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RESUMEN

La COVID-19 es una enfermedad causada por el virus SARS-COV2, la cual ha
provocado la muerte de miles de personas en todo el mundo. La alta
transmisibilidad es uno de los factores que dificulta considerablemente su
contencion. El analisis de las cadenas de contagio podria ofrecer elementos de
interés, tanto para los estudios virologicos como epidemioldgicos. Por otra
parte, las ontologias se han convertido en una tecnologia ampliamente
aceptada para la representacion del conocimiento y su correspondiente
analisis. En ese sentido, el objetivo de este trabajo fue presentar un modelo
ontolodgico para la representacion y el analisis de las cadenas de contagio por
COVID-19. La ontologia fue desarrollada con el lenguaje OWL (Web Ontology
Language), el cual es un lenguaje formal basado en logicas descriptivas. Por lo

tanto, esta propuesta podria ayudar a inferir conocimiento sobre las cadenas
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de contagios y asi contribuir a la lucha que lleva a efecto la comunidad
cientifica contra la COVID-19. La adopcidon de esta propuesta contribuira a
agilizar el analisis de las cadenas de contagio, asi como a profundizar en la
busqueda de rasgos que pudieran pasar inadvertidos utilizando otros enfoques.

Palabras clave: Ontologia; COVID-19; cadenas de contagio.

ABSTRACT

COVID-19 is a disease caused by the SARS-CoV-2 virus which has killed thousands
of people worldwide. Its high transmissibility is a factor that considerably
hinders its containment. The analysis of contagion chains could provide
elements of interest for both virological and epidemiological studies. On the
other hand, ontologies have become a widely accepted technology for
knowledge representation and its corresponding analysis. The purpose of the
study was to present an ontological model for the representation and analysis
of COVID-19 contagion chains. The model was developed in OWL (Web Ontology
Language), a formal language based on descriptive logics. The proposal could
therefore be useful to infer knowledge about contagion chains, thus
contributing to the struggle of the scientific community against COVID-19.
Adoption of this proposal will help speed up the analysis of contagion chains,
as well as gain insight into the search for features which could go unnoticed if
other approaches are used.

Key words: Ontology; COVID-19; contagion chains.
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Introduccion

Los coronavirus constituyen una familia de virus presentes en ciertos animales, que
al mutar se convierten en un agente infeccioso capaz de provocar enfermedades

graves en los seres humanos, tales como el sindrome respiratorio agudo severo

foc Esta obra estd bajo una licencia: https://creativecomons.org/licenses/by-nc/4.0/deed.es ES




%‘i €CIMED  Revista Cubana de Informacion en Ciencias de la Salud 2021 ;32(3):1742

LG NOMAL SEATNS NIDKCAS

(SARS) y el sindrome respiratorio del oriente medio (MERS) en el medio oriente y
recientemente en China: el SARS-COV2, que provoca la COVID-19, la cual ha
causado la muerte de miles de personas en todo el mundo, lo que ha determinado
que la Organizacion Mundial de la Salud la haya decretado como una pandemia. El
SARS-COV-2 se transmite de persona a persona y provoca fundamentalmente
afectaciones respiratorias que pueden llegar hasta la muerte de los infectados. La
alta transmisibilidad del virus y la existencia de pacientes asintomaticos son
factores que complejizan considerablemente la contencion del virus. El analisis
detallado de una cadena de contagio pudiera aportar elementos de utilidad tanto
para los analisis viroldgicos como epidemiologicos. Por ejemplo, se podria verificar
la presencia de ciertos sintomas en determinada cadena y compararlos con los
sintomas de otra cadena de contagio. De existir diferencias se podria analizar un
grupo de causas que pudieran ser biologicas, sociales o ambientales. Por ejemplo,

se podria tratar de cepas diferentes del virus.

El analisis de las cadenas de contagio también podria ayudar a constatar las
modificaciones (si ocurren) que sufre el virus al ser transmitido, tanto por la
incidencia del trasmisor como del ambiente en que transcurre. Ademas, se podrian
efectuar analisis temporales, a partir de determinar el tiempo trascurrido entre el

primer caso de la cadena y el Ultimo.

