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Abstract. Epidemiological surveillance involves timely decision-making
for disease prevention and control. In Argentina, information on Noti-
fiable Events (NOE) is centrally managed through the National Health
Surveillance System (SNVS 2.0). This platform fulfills its function of reg-
istering and systematizing the more than 150 types of NOE across the
country. Through an incremental and evolutionary delivery process of
functional software prototypes, an alternative is presented for expanding
epidemiological surveillance capabilities using data from SNVS 2.0 for
the Chubut province. These capabilities include processing, storage, vi-
sualization, and report generation, along with a scalable architecture that
allows for the incorporation of new, more advanced analytical methods.
Experience shows that a gradual and continuous adoption of technology
yields consistent results.
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Desarrollo de un sistema de procesamiento de
datos para vigilancia epidemiolégica en Chubut:
Experiencias y Aprendizajes

Abstract. La vigilancia epidemiolégica implica la toma de decisiones
oportunas para la prevencion y control de enfermedades. En Argentina,
la informacién sobre Eventos de Notificacion Obligatoria (ENO) se re-
aliza de forma centralizada en el Sistema Nacional de Vigilancia de la
Salud (SNVS 2.0). Esta plataforma cumple con su funcién de registro y
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sistematizacion de los més de 150 tipos ENO de todo el pais. A través de
un proceso de entrega incremental y evolutivo de prototipos de software
funcionales, se presenta una alternativa para la ampliacién de capaci-
dades de vigilancia epidemioldgica a partir de los datos provenientes del
SNVS 2.0, para la jurisdiccion Chubut. Esas capacidades son el proce-
samiento, almacenamiento, visualizacién y generacion de reportes, junto
con una arquitectura escalable que permite incorporar nuevos métodos
de analisis més avanzados. La experiencia muestra que una adopcién
gradual y continua de tecnologia genera resultados consistentes.

Keywords: vigilancia epidemioldgica, ingenieria de software, corredor
endémico, prototipado evolutivo, desarrollo agil

1 Motivacidén

La vigilancia epidemidlogica constituye un instrumento central en la Salud Piblica,
permitiendo recolectar, analizar e interpretar datos sobre eventos de interés san-
itario, generando informacion valiosa para la toma de decisiones y generacion de
politicas piblicas dentro de un escenario cambiante y urgente.

En este contexto, la disponibilidad de datos oportunos, consistentes y cor-
rectamente procesados se vuelve fundamental para fortalecer la capacidad de
respuesta de los sistemas de salud. Sin embargo, la variabilidad en la forma de
registro y la necesidad de adaptaciéon a nuevas estrategias de andlisis presen-
tan desafios constantes para las areas de epidemiologia, donde se dedica mucho
tiempo a tareas repetitivas, incrementando la carga operativa y dificultando la
reproducibilidad de los reportes debido al error humano y la poca trazabilidad
y auditoria en los procesos.

El Sistema Nacional de Vigilancia de la Salud (SNVS 2.0) (Ministerio de
Salud de la Nacion Argentina, 2026b) es el sistema donde actualmente se recopila
informacion sobre los Eventos de Notificacion Obligatoria (ENO) para ponerlos
a disposicion de quienes deban tomar decisiones de salud publica, en particular,
para este trabajo, la Direccion de Epidemiologia de Chubut (DEC) (Direccién
Provincial de Patologias Prevalentes y Epidemiologia, [2026]). Actualmente, la
forma en la que alli se estaba trabajando consistia en importar los datos desde
el SNVS 2.0 como planillas .csv, y luego realizar busqueda, célculos simples y
graficos con Hojas de calculo. Esto significa que todas las tareas de procesamiento
de datos se realizaban manualmente con muy poco soporte tecnolégico.

Es importante mencionar la sensibilidad de los datos con los que se trabaja,
ya que incluyen informacion personal e historia clinica de los ciudadanos, lo que
implica confidencialidad a la hora de utilizarlos para pruebas, y el cumplim-
iento de requerimientos de seguridad. A los fines del trabajo aqui presentado, se
establecieron mecanismos de anonimizacién y clausulas de confidencialidad.



