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Overview

1- El coronavirus SARS-CoV-2

2- El període d’incubació

3- Tests massius?



1- El coronavirus SARS-CoV-2

La seqüència de nucleotides es pot baixar des del 
National Centre for Biotechnology Information (NCBI) 
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/).

Per exemple, el genoma seqüenciat a Catalunya el 
15/03/2020, accession number MT359865.

Andres,C., Garcia-Cehic,D., Pinana,M., Guerrero-Murillo,M., 
Rando,A., Pumarola,T., Codina,M.G., Anton,A. and Quer,J.
Respiratory Viruses Unit, Microbiology Department, Vall d'Hebron
University Hospital.
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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El genoma del coronavirus SARS-CoV-2 té una longitud d’una mica 
menys de 30.000 símbols.    

Es fan moltíssimes anàlisis estadístiques amb els genomes, moltes 
fent inferència estadística tot i que són “objectes” deterministes. 

Models multinomials, z-scores per a dinucleòtids, models markovians
(higher order), hiden markov chains, etc...  



El virus RaTG13 dels ratpenats Rhinolophus afinis, accesion
number MN996532, és molt semblant al SARS-CoV-2  
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Una anàlisi (global) una mica més complexa, en aquest cas 
l’ajust mitjançant un model de Markov d’ordre 1 (MC1) 
accentua la similitud: 
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SARS-CoV-2 RaTG13



Cal anar a mirar relacions més complexes. Per exemple,  
fem recomptes del nombre de vegades que apareix cada 
trinucleòtid en trossos de cadenes de longitud 200 (sliding
window analysis). En total tenim 149 trossos.
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De totes les combinacions de 2 trinucleòtids (C64,2 = 2016) 
del SARS-CoV-2 els que correlacionen més negativament 
(relació de competència) són el gca i el tta.



Què passa amb les principals relacions de competència en el 
RaTG13 i el SARS-CoV-2 ? 

10

SARS-CoV-2                                        RaTG13

gca tta r=-0.439 tcg tta r=-0.417
cgc tta r=-0.419                gca tta r=-0.391 
aat ctg r=-0.414                cgc tta r=-0.379
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2- El període d’incubació
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Direm que la variable aleatòria X segueix una distribució 
lognormal si el seu logaritme Y=log(X) segueix una 
distribució normal.
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Les conclusions serien que,

- El percentil 99: 
- L’eficàcia d’una quarantena de 14 dies:
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Per què la distribució lognormal?
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- És una pràctica habitual en Epidemiologia 

- Altres distribucions habituals per aquests tipus de 
dades: Weibull, Gamma

- De moment no hi ha raons “físiques” o “biològiques” 
que justifiquin cap d’aquestes distribucions. És una 
decisió empírica.



Un model matemàtic (estadístic) no té perquè ser 
veritable per a ser útil…però millor si ho és!          
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Els autors publiquen els temps d’incubació de 59 
pacients (enquestes epidemiològiques) en 10 regions a 
la Xina, des del Desembre de 2019 fins el Febrer de 
2020.



21



22

Una mixtura o barreja de distribucions normals podria 
funcionar millor.

A més, pot ser molt interpretable!
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Conseqüències
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- Hi ha dos grups entre la població, on el temps 
d’incubació del virus és comporta de manera diferent.

- En el 38% de la població, el temps mitjà d’incubació és 
de 3.7 dies i en el 62% és de 7.1 dies. 

- El temps de quarantena hauria de ser diferent per els 
dos grups: 5.4 dies pel primer grup i 14 pel segon 
(marge del 3%).

Problema: cóm detectar a priori als incubadors ràpids?



Dades amb censura d’interval
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Per a estimar bé els 
paràmetres cal utilitzar 
tècniques de l’Anàlisis de 
Supervivència  



3- Tests massius?
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Aquest és l’anomenat “Dorfman two-stage group
testing procedure” que es va aplicar durant la segona 
guerra mundial i que es recollit en el famós llibre de 
probabilitats del Feller.

Dorfman, Robert (1943). The Detection of Defective 
Members of Large Populations, The Annals of Mathematical 
Statistics, 14(4), p. 436–440
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Suposem que barrejem n (n>1) mostres biològiques i 
que la prevalença de la malaltia és p. Sigui X la variable 
aleatòria que ens indica el número total de PCRs que 
haurem de fer:  
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Quin serà el nombre esperat de PCRs?
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Si volem fer tests a un gran grup d’individus (mida N), 
els dividirem en grupets de mida n i el nombre esperat 
de PCRs que haurem de fer és,  



Per exemple, si p=0.05 aquests són els valors esperats 
per a diversos valors de n: 
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Donada la prevalença p, quin valor de n minimitza el 
nombre esperat de PCRs? 

Per n=5 el valor 
esperat és de 
E=0.43

Per tant, per cada 
100 individus ens 
estalviem 57 PCRs!!
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Dorfman, Robert (1943). The Detection of Defective Members of Large 
Populations, The Annals of Mathematical Statistics, 14(4), p. 436–440
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Estem treballant per a poder utilitzar aquesta 
metodologia a l’Aragó.

Dr. Ivan Galindo
Dra. Gema Marín

Dra. Anna Alba (CRESA)
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Com que hi ha tanta grip, han hagut de 
clausurar la Universitat. D'ençà d'aquest fet, el 
meu germà i jo vivim a casa, a Palafrugell, amb 
la família. Som dos estudiants desvagats…

El Quadern Gris, Josep Pla

Gràcies per la vostra atenció !