Este analisis pudiera ser (til en la definicion de estrategias, con el proposito de
reducir el contagio en la poblacion, al estar incluido en este tiempo el periodo de
transmisibilidad o mas elevada virulencia en los infectados. Sin embargo, durante
el analisis, el alto nimero de contagio determina que las cadenas sean extensas, lo
que hace mas complejo el trabajo de los investigadores. Esta situacion provoca que
sea dificil realizar un analisis con profundidad y que se dificulte la caracterizacion
de la enfermedad. Ademas, la falta de herramientas que apoyen el desempeio de
los investigadores determina que su trabajo no se pueda realizar con la agilidad
que demanda la actual pandemia. Por lo tanto, en esta investigacion se aborda el
problema de como representar la informacion asociada a las cadenas de contagio
de COVID-19 de manera que se agilice su analisis y se puedan obtener rasgos que

contribuyan a caracterizar la enfermedad.
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En la bisqueda de enfoques para tratar el problema planteado se conocié de la
utilidad de las ontologias para la representacion del conocimiento en diversos
dominios. (1234567 |a representacion del conocimiento mediante ontologias
permite explotar la capacidad de razonamiento sobre estas. En este sentido, se
puede validar la informacion y ademas se puede realizar el analisis automatizado y

llegar a inferir un nuevo conocimiento.

La revisidon de la literatura permitio identificar un grupo de investigaciones que
utilizan ontologias para contribuir al dominio de la epidemiologia. Pesquita y
otros® desarrollaron un modelo ontoldgico para apoyar el trabajo epidemiologico.
Sin embargo, a pesar del notable aporte en esta investigacion, su contribucion se
enfoca en la representacion de indicadores que son de interés epidemiologico que

no habian sido considerados en ontologias previas.

Hulo y otros® siguieron un enfoque ontoldgico para apoyar los estudios virologicos.
En este caso, el estudio se centra en formalizar la representacion del ciclo de vida
de los virus, para lo que incluye en las ontologias los términos mas relevantes
asociados con el area de estudio. Otros trabajos han adoptado enfoques ontoldgicos
para analizar enfermedades infecciosas o comportamiento de virus en plantas y
animales.'9 Los trabajos revisados han permitido comprobar las potencialidades
de las ontologias para representar y analizar informacion del area de la
epidemiologia o del analisis virologico. Ademas, se pudo constatar que las
ontologias revisadas no se enfocan en el analisis de las cadenas de transmision. A
partir de estas observaciones, en esta investigacion se desarrolla una ontologia con

el proposito de superar esta brecha.

El objetivo de este trabajo fue presentar un modelo ontologico para la
representacion y el analisis de las cadenas de contagio por COVID-19. De esta
manera, hemos querido contribuir a mejorar el analisis sobre las caracteristicas de
la enfermedad. La contribucion fundamental de esta investigacion radica en que el
analisis se enfoca fundamentalmente en las cadenas de contagio, a diferencia de
trabajos precedentes que se enfocan en los casos particulares. Los resultados de

este enfoque pudieran ser de utilidad para el trabajo epidemioldgico,
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especialmente en paises como Cuba, donde el riguroso seguimiento de las cadenas

de contagio ha demostrado ser una medida efectiva de contencion del virus.

Métodos

La ontologia se desarrollé siguiendo una metodologia reconocida en la comunidad
cientifica y ampliamente utilizada. Ademas, se validaron sus condiciones como

sistema logico-formal a partir del uso de razonadores.

El concepto de ontologia ha sido ampliamente estudiado en la comunidad
cientifica. Una ontologia especifica un vocabulario relativo a un cierto dominio.
Este vocabulario define entidades, clases, propiedades, predicados y funciones,
ademas de las relaciones entre estos componentes.(11213.14) |3 ingenieria
ontoldgica permite la representacion de conocimiento, asi como la identificacion
de un contexto y la verificacion de la dependencia de informacion mas facilmente

que con el uso del modelado de datos o bases de datos.

Dentro de los lenguajes para especificar ontologias se destacan: Ontolingua, XML
Schema, RDF (Resource Description Framework), RDF Schema (o RDF-S) y OWL
(Web Ontology Language). OWL se basa en un modelo logico que hace posible

definir y describir los conceptos.

