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4 agrupar_cols_casos

agrupar_area_geo Agrupar por drea geogrdfica

Description

Funcién que agrupa los datos de una enfermedad o evento por drea geografica.

Usage
agrupar_area_geo(data_event, col_area = "area"”, porcentaje = FALSE)
Arguments
data_event Un ‘data.frame que contiene los datos de la enfermedad o evento.
col_area Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
las dreas geogréficas en los datos de la enfermedad o evento; su valor por defecto
es ‘"area"‘.
porcentaje Un ‘logical‘ (TRUE o FALSE) que indica si se debe agregar una columna con
el porcentaje de casos; su valor por defecto es ‘FALSE".
Value

Un ‘data.frame‘ con los datos de la enfermedad o evento agrupados por drea geogréfica.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
agrupar_area_geo(

data_event = data_limpia,

col_area = "area”,
porcentaje = FALSE
)
agrupar_cols_casos Agrupar por columnas y casos
Description

Funcién que agrupa los datos de una enfermedad o evento por nombre de columna(s) y nimero de
casos.

Usage

agrupar_cols_casos(data_event, nomb_cols, porcentaje = FALSE, estandar = TRUE)



agrupar._dpto

Arguments

data_event

nomb_cols

porcentaje

estandar

Value

Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de una enfermedad o evento.

Un ‘character’ (cadena de caracteres) o ‘array (arreglo) de character® que con-
tiene el nombre de la(s) columna(s) en los datos de la enfermedad o evento.

Un ‘logical‘ (TRUE o FALSE) que indica si se debe agregar una columna con
el porcentaje de casos; su valor por defecto es ‘FALSE".

Un ‘logical* (TRUE o FALSE) que indica si se debe utilizar el estdndar de
agrupacion de los datos del evento o enfermedad propuesto por el paquete,
es decir, que se incluyan estas columnas o variables como parte del resultado
‘c("cod_eve", "nombre_evento", "ano")‘; su valor por defecto es ‘TRUE®, si su
valor es ‘FALSE® agrupard los datos solamente por las columnas o variables

enviadas en el pardmetro ‘nomb_cols*.

Un ‘data.frame‘ con los datos de una enfermedad o evento agrupados por el nombre de la(s)
columna(s) y el nimero de casos.

Examples

data(dengue2020)

data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
agrupar_cols_casos(
data_event = data_limpia,

nomb_cols

"sexo” ,

porcentaje = TRUE

)

agrupar_cols_casos(
data_event = data_limpia,

nomb_cols

)

c("sexo"”, "semana")

agrupar_dpto

Agrupar por departamento y casos

Description

Funcién que agrupa los datos por cédigos de departamento y nimero de casos.

Usage

agrupar_dpto(data_event, col_dpto = "cod_dpto_o", porcentaje = FALSE)
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Arguments
data_event Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento.
col_dpto Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
los cddigos de los departamentos en los datos de la enfermedad o evento; su
valor por defecto es “"cod_dpto_o"*.
porcentaje Un ‘logical‘ (TRUE o FALSE) que indica si se debe agregar una columna con
el porcentaje de casos; su valor por defecto es ‘FALSE".
Value

Un ‘data.frame‘ con los datos de la enfermedad o evento agrupados por cédigos de departamento y
nimero de casos.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
agrupar_dpto(
data_event = data_limpia,
col_dpto = "cod_dpto_o",
porcentaje = FALSE
)

agrupar_edad Agrupar por edad y casos

Description

Funcién que agrupa los datos de una enfermedad o evento por edad y niimero de casos.

Usage

agrupar_edad(
data_event,
col_edad = "edad”,
interval_edad = 10,
porcentaje = FALSE

)
Arguments
data_event Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento.
col_edad Un ‘character® (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que con-
tiene las edades en los datos de la enfermedad o evento; su valor por defecto es
[3 Hedadll [3 .

interval_edad Un ‘numeric‘ (numérico) que contiene el intervalo del rango de edades; su valor
por defecto es “10°.
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porcentaje Un ‘logical‘ (TRUE o FALSE) que indica si se debe agregar una columna con
el porcentaje de casos; su valor por defecto es ‘FALSE".

Value

Un ‘data.frame‘ con los datos de la enfermedad o evento agrupados por edad y nimero de casos.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
agrupar_edad(
data_event = data_limpia,
col_edad = "edad”,
porcentaje = FALSE
)

agrupar_edad_sex Agrupar por edades, sexo y casos

Description

Funcién que agrupa los datos de una enfermedad o evento por edades, sexo y niimero de casos.

Usage

agrupar_edad_sex(
data_event,
col_edad = "edad”,
col_sex = "sexo",
porcentaje = TRUE,
interval_edad = 10

)
Arguments

data_event Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento.

col_edad Un ‘character‘ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que con-
tiene las edades en los datos de la enfermedad o evento; su valor por defecto es
on edadll 13 .

col_sex Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
el sexo en los datos de la enfermedad o evento; su valor por defecto es ‘"sexo°.

porcentaje Un ‘logical‘ (TRUE o FALSE) que indica si se debe agregar una columna con

el porcentaje de casos; su valor por defecto es ‘TRUE".

interval_edad Un ‘numeric‘ (numérico) que contiene el intervalo del rango de edades; su valor
por defecto es ‘10°.
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Value

Un ‘data.frame* con los datos de enfermedades agrupados por edades, sexo y nimero de casos.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
agrupar_edad_sex(

data_event = data_limpia,

col_edad = "edad",

col_sex = "sexo",

porcentaje = TRUE

agrupar_eventos Agrupar por tipo de enfermedad o evento

Description

Funcién que agrupa los casos por tipo de enfermedad o evento.