Dado esta problemética, se propuso desarrollar un sistema de soporte a la
toma de deciciones que pudiera automatizar y optimizar el procesamiento, anali-
sis y visualizaciéon de datos epidemioldgicos. Este sistema se posiciona entonces
como un instrumento de soporte consistente, trazable, extensible y seguro.

El objetivo de este trabajo radica en presentar la construcciéon de una her-
ramienta operativa a la misma vez que se documenta la experiencia de desarrollo,
los criterios adoptados y los aprendizajes que surgieron al trabajar en conjunto
con la DEC.

2 DMateriales y métodos

En virtud del Convenio entre la DEC y la FI - UNPSJB, que enmarca este
trabajo y las caracteristicas de ambas partes, se disend una estrategia de im-
plementaciéon basada en prototipos funcionales, que sirvieran al doble fin de
colaborar en la definicién de requerimientos y a la vez facilitaran las tareas de
procesamiento cotidianas. Se pueden distinguir tres (Bortman, [1999) fases de
trabajo: A) Prototipo inicial, basado en Google Colab(Google LLC, 2026), que
sirvié para definir una primera version del pipeline de procesamiento de datos
y explorar el dataset, al tiempo de manipular los primeros ENO. B) Prototipo
refinado, también basado en Google Colab, que permiti6é estructurar mejor el
pipeline, modularizar e incorporar elementos interactivos. C) Prototipo de sis-
tema, basado en una arquitectura web cliente-servidor, que utiliz6 las légicas de
procesamiento de los prototipos e incorpora roles de usuario, configurabilidad en
las visualizaciones y una herramienta integrada de reporte.

2.1 Metodologia de trabajo

Para la organizacién del proyecto de desarrollo se emplearon metodologias agiles
(Martin, 2013), dado que los requerimientos iniciales no se encontraban comple-
tamente definidos y fueron refinandose a partir de entregas funcionales incremen-
tales y la retroalimentacién de los interesados. Esto permitié adaptar el sistema
de manera continua frente a cambios en las necesidades y en el entendimiento
del dominio.

El convenio de trabajo no establecia plazos estrictos, y existia cierto grado de
incertidumbre, asociado tanto a la aparicién de situaciones sanitarias urgentes
como a modificaciones en los criterios de notificacion y clasificacion de casos.
En este contexto, se mantuvieron reuniones peridédicas de seguimiento y una
comunicaciéon continua con los interesados.

El uso de metodologias é4giles favorecioé el proceso de aprendizaje para ambas
partes. El equipo de desarrollo incorpor6é conocimientos propios del dominio
epidemiologico y el equipo de epidemiologia profundizé su entendimiento sobre
las caracteristicas y capacidades que provee un sistema de informacion.

Como herramientas de soporte para la gestion del proyecto se utilizaron ini-
cialmente GitHub Projects(GitHub, Inc.,[2026b)) y posteriormente Trello(Atlassian,
2026).



2.2 Estructuras de datos

Los conjuntos de datos utilizados como entrada se presentan en dos formatos
principales: nominales y agrupados. Los datasets nominales consisten en reg-
istros de casos individuales, identificados mediante un c6digo propio del SNVS
2.0. Estos registros contienen multiples variables demogréficas, clinicas y tem-
porales, tales como edad, sintomas, comorbilidades, fechas relevantes (inicio de
sintomas, notificacion, toma de muestra, entre otras) y resultados de laboratorio,
alcanzando méas de 100 columnas.

Una caracteristica de estos datasets es que la evolucién de un mismo caso
puede representarse mediante miltiples filas que comparten el mismo identifi-
cador, reflejando actualizaciones del mismo caso a lo largo del tiempo.