El modelo OWL se distingue por su conjunto de operadores: interseccion, union y
negacion. Esta basado en un modelo logico que permite definir los conceptos tal y
como son descritos. Ademas, la posibilidad de utilizar razonadores permite
chequear automaticamente la consistencia de los modelos representados. Estas
ventajas determinaron que en esta investigacion se asuma OWL como el lenguaje

para la representacion de las ontologias.

Para la creacion de la ontologia se utilizo la herramienta Protégé, que es un editor
de cadigo abierto desarrollado en la Universidad de Stanford, ("> multiplataforma,
usado para construir ontologias, y posee una arquitectura flexible y extensible. Es

reconocida como una de las herramientas mas utilizadas para la ingenieria
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ontoldgica. Las ontologias creadas en Protégé pueden exportarse en varias sintaxis,
tales como RDF/XML y OWL/XML. En el proceso de inferencia se pueden utilizar los

razonadores FaCT++, Hermit y Pellet.

Es crucial guiarse por una metodologia solida para obtener una ontologia de
calidad. Por lo tanto, se analizaron varias metodologias.('1%17) El desarrollo de la
ontologia que se presenta en esta investigacion estuvo guiado por la metodologia
propuesta por Noy y McGuinness, (" la cual ha sido ampliamente adoptada. Incluye
los siguientes pasos: determinar el dominio y el alcance de la ontologia, considerar
reutilizar ontologias existentes, enumerar los términos relevantes de la ontologia,
definir las clases y la jerarquia de clases, definir las propiedades (llamadas
relaciones o slots) de las clases, definir facetas y/o restricciones sobre los slots o

relaciones y finalmente definir instancias.

Resultados

La ejecucion de la metodologia descrita en la seccion anterior permitié obtener
una ontologia para la descripcion y el analisis de cadenas de contagio de COVID-19.
A continuacion se describen los resultados alcanzados al desarrollar las seis

actividades que concibe la metodologia adoptada:

Paso 1: Determinar el dominio y el alcance de la ontologia. La ontologia tiene el
objetivo de proveer los mecanismos para representar y analizar informacion
referente a pacientes enfermos con la COVID-19. Se hace énfasis en las cadenas de
contagio, con el propdsito de mostrar informacion que pudiera ser Util en los
estudios que se desarrollan sobre la enfermedad. Se parte de la premisa de que
cierta informacion sobre pacientes de forma aislada pudiera ser de poca relevancia,
pero si el analisis se realiza sobre una cadena de contagio se pudieran arribar a
conclusiones de interés para la comunidad cientifica y para las autoridades
sanitarias y gubernamentales que luchan por la contencion de la COVID-19. Se
identificaron patrones cuya presencia pudiera ameritar un estudio mas detallado
para estudiar posibles causas o implicaciones. Para precisar el objetivo de la

ontologia se formularon diez preguntas de competencia (PC):
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PC1. ;Qué pacientes pertenecen a una cadena de contagios?

PC2. ;Qué personas han contagiado directa o indirectamente a otra?

PC3. ;Qué cadenas incluyen fallecidos?

PC4. ;Qué cadenas con personas de un solo sexo existen?

PC5. ;Qué cadenas incluyen pacientes de diferentes municipios?

PC6. ;Qué cadenas incluyen pacientes pediatricos?

PC7. ;Cuales son las cadenas extensas?

PC8. ;Qué cadenas existen donde todos sus miembros se hayan recuperado
de la enfermedad?

PC9. ;Qué cadenas presentan solo personas asintomaticas?

PC10. ;Qué tiempo se ha mantenido activa una cadena determinada?

Paso 2: Reutilizar ontologias existentes. Cuando se crea una ontologia es
conveniente comprobar si se pueden reutilizar conceptos de otras. En la seccion Il
se verifico que -aunque existen ontologias para describir aspectos epidemioldgicos-
no se enfocan en las cadenas de contagio. Por lo tanto, no se reutilizaron elementos
ontologicos. Sin embargo, la integracion con otras ontologias es una de las lineas

futuras de la investigacion.