Usage
agrupar_eventos(data_event, col_event = "cod_eve")
Arguments
data_event Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento.
col_event Un ‘character® (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
los cédigos de los eventos o de las enfermedades en los datos; su valor por
defecto es “"cod_eve"*.
Value

Un ‘data.frame* con los datos de la enfermedad o evento agrupados por tipo.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
agrupar_eventos(

data_event = data_limpia,

col_event = "cod_eve"
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agrupar_fecha_inisintomas
Agrupar por fecha de inicio de sintomas y casos

Description

Funcién que agrupa los datos de una enfermedad o evento por fecha de inicio de sintomas y nimero

de casos.
Usage
agrupar_fecha_inisintomas(data_event, col_fecha = "ini_sin")
Arguments
data_event Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento.
col_fecha Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna de los datos
de la enfermedad o evento que contiene las fechas de inicio de sintomas; su valor
por defecto es “"ini_sin"".
Value

Un ‘data.frame‘ con los datos de la enfermedad o evento agrupados por fecha de inicio de sintomas
y nimero de casos.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
agrupar_fecha_inisintomas(

data_event = data_limpia,

col_fecha = "ini_sin"

agrupar_mpio Agrupar por municipios y casos

Description

Funcién que agrupa los datos de una enfermedad o evento por c6digo de municipios y niimero de
casos.
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Usage

agrupar_mpio(

data_event,

dpto = NULL,
col_mpio = "cod_mun_o",
porcentaje = FALSE
)
Arguments

data_event

dpto

col_mpio

porcentaje

Value

agrupar_mpio

Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento.

Un ‘character® (cadena de caracteres) o ‘numeric‘ (numérico) que contiene el
nombre del departamento; su valor por defecto es ‘NULL".

Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene

los c6digos de los municipios en los datos de la enfermedad o evento; su valor

por defecto es ‘"cod_mun_o

Un ‘logical‘ (TRUE o FALSE) que indica si se debe agregar una columna con
el porcentaje de casos; su valor por defecto es ‘FALSE".

Un ‘data.frame‘ con los datos de la enfermedad o evento agrupados por c6digos de municipios y
nimero de casos.

Examples

data(dengue2020)

data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)

agrupar_mpio(

)

data_event = data_limpia,
dpto = "ANTIOQUIA",
col_mpio = "cod_mun_o",
porcentaje = FALSE

agrupar_mpio(

)

data_event = data_limpia,
dpto = "@5",

col_mpio = "cod_mun_o",
porcentaje = FALSE

agrupar_mpio(

data_event = data_limpia,
dpto = 05,

col_mpio = "cod_mun_o",
porcentaje = TRUE
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agrupar_per_etn Agrupar por la pertenencia étnica

Description

Funcién que agrupa los casos por la pertenencia étnica.

Usage
agrupar_per_etn(data_event, cols_etn = "per_etn”, porcentaje = TRUE)
Arguments
data_event Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento.
cols_etn Un ‘character® (cadena de caracteres) o un ‘array‘ de ‘character‘ con el nom-
bre de la(s) columna(s) que contiene(n) la pertenencia étnica en los datos de la
enfermedad o evento; su valor por defecto es “"per_etn"*
porcentaje Un ‘logical‘ (TRUE o FALSE) que indica si se debe agregar una columna con
el porcentaje de casos; su valor por defecto es ‘TRUE".
Value

Un ‘data.frame‘ con los datos de la enfermedad o evento agrupados por la pertenencia étnica.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
agrupar_per_etn(

data_event = data_limpia,

cols_etn = "per_etn”
)
agrupar_rango_edad Agrupar por rango de edad y casos
Description

Funcién que agrupa los datos de una enfermedad o evento por rango de edad y nimero de casos.
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Usage

agrupar._rango_edad

agrupar_rango_edad(

data_event,

col_edad = "edad”,
col_adicional = NULL,

min_val,
max_val,
paso,
porcentaje =

Arguments

data_event

col_edad

col_adicional

min_val

max_val

paso

porcentaje

Value

TRUE

Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento.

Un ‘character® (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
las edades en los datos de la enfermedad o evento.

Un ‘character‘ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna adicional
para agrupar con las edades en los datos de la enfermedad o evento; su valor por
defecto es ‘NULL".

Un ‘numeric‘ (numérico) que contiene la edad minima con la que debe iniciar
el rango de edades.

Un ‘numeric‘ (numérico) que contiene la edad maxima con la que debe finalizar
el rango de edades.

Un ‘numeric‘ (numérico) que contiene el valor del paso para generar el rango de
edades.

Un ‘logical‘ (TRUE o FALSE) que indica si se debe agregar una columna con
el porcentaje de casos; su valor por defecto es ‘TRUE".

Un ‘data.frame* con los datos de la enfermedad o evento agrupados por el rango de edad y nimero

de casos.

Examples

data(dengue2020)

data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
data_edad <- agrupar_cols_casos(

data_event = data_limpia,

c("edad"”, "semana"),

porcentaje = TRUE

)

agrupar_rango_edad(
data_event = data_edad,
col_edad = "edad”,

min_val = 0,

max_val = max(data_edad$edad, na.rm = TRUE),

paso = 10,
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porcentaje = TRUE
)

agrupar_semanaepi Agrupar por semana epidemiologica y casos

Description

Funcién que agrupa los datos de una enfermedad o evento por semana epidemioldgica y nimero de

casos.
Usage

agrupar_semanaepi(data_event, col_semanaepi = "semana")
Arguments

data_event Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de una enfermedad o evento.

col_semanaepi  Un ‘character® (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
las semanas epidemiolégicas en los datos de la enfermedad o evento; su valor

o ne

por defecto es ‘"semana"‘.

Value

Un ‘data.frame’ con los datos de una enfermedad o evento agrupados por semana epidemioldgica y
nimero de casos.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
agrupar_semanaepi (

data_event = data_limpia,

col_semanaepi = "semana”
)
agrupar_sex Agrupar por sexo y casos
Description

Funcién que agrupa los datos de una enfermedad o evento por sexo y nimero de casos.