Por su parte, los datasets agrupados consisten en conteos semanales de casos,
organizados segun variables como establecimiento de salud, tipo de evento, sexo y
grupo etario. Estos conjuntos no siempre son disjuntos respecto de los nominales,
sino que los valores del conteo agregados pueden corresponder a los registrados
individualmente.

Debido a la mayor profundidad de informacion, el analisis se basé princi-
palmente en los datasets nominales, aunque se requiri6 la integracién de ambos
formatos.

2.3 Corredor endémico

Dentro de las herramientas estadisticas y de visualizaciéon que se utilizaron, el
Corredor Endémico (CE) es la principal para el anélisis del comportamiento
temporal ciclico de los eventos sanitarios. Se genera a partir de datos histori-
cos anuales para definir bandas de comportamiento esperado por semana epi-
demiolégica y zonas de seguridad y alerta, permitiendo detectar desviaciones
significativas respecto al patrén habitual.

Se implement6 el método propuesto por Bortman Bortman, [1999] que con-
struye el CE a partir de la media geométrica de las tasas de incidencia historicas
y su intervalo de confianza. El procedimiento es el siguiente:

1. Para cada semana epidemiolégica j (j = 1,...,52) se calculan las tasas de
incidencia semanales de los n anos histéricos disponibles:
ri; = %ﬂ % 100000 (1)
donde c;; es el nimero de casos en la semana j del ano i y P; es la poblaciéon
del ano 1.
2. Se aplica una transformacion logaritmica para aproximar la distribuciéon a
la normalidad:
Yij = In(ri; +1) (2)
3. Para cada semana j se calculan la media y el desvio estandar de los valores
transformados:

n

S R 1 a
ui= Doy s = — > (i — 1) (3)
=1




4. Se construye el intervalo de confianza al 95% mediante la distribucién ¢ de
Student con n — 1 grados de libertad:

_ Sj
IC; =y; £ taso,n—1" N (4)
5. Se aplica la transformacién inversa para obtener los limites en la escala
original de tasas:

Lingj = €% 70s/Vh 1 My=e% —1, Ly, =% T/Vn_1 (5)

Los valores resultantes definen tres zonas: la zona de éxito, por debajo del
limite inferior del intervalo de confianza (Lint); la zona de sequridad, entre el
limite inferior y la media geométrica (M); y la zona de alerta, entre la media
y el limite superior (Lgyp). Los valores que superan el limite superior indican
una situaciéon epidémica. Se requiere un minimo de tres periodos histéricos y
un méximo de siete para que el calculo sea valido, ya que "las condiciones que
mantienen la endemia como los criterios diagnésticos y los mecanismos de no-
tificacion y registro hayan cambiado" (Bortman, (1999, p. 3). Se excluyen los
anos 2020 y 2021 por el efecto distorsivo de la pandemia de COVID-19 sobre los
patrones habituales de los eventos.

2.4 Requerimientos

En una visién retrospectiva de todo el proceso, considerando los tres prototipos
descritos, las actividades generales que realiza el sistema son:

— Cargar los archivos extraidos del SNVS 2.0 o reportados a nivel nacional.

— Procesar los datos, realizando limpieza, normalizacién, consistencia y ho-
mogeinizacion.

— Consolidacion de los datos en la base de datos propia, junto con cargas
previas.

— Procesamiento individual de ENO, ya sea provenientes de dataset nominales
o agrupados.

— Visualizacién de estadisticas descriptivas de ENO.

— Comparacion de ENO

— Generacién y visualizacion de CE asociado a un ENO.

— Previsualizacién, edicién y generacién de reporte publicable.

3 Desarrollo

El desarrollo del sistema se organizd en tres fases, en correspondencia con las
etapas descritas en la seccion [2f un prototipo inicial en Google Colab que sirvié
para explorar los datos y validar los primeros calculos, un prototipo refinado que
modularizo la logica en un paquete Python (Python Software Foundation, 2026)
reutilizable, y el sistema web con arquitectura cliente-servidor. Cada fase trajo
consigo aprendizajes que alimentaron las decisiones de la siguiente. A lo largo
de todas ellas se trabaj6é en contacto directo con la DEC, lo que permitié que
cada iteraciéon incorporara retroalimentacion concreta del equipo usuario.