Paso 3: Enumerar los términos relevantes de la ontologia. A partir de la revision de
la literatura, asi como del continuo seguimiento de la informacion referente a la
enfermedad, se identificd un conjunto de términos que resultan imprescindibles
para modelar la ontologia. Entre los términos mas relevantes se encuentran:
persona, paciente, cadena de transmision, estado del paciente, fecha de contagio,
sintomas de la enfermedad, entre otros. Estos términos de la realidad constituyen

la base para definir los elementos estructurales de la ontologia.

Paso 4: Definir las clases y la jerarquia de clases. En este paso se comienza a
implementar la ontologia. A partir de los términos definidos en el paso anterior se
realiza el analisis para determinar cuales se modelan en la ontologia como clases.
Como resultado se definieron 30 clases en la ontologia. Las clases “Persona” y

“Cadena_Transmision” son dos de las fundamentales en el modelo ontoldgico. A su
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vez, cada una de estas clases conlleva otras con el objetivo de caracterizar a los

individuos que la componen y asi ofrecer analisis de interés.

En la figura 1 se muestra la jerarquia de las clases “persona” y
“Cadena_Transmision”. Se definieron las clasificaciones por las que puede
transcurrir una persona que ha sido diagnosticada con la enfermedad:
“Persona_Fallecida”, “Persona_Recuperada” y “Paciente_Activo”. A su vez, un
paciente activo puede ser “Paciente_Estable” o “Paciente_Grave”. Ademas, el que
esta en estado de gravedad significativo, con peligro para su vida, se le cataloga
como “Paciente_Critico”. Adicionalmente, se incluydo la clase
“Paciente_Asintomatico” por el alto numero de pacientes con este
comportamiento y precisamente por ser una de las caracteristicas que influyen
considerablemente en la alta transmisibilidad del virus. Resulta interesante la
jerarquia de la clase. Por lo tanto, un razonador puede inferir de forma
automatizada los individuos que pertenecen a estas clases, lo que constituye un
aspecto clave en las tareas de clasificacion. Aprovechando esas potencialidades, se
definieron varias clases definidas para clasificar las cadenas de contagio. La riqueza
expresiva de OWL 2 permitio definir las condiciones necesarias y suficientes para

varios tipos de cadenas de transmision.
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Tipo de clase a la cual se le definen condiciones necesarias y suficientes.

Fig. 1 - Clases y jerarquia de clases: a) Jerarquia de la clase “persona”. b) Jerarquia de

la clase Cadena_Transmision.

Paso 5: Definir las propiedades. Las propiedades de una ontologia son de dos tipos:
propiedad de objeto (object property) o de dato (data property).(® Las
propiedades de objeto establecen a los objetos de una clase de atributos cuyos
valores sean objetos. Por lo tanto, este tipo de propiedades permite relacionar
individuos. Para restringir las clases que pueden intervenir en una propiedad, en
OWL se define el dominio y el rango. En el cuadro 1 se muestran las propiedades
que tienen las clases “Cadena_Transmision” y “Persona” como dominio. Por
ejemplo, un individuo de la clase “Cadena_Transmision” “Es_Cadena_De
individuos” de la clase “Persona”. En este caso, la propiedad “Es_Cadena_De” tiene
como dominio y rango a las clases “Cadena” y “Persona”, respectivamente. Solo se
incluyen las propiedades de estas clases, pero la ontologia contiene 25 object
properties en total. Ademas, como las object properties permiten establecer
relaciones binarias entre individuos, cada propiedad posee una propiedad inversa.

Por ejemplo, la propiedad “Fue_Contagiado_Directo_Por” posee la propiedad

Esta obra estd bajo una licencia: https://creativecomons.org/licenses/by-nc/4.0/deed.es ES




‘f ?SIMERU, Revista Cubana de Informacién en Ciencias de la Salud 2021;32(3):1742

inversa  “Contagio_Directo_A”, que permite establecer que si “A

Contagio_Directo_A B”, entonces “B Fue_Contagiado_Directo_Por A”.