Usage

agrupar_sex(data_event, col_sex = "sexo", porcentaje = TRUE)
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Arguments
data_event Un ‘data.frame’ que contiene los datos de la enfermedad o evento.
col_sex Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
el sexo en los datos de la enfermedad o evento; su valor por defecto es ‘"sexo"*.
porcentaje Un ‘logical* (TRUE o FALSE) que indica si se debe agregar una columna con
el porcentaje de casos; su valor por defecto es “TRUE‘.
Value

Un ‘data.frame‘ con los datos de la enfermedad o evento agrupados por sexo y niimero de casos.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
agrupar_sex(
data_event = data_limpia,
col_sex = "sexo",
porcentaje = TRUE
)

agrupar_sex_semanaepi Agrupar por sexo, semana epidemioldgica y casos

Description

Funcién que agrupa los datos de enfermedades por sexo, semana epidemiolégica y nimero de casos.

Usage
agrupar_sex_semanaepi (
data_event,
cols_sex = c("sexo", "semana"),
porcentaje = TRUE
)
Arguments
data_event Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento.
cols_sex Un ‘character® (cadena de caracteres) o ‘array‘ (arreglo) de ‘character* con el
nombre de la(s) columna(s) que contienen el sexo y las semanas epidemioldgi-
cas; su valor por defecto es ‘c("sexo", "semana")".
porcentaje Un ‘logical‘ (TRUE o FALSE) que indica si se debe agregar una columna con

el porcentaje de casos; su valor por defecto es “TRUE".



agrupar._tipo_caso 15

Value

Un ‘data.frame‘ con los datos de la enfermedad o evento agrupados por sexo, semana epidemiolog-
ica y nimero de casos.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
agrupar_sex_semanaepi (

data_event = data_limpia,

cols_sex = c("sexo", "semana"),
porcentaje = TRUE
)
agrupar_tipo_caso Agrupar por la clasificacion inicial del caso
Description

Funcién que agrupa los casos por la clasificacién inicial del caso.

Usage
agrupar_tipo_caso(data_event, cols_tipo = "tip_cas"”)
Arguments
data_event Un ‘data.frame’ que contiene los datos de la enfermedad o evento.
cols_tipo Un ‘character® (cadena de caracteres) o ‘array‘ (arreglo) de ‘character con el
nombre de las columna(s) que contiene la clasificacién inicial del caso en los
datos de la enfermedad o evento; su valor por defecto es “"tip_cas"*.
Value

Un ‘data.frame’ con los datos de la enfermedad o evento agrupados por la clasificacion inicial del
caso y/u otras variables como los afios.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
agrupar_tipo_caso(

data_event = data_limpia,

cols_tipo = "tip_cas”

)
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agrupar_top_area_geo

agrupar_top_area_geo Agrupar por drea geogrdfica a nivel departamental o municipal

Description

Funcién que agrupa los datos de una enfermedad o evento por drea geografica a nivel departamental

0 municipal.

Usage
agrupar_top_area_geo(
data_event,
dpto = NULL,
col_area = "area”,
porcentaje = FALSE,
top = 10
)
Arguments
data_event Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento.
dpto Un ‘character’ (cadena de caracteres) que contiene el nombre del departamento;
su valor por defecto es ‘NULL‘. Si se ingresa un valor en este pardmetro se
procederd agrupar los datos por los municipios del departamento y sus areas
geograficas. Sino se ingresa un valor en este pardmetro validard si los datos ya
estan filtrados por algtin departamento; si no lo estdn generara la agrupacién por
departamento.
col_area Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
las 4reas geogréficas en los datos de la enfermedad o evento; su valor por defecto
es “"cod_mun_o"‘.
porcentaje Un ‘logical‘ (TRUE o FALSE) que indica si se debe agregar una columna con
el porcentaje de casos; su valor por defecto es ‘FALSE".
top Un ‘numeric‘ (numérico) que indica la cantidad de departamentos o municipios
con mayor nimero de casos que se deben retornar; su valor por defecto es ‘10°.
Value

Un ‘data.frame’ con el top 10 de los datos de la enfermedad o evento agrupados por dreas geografi-
cas y nimero de casos.

Examples

data(dengue2020)

data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
agrupar_top_area_geo(
data_event = data_limpia,
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dpto = "Antioquia”,

col_area = "area",
porcentaje = FALSE,
top = 10
)
agrupar_years Agrupar por arios de una enfermedad o evento
Description

Funcién que agrupa los casos por los afios de una enfermedad o evento.

Usage
agrupar_years(data_event, col_year = "ano")
Arguments
data_event Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento.
col_year Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
los afios en los datos de la enfermedad o evento; su valor por defecto es ‘"ano"‘.
Value

Un ‘data.frame* con los datos de la enfermedad o evento agrupados por afio.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
agrupar_years(

data_event = data_limpia,

col_year = "ano"
)
calcular_incidencia Calcular incidencia
Description

Funcién que calcula la incidencia de una enfermedad o evento para todo Colombia, un departamento
0 un municipio.
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Usage

calcular_incidencia

calcular_incidencia(

data_incidencia =

NULL,

cache = FALSE,

NULL,

NULL,

ruta_dir =
data_agrupada,
poblacion =
year = NULL,
dpto = NULL,
mpio = NULL,
sex = NULL
)
Arguments

data_incidencia

cache

ruta_dir

data_agrupada

poblacion

year

dpto

mpio

sex

Value

Un ‘data.frame‘ que contiene la poblacién a riesgo o las proyecciones pobla-
ciones DANE. Si este parametro estd vacio, se importard la poblacién a riesgo o
las proyecciones, dependiendo de la disponibilidad de la informacién; su valor
por defecto es ‘NULL".

Un ‘logical® (‘TRUE® o ‘FALSE®) que indica si la poblacién a riesgo o las
proyecciones poblacionales DANE descargadas deben ser almacenados en caché.
Su valor por defecto es ‘FALSE".

Un ‘character* (cadena de caracteres) que especifica la ruta del directorio donde
se almacenardn la poblacién a riesgo o las proyecciones poblacionales DANE.
Su valor por defecto es ‘NULL".

Un ‘data.frame’ que contiene los datos de la enfermedad agrupados por depar-
tamento o municipio y ndmero de casos.