3.1 Prototipado en Google Colab

El punto de partida fue un notebook monolitico en Google Colab que se imple-
ment6 como base de trabajo para conocer el dominio y organizar los primeros
procesos. Este notebook contenia todo en un solo archivo, desde la carga de
datos nominales .csv exportados del SNVS 2.0 y el preprocesamiento con pan-
das (The pandas development team, 2026|) hasta el calculo de CE y la generacion
de graficos con plotly (Plotly Technologies Inc., |2026).

Si bien cumplia su funcién como herramienta exploratoria, presentaba limita-
ciones importantes a la hora de escalar. Cualquier modificacién requeria navegar
miles de lineas de codigo, no habia separacién entre logica de negocio y pre-
sentacion, y la reproducibilidad dependia enteramente de ejecutar las celdas en
el orden correcto. En cuanto a la experiencia de usuario, tampoco resultaba
ideal: era necesario correr celdas en orden, no desconectarse de la sesion, y los
datos nuevos no se integraban con los anteriores a menos que se realizara una
unién previa en un archivo csv.

Esta primera etapa requiri6 ademas comprender la estructura de la infor-
macién proveniente del SNVS 2.0 (solo nominal en esta instancia), el manejo
de datos tabulares mediante pandas y los criterios epidemiolégicos detras de los
célculos, como el CE, que requiere definir anos histéricos, calcular cuartiles y
determinar zonas de éxito, seguridad, alerta y brote.

3.2 Refinamiento y modularizacion

A partir de estas limitaciones se realizo un esfuerzo de modularizacién sin aban-
donar Colab. Se organiz6 el c6digo en un paquete Python con moédulos sep-
arados para preprocesamiento, filtros de clasificacién por evento, graficacion,
generacion de informes y utilidades como el cédlculo de semanas epidemiologi-
cas Argentina.gob.ar, 2018. El paquete se versionaba en GitHub (GitHub, Inc.,
2026a)) y se instalaba en Colab mediante una celda que clonaba el repositorio
y lo montaba como dependencia. Asi, distintos notebooks podian consumir las
mismas funciones y los cambios se propagaban sin duplicar codigo.

Esta etapa incluyé ademés la construcciéon de una base de datos local propia,
consolidando las sucesivas cargas de archivos del SNVS en un repositorio unifi-
cado que permitiera comparar datos historicos sin depender de los archivos orig-
inales.

La modularizacién también permitié validar conceptos de diseno como la
separacion de responsabilidades y la configuracion centralizada, dentro de un
entorno que el equipo ya conocia y sin realizar demasiados cambios a la légica
de negocio, permitiendo luego una migracién mas controlada hacia la tercera
fase.

3.3 Prototipo de sistema

Con requerimientos mas claros, y habiendo validado tanto la légica de proce-
samiento como los criterios epidemiolégicos en las dos fases de prototipado,



se decidi6é pasar a un sistema con arquitectura cliente-servidor. Los prototipos
habian cumplido su objetivo de iterar sobre los criterios con la DEC y entender
qué necesitaba realmente el equipo.

Tanto los prototipos realizados en Google Colab como el sistema propiamente
dicho son de uso interno por la DEC y protegidos por el Convenio de colaboracién
en que se enmarca este trabajo, con lo cual su apertura esta limitada.