Cuadro 1- Object properties de las clases Persona 'y Cadena_Transmision
Dominio Relacion Rango
Cadena Transmision Es Cadena De Persona
Tiene Pnmer Caso
Tiene Ultimo_Caso
Persona Fue_Contagiado_Dhrecto_Por Persona
Fue Contagiado Por

Persona Tuvo_Sintoma Sintoma
Persona Vive_En Municipio Municipio
Persona Esta_Enfermo De Enfermedad

Se adicionaron varias data properties que permiten caracterizar los individuos de
las clases. En el cuadro 2 se muestran las de las clases “Persona” vy

“Cadena_Transmision”.

Cuadro 2 - Data properties de las clases Persona y Cadena_Transmision

Dominio Data Property Rango
Cadena_Transmision Tiene_Fecha Inicio DateTime
Tiene_Fecha Fin
Persona Tiene Nombre Stning
Persona Tiene Fecha Nacimiento DateTime
Persona Tiene_Fecha Contagio DateTime
Persona Tiene Fecha Nacimiento DateTime

Paso 6: Definir facetas y/o restricciones sobre los slots o relaciones. En este paso
se definid un conjunto de restricciones existenciales, universales y de cardinalidad.
A continuacion se describen las restricciones establecidas para las clases definidas
que se incluyen en la ontologia (Fig. 2). Como condicion necesaria y suficiente para
la clase “Cadena_Transmision_Unisex” se definio que solo podia tener personas del
mismo sexo. En este caso se definid una restriccion universal, caracterizada en OWL

por la expresion only. Para la clase “Cadena_Transmision_Pediatrica” se definid

10
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que en la cadena debia haber al menos un nifo. Se modelé a partir de una
restriccion existencial, identificada en OWL por la expresion some. En el caso de la
clase “Cadena_Transmision_Asintomaticos” se definié que todos los miembros de
la cadena debian ser asintomaticos. Para esto, se definio una restriccion universal.
Para la clase “Cadena_Transmision_Extensa” se cred una restriccion de
cardinalidad que define que deben tener un minimo 5 de personas. Este umbral se
establecid como ejemplo; en un entorno real seria mayor. Se considera una
“Cadena_Transmision_Letal” si entre sus miembros hay algin fallecido. Por lo
tanto, se definié como una restriccion existencial. Adicionalmente, se definié que
en una “Cadena_Transmision_Saludable” todos sus miembros son personas

recuperadas. Por la tanto, también se definié mediante una relacién universal.

Equivalent To + Equivalent To +

Es_Cadena_De only Hombre Es_Cadena_De some ninno
a) b)
Equivalent To + Equivalent To +
Es_Cadena_De only paciente_asintomatico Es_Cadena_De min 5 personas
c) d)
Equivalent To + Equivalent To +
Es_Cadena_De some persona_fallecida Es_Cadena_De only persona recuperada
e) f)

Fig. 2 - Definicion de los tipos de Cadena_Transmision.

Para poder identificar los individuos que pertenecen a la clase
“Cadena_Transmision_MultiCiudad” se aprovecharon las potencialidades del
Semantic Web Rule Language (SWRL), que permite especificar relaciones mas
complejas y complementa a OWL con vista a mejorar la expresividad. En este caso,
se definio que en una “Cadena_Transmision_MultiCiudad” existirian miembros que

pertenecen a diferentes ciudades.

Finalmente, para determinar el tiempo de actividad de una cadena se definié que
su fecha de inicio seria la fecha de contagio del primer caso y la fecha fin seria la

fecha de contagio del Ultimo caso. Esta regla también se model6 utilizando SWRL.

11

foc Esta obra estd bajo una licencia: https://creativecomons.org/licenses/by-nc/4.0/deed.es ES




%‘ €CIMED  Revista Cubana de Informacion en Ciencias de la Salud 2021;32(3):1742

',i LGNOMAL SEAOAS MIDKAY

Paso 7: Definir instancias. En este paso se definen individuos para las clases

especificadas y se establecen los axiomas correspondientes.