Un ‘character® (cadena de caracteres) con el tipo de poblacién para calcular la
incidencia. Puede ser ‘"riesgo"‘ para la poblacion a riesgo o ‘"proyecciones
para las proyecciones poblacionales DANE; su valor por defecto es ‘NULL".

ne o ne

Un ‘numeric* (numérico) con el afio que se debe tomar en la poblacién a riesgo
o en las proyecciones poblacionales DANE; su valor por defecto es ‘NULL".

Un ‘character® (cadena de caracteres) o ‘numeric‘ (numérico) que contiene el
codigo o nombre del departamento; su valor por defecto es ‘NULL®.

Un ‘character® (cadena de caracteres) o ‘numeric‘ (numérico) que contiene el
c6digo o nombre del municipio; su valor por defecto es ‘NULL".

Un ‘character® (cadena de caracteres) que especifica el sexo: ‘"F"‘ para Fe-
menino y ‘"M"‘ para Masculino; su valor por defecto es ‘NULL".

Un ‘numeric‘ con el cdlculo de la incidencia para todo Colombia, un departamento, municipio o

sexo especifico.
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Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
# Calculo de la incidencia con proyecciones poblacionales por departamento
data_agrupada_mpios <- agrupar_mpio(data_limpia, dpto = "Antioquia")
calcular_incidencia(

data_agrupada = data_agrupada_mpios,

poblacion = "proyecciones”,
dpto = "@5",
year = 2020,
cache = TRUE

)

# Calculo de la incidencia con proyecciones poblacionales por municipio
calcular_incidencia(

data_agrupada = data_agrupada_mpios,

poblacion = "proyecciones”,

dpto = "Antioquia”,

mpio = "@05001",

year = 2020,

ruta_dir = tempdir()
)
# Calculo de la incidencia con poblacién a riesgo para Colombia
data_agrupada_dptos <- agrupar_dpto(data_limpia)
calcular_incidencia(

poblacion = "riesgo”,

data_agrupada = data_agrupada_dptos,
year = 2020,

cache = TRUE

calcular_incidencia_geo
Calcular incidencia segiin distribucion geogrdfica

Description

Funcién que calcula la incidencia de una enfermedad o evento para todos los departamentos de
Colombia o los municipios de un departamento.

Usage

calcular_incidencia_geo(
data_incidencia = NULL,
cache = FALSE,
ruta_dir = NULL,
data_agrupada,
poblacion = NULL,
year = NULL
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Arguments
data_incidencia
Un ‘data.frame‘ que contiene las proyecciones poblacionales del DANE; su
valor por defecto es ‘NULL".
cache Un ‘logical® (‘TRUE® o ‘FALSE®) que indica si la poblacién a riesgo o las
proyecciones poblacionales DANE descargadas deben ser almacenados en caché.
Su valor por defecto es ‘FALSE®.
ruta_dir Un ‘character* (cadena de caracteres) que especifica la ruta del directorio donde
se almacenaran la poblacién a riesgo o las proyecciones poblacionales DANE.
Su valor por defecto es ‘NULL".
data_agrupada Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad agrupados por depar-
tamento o municipio y nimero de casos.
poblacion Un ‘character® (cadena de caracteres) con el tipo de poblacion para calcular la
incidencia. Puede ser ‘"riesgo"‘ para la poblacién a riesgo o ‘"proyecciones”*
para las proyecciones poblacionales DANE; su valor por defecto es ‘NULL".
year Un ‘numeric* (numérico) con el afio que se debe tomar en la poblacién a riesgo
o en las proyecciones poblacionales DANE; su valor por defecto es ‘NULL".
Value
Un ‘data.frame‘ con el cdlculo de la incidencia para todos los departamentos de Colombia o los
municipios de un departamento.
Examples
data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
data_agrupada_mpios <- agrupar_mpio(data_limpia, dpto = "Antioquia")

# Calculo de la incidencia con poblacidén a riesgo por departamento
calcular_incidencia_geo(

poblacion = "riesgo",

data_agrupada = data_agrupada_mpios,
year = 2020,

cache = TRUE

)

data_agrupada_dptos <- agrupar_dpto(data_limpia)

# Calculo de la incidencia con proyecciones poblacionales para Colombia
calcular_incidencia_geo(

poblacion = "proyecciones”,
data_agrupada = data_agrupada_dptos,
year = 2020,

ruta_dir = tempdir()
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calcular_incidencia_sex

Calcular incidencia por sexo

Description

Funcién que calcula la incidencia de una enfermedad o evento para todos los departamentos de
Colombia o los municipios de un departamento por cada sexo.

Usage

calcular_incidencia_sex(
data_incidencia = NULL,
ruta_dir = NULL,
cache = FALSE,
data_agrupada,

year = NULL,
dpto = NULL,
mpio = NULL
)
Arguments

data_incidencia

ruta_dir

cache

data_agrupada

year

dpto

mpio

Value

Un ‘data.frame‘ que contiene las proyecciones poblacionales del DANE; su
valor por defecto es ‘NULL".

Un ‘character* (cadena de caracteres) que especifica la ruta del directorio donde
se almacenaran la poblacién a riesgo o las proyecciones poblacionales DANE.
Su valor por defecto es ‘NULL".

Un ‘logical® (‘TRUE* o ‘FALSE‘) que indica si la poblacién a riesgo o las
proyecciones poblacionales DANE descargadas deben ser almacenados en caché.
Su valor por defecto es ‘FALSE®.

Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad agrupados por depar-
tamento o municipio y niimero de casos.

Un ‘numeric‘ (numérico) con el afio que se debe tomar en la poblacién a riesgo
o en las proyecciones poblacionales DANE; su valor por defecto es ‘NULL".

Un ‘character® (cadena de caracteres) o ‘numeric‘ (numérico) que contiene el
c6digo o nombre del departamento; su valor por defecto es ‘NULL".

Un ‘character® (cadena de caracteres) o ‘numeric‘ (numérico) que contiene el
c6digo o nombre del municipio; su valor por defecto es ‘NULL".