Arquitectura El sistema se compone de un backend en Python con FastAPI (FastAPI,
2026)), una base de datos PostgreSQL (PostgreSQL Global Development Group,

2026) y un frontend en TypeScript con Next.js (Vercel, |2026)). La comunicacion

entre ambos se realiza mediante una API REST cuyo contrato se genera au-
tomaticamente a partir de la especificacion OpenAPI (OpenAPI Initiative, 2026)

del backend, lo que garantiza consistencia de tipos entre cliente y servidor. Para
operaciones que pueden demorar (como la carga masiva de archivos o la gen-
eracion de reportes) se utiliza un esquema de tareas asincronas con Celery (Cel-

ery Project, |2026) y Redis (Redis Ltd., [2026). De este modo la interfaz no se
bloquea y el usuario puede seguir el progreso de la operacion.

Prototipo Inicial Prototipo Refinado Prototipo de Sistema

. Frontend
Preprocesamiento

Interfaz web

Carga de archivos Clasificacion

Preprocesamiento

Clasificacion Corredor endémico Backend
Gréaficos Pipeline de datos
Informes Graficacion

Estrategias
Informes

PostgreSQL + Redis

Fig. 1. Evolucién de la arquitectura a lo largo de las tres fases de desarrollo.

La decision de separar backend y frontend responde a necesidades concre-
tas del dominio. El procesamiento de datos epidemiolégicos requiere trazabili-
dad y consistencia, es decir, que un mismo archivo produzca siempre el mismo
resultado bajo los mismos criterios. La interfaz, en cambio, debe priorizar la
accesibilidad para usuarios que no son necesariamente técnicos. En el prototipo
ambos componentes coexistian generando un acoplamiento excesivo y baja cohe-
sion, comprometiendo asi la robustez y mantenibilidad del sistema ante cualquier
modificacién.



Pipeline de procesamiento de datos El niicleo del backend es el pipeline
que transforma los archivos exportados del SNVS en informacion estructurada
y consultable. Cuando un usuario carga un archivo .csv o .xlsx a través de la
interfaz, el sistema detecta automéaticamente de qué tipo se trata inspeccionando
las columnas presentes. Es importante notar que se soportan distintos tipos de
archivos, estos son los de vigilancia nominal, agrupados clinicos, agrupados de
laboratorio y de ocupaciéon de camas por infecciones respiratorias agudas. A
partir de esa deteccion se dispara el procesamiento correspondiente.

El archivo de datos nominal es el mas detallado y, a la vez, el méas com-
plejo. Los datos vienen desnormalizados, con columnas de baja completitud que
aportan poco valor analitico y otras cuyo contenido mezcla distintas responsabil-
idades. La estructura desnormalizada del archivo, se ve donde un mismo caso
identificado por un ID puede generar decenas de filas, cada una con informacion
diferente de muestras, sintomas y vacunas, por mencionar algunos ejemplos. Esto
significa que los datos llegan en un formato plano donde relaciones uno a muchos
se expresan mediante repeticiéon de filas, lo que requiere un procesamiento cuida-
doso para evitar duplicados y reconstruir la estructura real de cada caso. A la
vez, las columnas que componen los datos presentan inconsistencias. Por ejem-
plo, los datos de localidad y departamento, frecuentemente intercambian valores,
utilizan nombres diferentes (e.g., "Puerto Madryn", "Pto. Madryn", "Madryn",
etc.), usan abreviaturas y codigos, o juntan los dos datos en uno, entre otras.

Para los datos nominales, el pipeline valida el esquema, limpia y normaliza
campos (fechas, textos, valores nulos) y luego aplica las estrategias de clasifi-
cacion del evento epidemiolégico. Un registro nominal puede contener més de
cien campos que abarcan datos del ciudadano, informacién clinica, resultados de
laboratorio, investigacién epidemiolégica, muestras, vacunaciéon y tratamiento.
El resultado se persiste en un modelo relacional de siete tablas vinculadas que
permite consultas desagregadas por multiples dimensiones.

Para los datos agrupados el procesamiento es diferente. Se valida la estructura
segin el formato detectado y se insertan los conteos semanales por evento, grupo
de edad, sexo y establecimiento. Estos datos alimentan el motor de métricas para
el analisis de tendencias poblacionales.