Caso de estudio

Para ilustrar la utilidad de la ontologia desarrollada y demostrar su aplicabilidad, a
continuacion se presenta un caso de estudio. Se modelaran las cadenas de contagio
mostradas en la figura 3. El Paciente_1 contagio a los pacientes 2, 5y 9. En la
figura, el color del nimero de los pacientes muestra su sexo. Como se puede
observar, existen tres cadenas: 1, 2, 3, 4; 1, 5, 6, 7, 8 y 1, 9, 10, 11, 12.
Adicionalmente, se indica cierta informacion de los pacientes; se ilustrara como se
describe utilizando la ontologia desarrollada y como se explota la capacidad de
razonamiento de este modelo ontologico. En la figura 4 se muestran diferentes

vistas de Protégé que indican como se represento la informacion en la ontologia.

A
\\[/,
I 1
/‘\\ /‘K\ E’
N N

4
Nl

N s
| A~ E /'\
7 11
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o Nao=r”
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N
8 12
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Fig. 3 - Cadena de contagios de estudio.
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For: & Hombre For:® Persona_Fallecida Property assertions: Habana_Vieja

@ Paciente_1 @ Paciente_3 Object property assertions +
® Paciente_10 b) = ES_Municipio_De paciente_2
& Paciente_2 <)
@ Paciente_3 i : ; St
; For: Pacnente_asmtomatlco Property assertions: Centro_Habana
® Paciente_4 @ Paciente 1
& Paciente_5 @ Paciente_10 Object property assertions +
¢ Pdcente 6 @ Paciente_11 = ES_Municipio_De paciente_3
® Paciente_8 @ Paciente_9
a) d) e)

Fig. 4 - Inferencias sobre las cadenas de transmision. a) Pacientes que pertenecen a la
clase “Hombre”. b) Muestra que “Paciente_3” pertenece a la clase “Persona_Fallecida”.
¢) Municipio de residencia de “Paciente_2”. d) pacientes que pertenecen a la clase

“Paciente_Asintomatico”. e) Municipio de residencia de “Paciente_3”.

Ademas de la informacion individual de los pacientes, se definieron mecanismos
para identificar las cadenas de contagio. A partir de la propiedad
“Contagio_Directo_A” se especifico que el Paciente_1 contagio a los pacientes 2, 5
y 9. Sucesivamente se estableci6 la transmision directa del resto de los pacientes.
De esta manera, el razonador infiridé que la Cadena_1 contenia a los pacientes 1, 2,

3y 4yrespondio a la PC1.

En la figura 5 se muestran las inferencias sobre las cadenas de transmision. Para
alcanzar la inferencia del razonador, se definio la propiedad “Contagio_A” como
transitiva, a partir de la riqueza expresiva de OWL. Ademas, como subtipo de esta
propiedad, se definio el “Contagio_Directo_A”. De esta manera, se logré la
trazabilidad de todas las personas que de manera indirecta contagiaron a un
paciente determinado y correspondio al “Paciente_8”. Igualmente, se infirieron los
miembros de la “Cadena_2" y de la “Cadena_3”. Dado que todos los miembros de
la “Cadena_1” eran hombres, se debio clasificar como
“Cadena_Transmision_Unisex”. Luego de modelarlo en la ontologia, se infirid que
la “Cadena_1” se clasificaba como “Cadena_Transmision_Unisex”, lo que respondio
a la PC4. Al definir que el “Paciente_3” pertenecia a la clase “Persona_Fallecida”,
el razonador clasifico a la “Cadena_1” como “Cadena_transmision_Letal”, y dio
respuesta a la PC3. También se definid que los pacientes 2 y 3 vivian en los
municipios “Habana_Vieja” y “Centro_Habana”, respectivamente. Por lo tanto, la