Un ‘data.frame‘ con el célculo de la incidencia para todos los departamentos de Colombia o los
municipios de un departamento por sexo.
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Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
# Calculo de la incidencia con proyecciones poblacionales por sexo y
# departamento
data_filtrada <- geo_filtro(

data_event = data_limpia,

dpto = "@5"
)
data_agrupada <- agrupar_sex(data_filtrada)
calcular_incidencia_sex(

data_agrupada = data_agrupada,

dpto = "@5",
year = 2020,
cache = TRUE

)
#' Calculo de la incidencia con proyecciones poblacionales por sexo y
# municipio
data_filtrada <- geo_filtro(
data_event = data_limpia,
dpto = "@5",
mpio = "Medellin”
)
calcular_incidencia_sex(
data_agrupada = data_agrupada,
dpto = "05",
mpio = "Medellin”,
ruta_dir = tempdir()

convert_edad

convert_edad Convertir edad a aiios

Description

Funcién que convierte las edades a afios segtin las unidades de medida del SIVIGILA.

Usage

convert_edad(
data_event,
col_edad = "edad”,
col_uni_med = "uni_med",

uni_med = 1
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Arguments

data_event

col_edad

col_uni_med

uni_med

Value
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Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de una enfermedad o evento.

Un ‘character‘ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que con-
tiene las edades en los datos de la enfermedad o evento; su valor por defecto es
3 ||edad" 13 .

Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
las unidades de medida en los datos de una enfermedad o evento; su valor por
defecto es ‘"uni_med"‘.

Un ‘numeric‘ (numérico) o ‘character‘(cadena de caracteres) que contiene la
unidad de medida a la que se debe estandarizar la edad; su valor por defecto es
‘1.

Un ‘data.frame‘ con las edades convertidas en afios segin las unidades de medida del SIVIGILA.

Examples

data(dengue2020)

data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)

convert_edad(

data_event = data_limpia,
col_edad = "edad”,
col_uni_med = "uni_med",

uni_med = 1

dengue2020

Datos Dengue 2020 del SIVIGILA en sivirep

Description

Datos obtenidos del SIVIGILA (Sistema de Vigilancia en Salud Publica de Colombia).

Usage

data(dengue2020)

Format

## ‘dengue2020‘ Un ‘<data.frame>* con 65535 filas y 74 columnas:

particion Particion

consecutive Consecutivo

cod_eve Codigo del evento

fec_not Fecha de notificacion
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semana Semana

ano Anio - Year

cod_pre Codigo del prestador de servicios de salud
cod_sub Codigo del prestador de servicios de salud - subindice
edad Edad

uni_med Unidad de medida de la edad

nacionalidad Nacionalidad

nombre_nacionalidad Nombre de la nacionalidad

sexo Sexo

cod_pais_o Codigo del pais de ocurrencia

cod_dpto_o Codigo del departamento de ocurrencia
cod_mun_o Codigo del municipio de ocurrencia

area Area geografica

ocupacion Ocupacion del paciente

tip_ss Tipo de regimen en salud

cod_ase Codigo de administradora

per_etn Pertenencia etnica

gru_pob Grupo poblacional

nom_grupo Nombre del grupo poblacional

estrato Estrato socioeconomico

gp_discapa Grupo poblacional - discapacitados
gp_desplaz Grupo poblacional - desplazados
gp_migrant Grupo poblacional - migrantes

gp_carcela Grupo poblacional - carcelarios

gp_gestan Grupo poblacional - gestantes

sem_ges semana gestante

gp_indigen Grupo poblacional - indigentes

gp_pobicfb Grupo poblacional - poblacion infantil a cargo del ICBF
gp_mad_com Grupo poblacional - madres comunitarias
gp_desmovi Grupo poblacional - desmovilizados
gp_psiquia Grupo poblacional - poblacion en centros psiquiatricos
gp_vic_vio Grupo poblacional - victima de violencia
gp_otros Grupo poblacional - otros

fuente Fuente

cod_pais_r Codigo del pais de residencia

cod_dpto_r Codigo del departamento de residencia

cod_mun_r Codigo del municipio de residencia

dengue2020



dengue2020

cod_dpto_n Codigo del departamento de notificacion
cod_mun_n Codigo del municipio de notificacion
fec_con Fecha de constitucion o inicio de actividades asistenciales
ini_sin Fecha de inicio de sintomas

tip_cas Clasificacion inicial del caso

pac_hos Hospitalizado

fec_hos Fecha de hospitalizacion

con_fin Condicion final

fec_def Fecha de defuncion

ajuste seguimiento y clasificacion final del caso
fecha_nto Fecha de nacimiento

cer_def Numero del certificado de defuncion

cbmte Causa basica de defuncion o muerte

fec_arc_xl Fecha de creacion del archivo de Excel
fec_aju Fecha de ajuste

fm_fuerza Fuerza militar

fm_unidad Unidad - codigo de la unidad militar
fm_grado Grado - codigo del grado militar
confirmados Confirmados

consecutive_origen Consecutivo origen

va_sispro Sistema Integral de Informacion para la Proteccion Social
estado_final _de_caso Estado final del caso

nom_est_f caso nom_est_f caso

nom_upgd Nombre de la unidad primaria generadora de dato
pais_ocurrencia Pais ocurrencia

nombre_evento Nombre evento
departamento_ocurrencia Departamento ocurrencia
municipio_ocurrencia Municipio ocurrencia
pais_residencia pais residencia
departamento_residencia Departamento residencia
municipio_residencia Municipio residencia
departamento_notificacion Departamento notificacion

municipio_netificacion Municipio notificacion

Examples

data(dengue2020)
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divipoladata Codigos e informacion geografica del DIVIPOLA en sivirep

Description

Datos obtenidos de la API de Datos Abiertos de Colombia.