Estrategias de clasificacion de casos Uno de los aspectos mas relevantes del
sistema desde el punto de vista epidemioldgico es la clasificacién automatica de
casos nominales. Como se describié en la seccién anterior, un registro nominal
puede contener méas de cien campos con datos desnormalizados y de calidad
variable. Analizar esa informacién manualmente o mediante planillas de calculo
para determinar la clasificacién de cada caso resulta un proceso extremadamente
laborioso y propenso a errores, sobre todo cuando cada evento de notificacién
obligatoria tiene criterios propios para determinar si un caso es confirmado,
sospechoso, probable o descartado. Estos criterios dependen de combinaciones
especificas de campos clinicos, resultados de laboratorio y datos epidemiologicos
que varian segun el tipo de evento, lo que hace imprescindible contar con un
enfoque programatico y ordenado.



En el prototipo de Google Colab, esta logica estaba implementada como fil-
tros individuales por evento. Cada filtro era una funcién que recibia un DataFrame
y retornaba los casos clasificados segin las reglas del evento correspondiente
(dengue, tuberculosis, sifilis, VIH, sindrome urémico hemolitico, hantavirus, hi-
datidosis, hepatitis, coqueluche, entre otros). Esto era funcional y correcto, pero
agregar un evento nuevo o modificar un criterio existente requeria intervenir el
codigo fuente y entender la estructura interna del filtro.

En el sistema actual esta logica se generalizdé mediante estrategias de clasifi-
cacion almacenadas en base de datos. Cada estrategia define una lista ordenada
de reglas que el sistema evalta sobre los campos del registro. Las reglas pueden
comparar valores exactos, verificar pertenencia a listas, buscar patrones en texto
o aplicar funciones personalizadas para casos més complejos. También se in-
cluyen detectores especializados como el de tipo de sujeto (humano, animal,
indeterminado), necesario para eventos zoonoticos como rabia o mordedura.

Este disefio también responde a un hallazgo confirmado durante el desar-
rollo: las reglas de anélisis en epidemiologia son dinamicas y dependen de la
complejidad y variabilidad del contexto. Los criterios de clasificacién son dis-
tintos para cada enfermedad y estan sujetos a modificacién por parte de las
autoridades sanitarias. Ante esta realidad, se consider6 lo mas adecuado aplicar
un patréon Strategy en varios modulos del sistema, externalizando la logica de
procesamiento como reglas configurables almacenadas en base de datos. De este
modo, la DEC puede agregar o modificar estrategias de clasificacién sin necesi-
dad de modificar el coédigo fuente, lo que responde directamente al requerimiento
de adaptabilidad ante nuevos criterios o nuevos eventos que puedan incorporarse
al listado de ENO.

Motor de métricas y corredor endémico El sistema incluye un motor de
métricas que ofrece una interfaz unificada para consultar indicadores epidemi-
ologicos sobre las distintas fuentes de datos. Cada métrica se define declarativa-
mente con sus dimensiones, fuente y tipo de calculo. Al ejecutar una consulta, el
motor selecciona el constructor apropiado segin la fuente y compone los criterios
de filtrado de forma combinable, permitiendo cruzar dimensiones temporales, ge-
ogréficas y por tipo de evento.

Sobre este motor se implementa la generacién del CE con los distintos méto-
dos de calculo.

En todos los casos se excluyen automaticamente los anos 2020 y 2021 del
célculo histérico para evitar que la anomalia de la pandemia distorsione los
corredores. El sistema valida que exista un minimo de anos histéricos suficientes
segtin el método elegido y senala cuando el CE no puede calcularse de forma
confiable.