“Cadena_1” también se clasifico0 como “Cadena_transmision_MultiCiudad” vy
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respondié a la PC5. Los pacientes menores de edad debian incluirse en la clase
Ninno. De esta manera, las cadenas que incluyeron a miembros de esta clase fueron
clasificadas automaticamente como “Cadena_transmision_Pediatrica”. En este
caso, se definid que el “Paciente_7” era un nifio. A partir de esta definicion, la
cadena que incluyera al “Paciente_7” debia clasificarse = como
“Cadena_transmision_Pediatrica”. La “Cadena_2” fue clasificada como
“Cadena_transmision_Pediatrica” porque incluyé al “Paciente_7”, lo que respondio
la PC6. Una cadena de transmision extensa posee al menos 5 pacientes. Por lo
tanto, como “Cadena_2” poseia 5 miembros y también fue clasificada como
“Cadena_transmision_Extensa”, lo que respondié la PC7. Se definié que la cadena
en la que todos sus miembros fueran asintomaticos se clasificaria como
“Cadena_Transmision_Asintomaticos”. De esta manera, se definid6 que los
pacientes 1, 9, 10 y 11 pertenecian a la clase “Paciente_Asintomatico”. Ademas,
como todos correspondian a  “Paciente_Recuperado”, la “Cadena_3” fue
clasificada como “Cadena_Transmision_Saludable” y

“Cadena_Transmision_Asintomaticos”, lo que respondio las PC8 y PC9.
Finalmente, se definieron mecanismos en la ontologia para determinar la fecha de

inicio y de fin de las cadenas a partir de la fecha establecida del primero y del

ultimo caso.
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Property assertions: Cadena_1 Prope assertions: Paciente 8
. : Object property assertions +
ObJeECt pcrogfrty BDS;SerthnSt: 4 = Pertenece_A_Cadena Cadena_2
mEs_Cadena_be paciente_ =Fue contagiado_Por paciente_1

= Es_Cadena_De paciente_1 = Fue contagiado_Por paciente_7
= Es Cadena_De paciente_2 = Fue contagiado_Por paciente_5
=Es Cadena_De paciente_3 = Fue contagiado_Por paciente_6
*Fue contagiado_directo_por
paciente_7
a) b)
Descripcion: Cadena 1 Descripcion: Cadena 2
Types + Types +
®Cadena_ transmision ? @ ® Cadena_ transmision ?

»Es_Cadena_De exactly 4?2 @ .
Cadena transmisién letal © Cadena_ transmision_extensa

»Cadena_ transmision_MultiCiudad  Cadena_ transmision_—pediatrica
'Cadena_ transmision_unisex

c) d)

| Descripcion: Cadena_3 |
Types +
® Cadena_ transmisién ? @
® Es_Cadena_De exactly4? @
2 Cadena_ transmisién_asintomaticos
'Cadena_ transmision_saludables

e)

a) Inferencia del razonador (las inferencias en Protégé se muestran con el fondo amarillo). b) Trazabilidad de todas las
personas que de manera indirecta contagiaron a un paciente determinado. c) Todos los miembros de Cadena_1 son hombres;
se debe clasificar como “Cadena_Transmision_Unisex”. d) La “Cadena_2” es clasificada como
“Cadena_transmision_Pediatrica debido a que incluye al “Paciente_7”. e) La “Cadena_3” es clasificada como
“Cadena_Transmision_Saludable y Cadena_Transmision_Asintomaticos.

Fig. 5 - Inferencias sobre las cadenas de transmision.

Durante la investigacion se identificé un grupo de cadenas con un comportamiento
interesante. La deteccidon de estas cadenas de contagio permitiria realizar un
analisis mas profundo y asi detectar las posibles causas que provocan ese
comportamiento. Ademas, las cadenas en las que se combina un grupo de patrones
podrian ser las que mas atencion debieran recibir. Por ejemplo, una cadena que
sea de pacientes de un solo sexo y donde todos sean asintomaticos ameritaria ser
estudiada en profundidad. En este estudio se ha identificado un grupo de cadenas
que pudieran ser interesantes; sin embargo la contribucién no esta en estas
cadenas, sino en la explotacion de los beneficios de OWL para establecer los
mecanismos para caracterizar las cadenas y constatar su capacidad para el analisis.
Por lo tanto, esta ontologia se pudiera enriquecer con la definicién de otros tipos
de cadenas. Por ejemplo, resultaria de interés verificar el comportamiento de las
mujeres embarazadas que contraen la enfermedad o las que recientemente

tuvieron un hijo.
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Los resultados del analisis automatizado de las cadenas de contagios podrian
contribuir al trabajo epidemioldgico o a trazar nuevas medidas por los gobiernos,
considerando el comportamiento social. Por ejemplo, si al analizar la fuente de
contagio de los niflos menores de un ano que se han enfermado con la COVID-19 se
observa que en la mayoria de los casos no se han contagiado a través de su madre,
demostraria que no se esta prestando la suficiente atencion a este grupo etario.
Por lo tanto, se podrian realizar campanas comunicacionales para reforzar la
conciencia sobre el cuidado de los nifios o de proveer buenas practicas a las madres

para que mantengan a sus hijos fuera de peligro.