Usage

data(divipoladata)

Format
## ‘divipoladata‘ Un ‘<data.frame>‘ con 1121 filas y 5 columnas:
codigo_departamento Codigo de los departamentos
codigo_municipio Codigo de los municipios
nombre_departamento Nombre de los departamentos
nombre_municipio Nombre de los municipios

tipo_municipio_isla_area_no_municipalizada Tipo

Examples

data(divipoladata)

estandarizar_geo_cods Estandarizar codigos geogrdficos de los datos de una enfermedad o
evento

Description
Funcién que estandariza los cédigos geograficos de los datos de una enfermedad o evento segtin la
codificacién del DIVIPOLA.

Usage

estandarizar_geo_cods(data_event)

Arguments

data_event Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de una enfermedad o evento con cédigos
geograficos.
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Value

Un ‘data.frame‘ con los c6digos geograficos estandarizados de los datos de una enfermedad o evento
segun la codificacién del DIVIPOLA.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
estandarizar_geo_cods(data_event = data_limpia)

geo_filtro Filtrar por departamentos y municipios

Description

Funcién que filtra los datos de una enfermedad o evento por departamentos y municipios.

Usage

geo_filtro(data_event, dpto = NULL, mpio = NULL)

Arguments
data_event Un ‘data.frame‘ con los datos de una enfermedad o evento.
dpto Un ‘character® (cadena de caracteres) o ‘numeric‘ (numérico) que contiene el
nombre o c6digo del departamento; valor por defecto ‘NULL".
mpio Un ‘character® (cadena de caracteres) o ‘numeric‘ (numérico) que contiene el
nombre o c6digo del municipio; su valor por defecto es ‘NULL".
Value

Un ‘data.frame* con los datos filtrados con la enfermedad, departamentos y municipios selecciona-
dos.

Examples

data(dengue2020)

data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
geo_filtro(data_event = data_limpia, dpto = "ANTIOQUIA")
geo_filtro(data_event = data_limpia, dpto = "ANTIOQUIA", mpio = "MEDELLIN")
geo_filtro(data_event = data_limpia, dpto = "05")

geo_filtro(data_event = data_limpia, dpto = "05", mpio = "05001")
geo_filtro(data_event = data_limpia, dpto = 05, mpio = 05001)
geo_filtro(data_event = data_limpia, dpto = 05, mpio = 001)
geo_filtro(data_event = data_limpia, dpto = "bogota dc”, mpio = "bogota dc")



28 import_data_event

import_data_event Importar los datos de una enfermedad o evento por aiio desde los
microdatos del SIVIGILA

Description

Funcién que importa los datos de una enfermedad o evento por afio desde los microdatos del SIVIG-
ILA.

Usage

import_data_event(nombre_event, years, ruta_dir = NULL, cache = FALSE)

Arguments

nombre_event Un ‘character (cadena de caracteres) con el nombre de la enfermedad o evento.

years Un ‘numeric* (numérico) con el afo o afios deseado(s) para la descarga de los
datos.

ruta_dir Un ‘character® (cadena de caracteres) que contiene la ruta del directorio donde
se almacenaran los datos del evento o enfermedad. Su valor por defecto es
‘NULL".

cache Un ‘logical* (“TRUE‘ o ‘FALSE‘) que indica si los datos descargados deben ser

almacenados en caché. Su valor por defecto es ‘FALSE".

Value

Un ‘data.frame‘ con los datos del afio de la enfermedad o evento seleccionado desde los microdatos
del SIVIGILA.

Examples

if (interactive()) {
import_data_event(nombre_event = "DENGUE",
years = 2020,
cache = TRUE)
import_data_event(nombre_event = "CHAGAS",
years = c(2019, 2020),
ruta_dir = tempdir())
import_data_event(nombre_event = "CHAGAS",

years = seq(2018, 2020),
cache = TRUE)
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import_geo_cods Importar datos geogrdficos de Colombia

Description
Funcién que importa los nombres y cédigos de los departamentos y municipios de Colombia a
través de una URL.

Usage

import_geo_cods(descargar = FALSE)

Arguments
descargar Un ‘logical® (‘“TRUE* o ‘FALSE‘) que indica si los datos deben descargarse
desde la API de datos abiertos de Colombia; su valor por defecto es ‘FALSE".
Value

Un ‘data.frame con los nombres y codigos de los departamentos y municipios de Colombia.

Examples

import_geo_cods(descargar = FALSE)

import_pob_incidencia Importar la poblacion para efectuar el cdlculo de la incidencia

Description

Funcién que importa la poblacién a riesgo de un evento o enfermedad o las proyecciones pobla-
cionales DANE desde el afio 2005 hasta el 2035.

Usage
import_pob_incidencia(
poblacion = c("riesgo”, "proyecciones"),
event,
year,

ruta_dir = NULL,
cache = FALSE
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Arguments

poblacion

event

year

ruta_dir

cache

Value

import_pob_proyecciones

Un ‘character (cadena de caracteres) con el tipo de poblacién que se desea
importar. Puede ser ‘"riesgo"‘ para la poblacién a riesgo del evento o ‘"proyec-
ciones"‘ para las proyecciones poblacionales DANE; su valor por defecto es

o ne

riesgo"”.

o "e

Un ‘character’ (cadena de caracteres) o un ‘numeric‘ (numérico) con el nombre
o codigo de la enfermedad o evento. Es obligatorio para importar la poblacién a
riesgo.

Un ‘numeric‘ (numérico) con el afio deseado de la poblacién a riesgo. Es obli-
gatorio para importar la poblacién a riesgo.

Un ‘character’ (cadena de caracteres) que especifica la ruta del directorio donde
se almacenaran la poblacién a riesgo o las proyecciones poblacionales DANE.
Su valor por defecto es ‘NULL".

Un ‘logical* (‘TRUE* o ‘FALSE®) que indica si la poblacién a riesgo o las
proyecciones poblacionales DANE descargadas deben ser almacenados en caché.
Su valor por defecto es ‘FALSE®.

Un ‘data.frame‘ con la poblacién a riesgo o las proyecciones poblacionales DANE.