Generacion de boletines epidemiolégicos Los boletines epidemiolégicos (Min-
isterio de Salud de la Naciéon Argentina, 2026al) son el principal producto de
comunicaciéon de la DEC, cada semana se publica un informe que resume la
situacion de los ENO bajo vigilancia. Antes del sistema, armar un boletin era un



trabajo artesanal. Habia que generar tablas y gréficos, copiarlos a un procesador
de texto, redactar el analisis ENO por ENO y revisar que los nimeros coinci-
dieran entre las distintas secciones. Cada semana se repetia el mismo esfuerzo,
y cualquier error de transcripcién podia pasar inadvertido hasta que alguien lo
detectara en el documento ya publicado.

Para abordar esto, el sistema implementa un editor de boletines basado en
bloques. Cada seccién puede combinar texto enriquecido, tablas de datos, grafi-
cos generados directamente desde las métricas del sistema e iméagenes. El editor
trabaja con plantillas en dos niveles: una plantilla de contenido estatico (por-
tada, autoridades, metodologia) que se mantiene entre ediciones, y una plantilla
de seccién por ENO que se repite para cada enfermedad incluida en el boletin.
Esta dltima soporta sustitucion de variables como nombre del ENO, semana epi-
demiolégica y periodo, de modo que al iniciar un nuevo boletin el sistema genera
un borrador con la estructura ya armada y los datos precargados. El equipo
parte de ahi para revisar, ajustar y redactar lo que haga falta.

Boletines se 12 2023

Corredor Endémico

stz @ kW « Volver 02

O Ajustar

jco SE 1212023

3

Fig. 2. Vista del corredor endémico con las zonas de Bortman (izquierda), analisis de
cambios significativos por evento (izquierda) y editor de boletines con vista previa del
documento (derecha).

Con esta aproximacion se buscé un equilibrio entre automatizacion y control
editorial. Automatizar completamente la generacion de informes era tentador,
pero durante el prototipado se observo que cada boletin necesita una contextu-
alizacién narrativa que varia semana a semana, por ejemplo un brote inusual,
un cambio de criterio, una aclaracién metodolégica. Esas decisiones editoriales
son del equipo, por lo tanto se decidié preservar esa libertad editorial. Lo que
si puede hacer el sistema es ahorrar el trabajo mecanico de armar la estructura,
insertar los graficos y verificar que los datos sean consistentes.



Interfaz y visualizacion La interfaz se organiza alrededor de las tareas cotidi-
anas del departamento. Un panel de métricas permite construir consultas combi-
nando evento, periodo, dimensiones geograficas y tipo de indicador. La secciéon de
vigilancia ofrece buisqueda de personas para localizar casos individuales y acceso
a los registros nominales y agrupados. Un mapa presenta la distribucién geogra-
fica de eventos utilizando datos de georreferenciacion de los establecimientos de
salud.

La carga de archivos ilustra bien el cambio respecto al prototipo. En Co-
lab habia que ejecutar celdas en orden, esperar sin saber qué estaba pasando
y confiar en que todo hubiera salido bien. Ahora el proceso es un flujo guiado
que muestra el progreso del procesamiento, reporta errores de validaciéon en un
lenguaje comprensible y permite verificar los resultados antes de confirmar la
incorporacion de los datos. Que el usuario pueda entender qué sali6 mal y corre-
girlo sin asistencia técnica fue una de las motivaciones principales para construir
una interfaz dedicada.
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Fig. 3. Panel principal de vigilancia nominal. Se observan indicadores clave (casos
totales, promedio semanal, tendencia, eventos activos), la curva epidémica por semana
epidemiolégica y el ment de navegacién del sistema.

4 Discusion

El primer aporte de valor fue la limpieza de los datos de entrada, que luego
se convirti6é en un proceso ETL (extraccion, transformacion y carga) completo
Amazon Web Services, Inc., n.d. lo que ademas de transformar los datos a un
formato maés util genera cierta independencia del SNVS 2.0 y nuevas capacidades
al cargarlos en un almacenamiento propio. En contraste con el flujo previo basado
en planillas Excel, donde cada procesamiento era manual y no reproducible, el



pipeline garantiza que un mismo archivo produzca siempre el mismo resultado,
aportando la trazabilidad que se identifico como necesidad en la motivacion de
este trabajo.

