre los métodos
convencionales de desarrollo de vacunas al reducir la posibilidad de reacciones alergénicas y no necesitar la participacién
de ningln patégeno ya que se trata de secuencias peptidicas simples que se pueden producir a nivel de laboratorio. Aunque
se han empleado ampliamente enfoques similares para la construccion de vacunas contra diferentes virus a nivel mundial,
hasta la fecha, no hay ninguna vacuna basada en epitopos comercial y autorizada disponible en el mercado que utilice
estos enfoques bioinformaticos (Ali et al., 2017; Ribas-Aparicio et al., 2017; Fadaka et al., 2021).

La inteligencia artificial también tiene un papel importante como uno de los enfoques para el disefio de un sistema
de deteccion de brotes que ayude a los epidemiélogos a monitorear el progreso de una enfermedad y generar una alerta
cuando hay un brote inminente. Mohsin et al., (2014) presentaron un enfoque de formalizacion de sefiales basado en la
suma acumulativa y un valor de contacto de antigeno maduro acumulativo para adaptarse a la caracteristica del brote y la
teoria del peligro. EI método utilizé dos conjuntos de datos de brotes; un brote de dengue en el mundo real y un brote de
SARS sintético; y se compararon con tres enfoques de grafico de control estadistico y dos clasificadores multivariados,
Multilayer Perceptron (MLP) y Naive Bayes (NB); obteniendo el modelo un resultado consistente entre una alta tasa de
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deteccion, especificidad y una tasa de falsas alarmas méas bajo, por lo que el método de deteccidn de brotes propuesto
supera a otros enfoques de deteccion y muestra una mejora significativa para la deteccién de brotes de ambas
enfermedades. De esta manera, un sistema de notificacion de alarmas precisas y rapidas permitiria a los profesionales de
la salud establecer un plan de prevencién temprana antes de que un brote se propague a un area geografica mas amplia y
que se vuelva incontrolable, pudiendo provocar un alto nimero de muertes.

El uso de las tecnologias ha facilitado la obtencién y acceso a una gran variedad de datos climatologicos y
geograficos de una regién para un determinado periodo de tiempo y dada la inherente influencia de las variables climaticas
y sociales en la ecologia del vector y el virus del Dengue, ha derivado consiguientemente en la creacion de modelos
predictivos que evallen este tipo de datos para la prevencion y control del Dengue (Rojas, 2016; Vasquez, 2020). Este es
el caso del estudio de Cugota, (2020) quien desarrollé un modelo para la prediccién del riesgo de dengue en Brasil a partir
del analisis de variables ambientales, climatoldgicas y sociales. A base de técnicas de aprendizaje automatico se
desarrollaron varios modelos para predecir el riesgo de dengue, encontrando que el SVM vy el de K Vecinos Cercanos
(KNN) son los que presentan mejores estadisticas y a su vez demostraron la correlacién entre las variables atmosféricas
y los casos de dengue.

Tradicionalmente, los recursos hospitalarios se modelan de acuerdo con informacion estatica y factores no
espaciales. Sin embargo, la epidemiologia del Dengue varia con el tiempo y el patron de ubicacién de los casos de
infeccion tiende a mostrar un agrupamiento espacial, por lo que resulta necesario el uso de modelos dindmicos para
mejorar el uso efectivo de los recursos hospitalarios desde una perspectiva espacial. Bajo este contexto, Chu et al., (2016)
desarrollaron un modelo dindmico de accesibilidad espacial a través de la simulacion de los recursos sanitarios con el
&rea de captacion flotante de tres pasos (3SFCA) para tener en cuenta el suministro y minimizar la variabilidad en la
accesibilidad espacial. De esta forma, pudieron evaluar los patrones espaciales y temporales de accesibilidad a la atencién
médica y se simul6 el impacto de los recursos de atencion médica durante un brote de dengue.

Consideraciones finales

La gran variabilidad de sintomas que puede llegar a producir el Dengue dificulta su diagnéstico preciso, aunado a
que las pruebas de laboratorio requieren de equipos y personal especializados, ademéas de llegar a ser demasiado
laboriosas, no asequibles para la gente comin o no lo suficientemente sensibles para ser utilizadas ampliamente. Con el
fin de mitigar su propagacion y ayudar en la deteccion, diagndstico y tratamiento oportuno de cada caso, la constante
investigacién de este virus ha llevado a los avances tecnoldgicos a tomar un papel protagénico en el control de esta
enfermedad destacandose las | As por su capacidad para reducir los costes operativos, ayudar contra la escases de personal
capacitado reduciendo la carga de trabajo de los profesionales y procesar grandes cantidades de datos sobre diferentes
aspectos moleculares, demograficos, epidemioldgicos, entre otros (OPS, 2023).

Numerosas investigaciones han demostrado que el aumento de la capacidad de cémputo, el creciente volumen de
datos generados diariamente y los avances en distintos algoritmos de aprendizaje hace de las IAs un importante recurso
para el control de enfermedades como el Dengue, dejando en evidencia su capacidad para realizar multiples y avanzados
andlisis diagndsticos y epidemiolégicos, asi como relacionar y contrastar datos de diversas fuentes, permitiendo realizar
predicciones de riesgo de contagio, prevenir posibles brotes y contribuir como herramienta coadyuvante para el
diagndstico del dengue. Asimismo, gracias al desarrollo del aprendizaje automatico con filogenias, inmunoinformética y
andlisis de redes existe la posibilidad de desarrollar vacunas que inmunicen contra este virus, implementar el rastreo de
epidemias y apoyar los esfuerzos de vigilancia de brotes. La informacion expuesta en esta revisién busca facilitar al lector
una imagen clara del gran alcance que tiene la aplicacion de IAs en la prevencién, deteccion y control del dengue,
mostrando diferentes ambitos que merecen continuarse estudiando y disponiendo de la literatura necesaria que promuevan
el aprendizaje y la obtencién de resultados.
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