Examples

# Importacidén proyecciones poblaciones DANE
import_pob_incidencia(poblacion = "proyecciones”, year = 2020,

cache = TRUE)

# Importacion poblacidon a riesgo de Dengue del afio 2020
import_pob_incidencia(poblacion = "riesgo”, event = "dengue"”, year = 2020,

ruta_dir = tempdir())

import_pob_proyecciones

Importar las proyecciones DANE del aiio 2005 hasta el 2035

Description

Funcién que importa las proyecciones poblacionales DANE desde el afio 2005 hasta el 2035.

Usage

import_pob_proyecciones(year, ruta_dir = NULL, cache = FALSE)
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Arguments

year

ruta_dir

cache

Value

31

Un ‘numeric‘ (numérico) con el afo de las proyecciones poblacionales DANE
que desea importar.

Un ‘character’ (cadena de caracteres) que especifica la ruta del directorio donde
se almacenaran la poblacién a riesgo o las proyecciones poblacionales DANE.
Su valor por defecto es ‘NULL".

Un ‘logical® (‘TRUE® o ‘FALSE®) que indica si la poblacién a riesgo o las

proyecciones poblacionales DANE descargadas deben ser almacenados en caché.
Su valor por defecto es ‘FALSE".

Un ‘data.frame‘ con las proyecciones poblacionales DANE.

Examples

import_pob_proyecciones(year = 2020, ruta_dir = tempdir())

import_pob_riesgo Importar la poblacion a riesgo de un evento o enfermedad

Description

Funcién que importa la poblacién a riesgo de un evento o enfermedad para un afio especifico.

Usage

import_pob_riesgo(event, year, ruta_dir = NULL, cache = FALSE)

Arguments

event

year

ruta_dir

cache

Value

Un ‘character (cadena de caracteres) o un ‘numeric‘ (numérico) con el nombre
0 cddigo de la enfermedad o evento.

Un ‘numeric‘ (numérico) con el afio deseado de la poblacién a riesgo.

Un ‘character® (cadena de caracteres) que especifica la ruta del directorio donde
se almacenardn la poblacién a riesgo o las proyecciones poblacionales DANE.
Su valor por defecto es ‘NULL".

Un ‘logical® (“TRUE® o ‘FALSE®) que indica si la poblacién a riesgo o las
proyecciones poblacionales DANE descargadas deben ser almacenados en caché.
Su valor por defecto es ‘FALSE®.

Un ‘data.frame* con la poblacién a riesgo de un afio especifico.
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Examples

import_pob_riesgo(event = "Dengue”, year = 2020, ruta_dir = tempdir())

limpiar_data_sivigila Limpiar datos de SIVIGILA

Description
Funcién que limpia los datos seleccionados de una enfermedad o evento provenientes de la fuente
SIVIGILA.

Usage

limpiar_data_sivigila(data_event, uni_med_edad = 1)

Arguments

data_event Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de una enfermedad o evento.

uni_med_edad Un ‘numeric‘ (numérico) o ‘character‘(cadena de caracteres) que contiene la
unidad de medida a la que se debe estandarizar la edad; su valor por defecto es
‘1.
Value

Un ‘data.frame* con los datos limpios de la enfermedad o evento.

Examples

data(dengue2020)
limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)

limpiar_edad_event Limpiar las edades de los datos de una enfermedad o evento

Description

Funcién que limpia y estandariza las edades de los datos de una enfermedad o evento, convirtién-
dolas en afios, segun la clasificacién del Instituto Nacional de Salud:

* No aplica=0

e Afios =1

* Meses =2

e Dias =3

* Horas=4

e Minutos =5
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Usage
limpiar_edad_event(data_event, col_edad = "edad")
Arguments
data_event Un ‘data.frame’ que contiene los datos de una enfermedad o evento.
col_edad Un ‘character‘ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que con-
tiene las edades en los datos de la enfermedad o evento; su valor por defecto es
< ||edadll [3 .
Value

Un ‘data.frame* con los datos de una enfermedad o evento con las edades limpias.

Examples
data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
limpiar_edad_event(data_event = data_limpia, col_edad = "edad")
limpiar_encabezado Limpiar las etiquetas del encabezado
Description

Funcién que limpia las etiquetas del encabezado de los datos de una enfermedad o evento.

Usage

limpiar_encabezado(data_event)

Arguments

data_event Un ‘data.frame* que contiene los datos de una enfermedad o evento.

Value

Un ‘data.frame‘ con las etiquetas del encabezado formateadas con guiones bajos (_).

Examples

data(dengue2020)
limpiar_encabezado(data_event = dengue2020)
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limpiar_fecha_event Limpiar fechas de los datos de una enfermedad o evento

Description

Funcién que limpia y estandariza las fechas de los datos de una enfermedad o evento.

Usage
limpiar_fecha_event(
data_event,
year,
format_fecha = "%Y-%m-%d",
col_fecha = "ini_sin",
col_comp = NULL
)
Arguments
data_event Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de una enfermedad o evento.
year Un ‘numeric‘ (numérico) o ‘character‘ (cadena de caracteres) que contiene el

afio de los datos de una enfermedad o evento.

format_fecha Un ‘character’ (cadena de caracteres) que contiene el formato deseado de fecha;
su valor por defecto es "%AAAA-%MM-%DD".

col_fecha Un ‘character’ (cadena de caracteres) que contiene el nombre de la columna con
la fecha que se desea limpiar en los datos de la enfermedad o evento.

col_comp Un ‘character® (cadena de caracteres) que contiene el nombre de la columna con
la cual se va a comparar la columna ‘col_fecha® para limpiarla, estandarizarla o
aplicar las reglas definidas.

Value

Un ‘data.frame‘ con las fechas limpias.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
limpiar_fecha_event(

data_event = data_limpia,

year = 2020,

format_fecha = "%Y-%m-%d",
col_fecha = "ini_sin",
col_comp = "fec_hos"
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limpiar_val_atipic Limpiar los valores atipicos de los datos

Description

Funcién que limpia los valores atipicos de los datos de una enfermedad o evento del SIVIGILA.