La implementacién del CE de Bortman, con soporte para anélisis semanal
y acumulado, constituye un ejemplo de herramienta de anélisis incorporada al
sistema, y a la vez evidencia la capacidad de la propuesta para escalar y ampliar
sus funcionalidades hacia nuevos instrumentos estadisticos.

El uso de metodologias &giles, prototipado y diseno orientado a un sistema
flexible permitié desarrollar présperamente un sistema para un escenario cam-
biante que trata eventos urgentes con frecuencia, y que al inicio no tenia re-
querimientos claros. En particular, la organizacién en tres fases de prototipado
permitié validar la logica de procesamiento con bajo costo previo a dedicar un
esfuerzo mayor en una infraestructura mas compleja.

El proceso de desarrollo siguié un esquema de aprendizaje interdisciplinario,
en el cual se intercambiaron e integraron conocimientos del ambito informético
y epidemiolégico. Esta construcciéon conjunta de conocimiento ayudé a ajustar
el alcance del sistema a las necesidades del dominio.

Este trabajo resulté en una herramienta flexible, con capacidad de incorporar
nuevos datos, y la visualizaciéon de diversas dimensiones y relaciones entre los
ENO, favoreciendo la toma de decisiones sanitarias. Sin embargo, ain persiste
la dependencia fuerte de la calidad y estructuracion de los datos sistematiza-
dos en el SNVS 2.0, asi como de la metodologia de recolecciéon de los mismos.
Esta restriccion limita la capacidad de expansion de funcionalidades a la vez que
somete los criterios de manejo de datos a los establecidos por ese sistema. Por
otro lado, la gobernanza, sostenibilidad y mantenimiento del sistema también
presentan una dependencia marcada, en este caso de la articulacién entre las
instituciones, mediante el Convenio mencionado. En este caso, dicha dependen-
cia podria sortearse promoviendo la generacion de capacidades en la DEC que
puedan darle sostenibilidad técnica al proyecto.

La herramienta de generacién reportes dentro del sistema aporta una mejora
significativa en la elaboracion de informes periddicos, y mas ain en contextos de
brotes o situaciones emergentes, donde la disponibilidad de informacién oportuna
es fundamental para dar una respuesta. Los boletines incorporan directamente
graficos y tablas del CE como bloques editables, junto con curvas epidemioldgi-
cas, distribuciones por edad y tablas de resumen, lo que elimina el paso manual
de generar y copiar estas visualizaciones. Cabe notar que se optd por automa-
tizar la estructura y la insercién de datos pero preservando el control editorial
del equipo, dado que cada boletin requiere contextualizacion narrativa que varia
segun el contexto sanitario.

5 Conclusiones y Trabajos Futuros

En este trabajo se present6 un disefio de sistema que complementa al SNVS 2.0,
permitiendo el procesamiento, anélisis y visualizaciéon de datos epidemiolégicos,
asi como la generaciéon de reportes. El sistema provee la integraciéon de datos



provenientes del SNVS 2.0 y mecanismos flexibles para realizar comparaciones y
mediciones de diferentes ENO. En particular, el sistema integra de forma natural
la herramienta denominada Corredor Endémico, en diferentes variantes.

Como trabajo futuro, se plantea la posibilidad de incorporar herramien-
tas més avanzadas de anélisis, especificamente modelos predictivos basados en
aprendizaje automatico, para detectar tendencias emergentes y generar alertas
tempranas que fortalezcan la capacidad de respuesta en la vigilancia epidemi-
ologica. Por otra parte, resulta de interés explorar la integraciéon con fuentes
de datos complementarias, como noticias, reportes de investigacién de brotes e
informacioén climética, asi como el cruce con determinantes sociales de la salud,
lo que permitiria enriquecer el andlisis y aportar una visién mas integral del
comportamiento de los eventos sanitarios.
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