Igualmente, a partir de este enfoque se pudiera buscar un indice que considere los
integrantes de una cadena y el tiempo transcurrido entre el primer y el ultimo caso.
Asi, una cadena que tenga un indice elevado podria indicar que no se estan
siguiendo las medidas adecuadas para la contencion o que por algin motivo el virus
se esta expandiendo rapidamente. Adicionalmente, es posible incorporar
indicadores de utilidad para el trabajo epidemioldgico; por ejemplo, el indice
reproductivo basico de cada paciente, asi como el promedio de una cadena. Esos
analisis podrian aportar insumos al trabajo epidemiologico y evaluar las medidas

que se aplican.

Aunque el trabajo se ha enfocado principalmente en ilustrar las potencialidades del
modelo ontologico para encontrar informacion de interés para los analisis de las
cadenas de contagio, también se han definido mecanismos para hacer analisis en
pacientes individualmente. Por ejemplo, se definio la clase Enfermedad. De esta
manera, se puede verificar para cada paciente qué enfermedades previas tenia.
También se podria correlacionar el comportamiento de un paciente con ciertas
enfermedades. Puede ser que exista una enfermedad en la que todas las personas
que la padecieron terminaron falleciendo. Ese hallazgo despertaria la atencion
sobre esa enfermedad y el estudio de las causas de ese comportamiento. Un analisis
similar puede hacerse para los sintomas. Una de las lineas planteadas para
continuar la investigacion es integrar la ontologia desarrollada con otras que

describen aspectos especificos, como la Infectious Disease Ontology (IDO)1®) y
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otras.?%21,22.23) |gyalmente, se ampliaria la ontologia para representar las secuelas

que manifiestan los recuperados de la COVID-19.

Por otra parte, aunque fueron definidos los mecanismos para obtener informacion
relevante, este modelo ontologico puede ser consultado por diferentes agentes de
software que soporten OWL. Ademas, se puede explotar el modelo para realizar
consultas a partir de diferentes lenguajes, tal como SPARQL.?¥ La ontologia
desarrollada puede consultarse en
https://drive.google.com/file/d/1QpVziB0Z4Ki-
kRPy8g5_heb1Mgx8i_54/view?usp=sharing

Conclusiones

En este trabajo se ha descrito una ontologia desarrollada con el propdsito de
representar y analizar informacion sobre cadenas de contagios de COVID-19. Se ha
ilustrado como se explota la riqueza expresiva de OWL para representar diferentes
aspectos de las cadenas de contagios. A partir de este modelo ontologico se puedan
realizar analisis automatizados de la informacion representada y arribar a
inferencias de interés para el seguimiento de la enfermedad. La ontologia se
construyo siguiendo una metodologia sélida que contribuyé a garantizar su calidad.
La validacion de la ontologia corrobord que esta correctamente disenada, cumple
con las especificaciones como sistema logico-formal y satisface los requisitos para

los que fue creada.

No es objetivo de este trabajo sustituir otros enfoques. El proposito fundamental
es proveer a la comunidad de una alternativa y asi contribuir al enfrentamiento a
la COVID-19. Esta investigacion se plantea continuar en dos lineas. Primeramente
se trabajara en la integracion con otras ontologias que comparten conceptos sobre
epidemiologia y enfermedades. Luego se planteara el desarrollo de un sistema de
informacion basado en el modelo ontologico. Aunque la motivacion de esta

investigacion esta centrada en el estudio de la COVID-19, la ontologia resultante
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puede ser utilizada para representar y analizar el comportamiento de otras

enfermedades de transmision entre humanos.
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