Usage

limpiar_val_atipic(data_event)

Arguments

data_event Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de una enfermedad o evento.

Value

Un ‘data.frame‘ con los datos de una enfermedad o evento con los valores atipicos limpios (conver-
tidos a ‘NA°).

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_encabezado(data_event = dengue2020)
limpiar_val_atipic(data_limpia)

list_events Importar enfermedades y afios disponibles para su descarga desde los
microdatos del SIVIGILA

Description

Funcién que obtiene las enfermedades y los afios disponibles para su descarga desde los microdatos
del SIVIGILA.

Usage

list_events()

Value

Una ‘list® con las enfermedades y los afios disponibles para su descarga desde los microdatos del
SIVIGILA.
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Examples

if (interactive()) {
list_events()

}

obtener_cond_inciden_event
Obtener las condiciones para calcular la incidencia de una enfer-
medad o evento

Description
Funcién que obtiene las condiciones del numerador, denominador y coeficiente de multiplicacion
para calcular la incidencia de un evento.

Usage

obtener_cond_inciden_event(cod_eve)

Arguments
cod_eve Un ‘numeric (numérico) o ‘character® (cadena de caracteres) que contiene el
codigo de una enfermedad o evento.
Value

Un ‘data.frame* con las condiciones para calcular la incidencia de una enfermedad o evento.

Examples

obtener_cond_inciden_event(cod_eve = 210)

obtener_dptos Obtener departamentos de Colombia

Description

Funcién que obtiene los departamentos de Colombia.

Usage

obtener_dptos()

Value

Un ‘data.frame* con los departamentos de Colombia.



obtener_fila_mas_casos 37

Examples

obtener_dptos()

obtener_fila_mas_casos
Obtener la fila con mayor niimero de casos

Description

Funcién que obtiene la fila con el mayor niimero de casos.

Usage
obtener_fila_mas_casos(data_event, nomb_col = "casos"”, porcentaje = TRUE)
Arguments
data_event Un ‘data.frame’ que contiene los datos de la enfermedad o evento.
nomb_col Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
el nimero de casos en los datos de la enfermedad o evento.
porcentaje Un ‘logical‘ (“TRUE® o ‘FALSE‘) que indica si se requiere agregar un porcentaje
de casos como columna.
Value

Un ‘data.frame‘ que contiene la fila con mayor nimero de casos.

Examples

data(dengue2020)

data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)

casos_sex <- agrupar_sex(
data_event = data_limpia,
porcentaje = TRUE

)

obtener_fila_mas_casos(
data_event = casos_sex,
nomb_col = "casos”,
porcentaje = TRUE

)
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obtener_info_depts Obtener informacion geogrdfica de los datos de la enfermedad o
evento

Description

Funcién que obtiene la informacion geogréfica de los datos de la enfermedad o evento.

Usage

obtener_info_depts(dpto = NULL, mpio = NULL)

Arguments
dpto Un ‘character® (cadena de caracteres) o ‘numeric‘ (numérico) que contiene el
nombre o cddigo del departamento; su valor por defecto es ‘NULL®.
mpio Un ‘character® (cadena de caracteres) o ‘numeric‘ (numérico) que contiene el
nombre o c6digo del municipio; su valor por defecto es ‘NULL".
Value

Un ‘data.frame‘ con la informacién geogréfica de los datos de la enfermedad o evento.

Examples

obtener_info_depts(dpto = "ANTIOQUIA")
obtener_info_depts(dpto = "ANTIOQUIA", mpio = "MEDELLIN")
obtener_info_depts(dpto = "05")

obtener_info_depts(dpto = "05", mpio = "05001")
obtener_info_depts(dpto = 05, mpio = 05001)
obtener_info_depts(dpto = 05, mpio = 001)
obtener_info_depts(dpto = "bogota dc”, mpio = "bogota dc")

obtener_meses_mas_casos
Obtener los meses con mayor niimero de casos

Description

Funcién que obtiene los meses con el mayor nimero de casos
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Usage
obtener_meses_mas_casos(
data_event,
col_fechas,
col_casos = "casos”,
top =1,
concat_vals = TRUE
)
Arguments
data_event Un ‘data.frame* con los datos de la enfermedad o evento.
col_fechas Un ‘array” (arreglo) de ‘character® (cadena de caracteres) con los nombres de las
columnas que contienen las fechas en los datos de la enfermedad o evento.
col_casos Un ‘character‘ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna de los datos
de la enfermedad o evento que contiene el nlimero de casos; su valor por defecto
es ‘"casos"*.
top Un ‘numeric‘ (numérico) que contiene la cantidad maxima de meses a retornar;
su valor por defecto es ‘3.
concat_vals Un ‘logical* (‘TRUE‘ o ‘FALSE) que indica si se requiere concatenar los meses
como una cadena; su valor por defecto es “TRUE.
Value

Un ‘data.frame‘ que contiene los meses con mayor nimero de casos.

Examples

data(dengue2020)

data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)
casos_inisintomas <- agrupar_fecha_inisintomas(data_limpia)
obtener_meses_mas_casos(

data_event = casos_inisintomas,

col_fechas = "ini_sin",
col_casos = "casos”,
top = 3,

concat_vals = TRUE

obtener_nombre_dpto Obtener el nombre de un departamento de Colombia

Description

Funcién que obtiene el nombre de un departamento de Colombia a partir de su cédigo geografico.
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Usage

obtener_nombre_dpto(data_geo, cod_dpto)

Arguments
data_geo Un ‘data.frame* que contiene los cddigos geograficos (departamentos y munici-
pios de Colombia).
cod_dpto Un ‘numeric‘ (numérico) o ‘character® (cadena de caracteres) que contiene el
codigo del departamento.
Value

Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre del departamento.

Examples

data_geo <- import_geo_cods()

obtener_nombre_dpto(data_geo,
cod_dpto = "@5"

)

obtener_nombre_dpto(data_geo,
cod_dpto = 05

)

obtener_nombre_dpto(data_geo,
cod_dpto = 5

)

obtener_nombre_mpio Obtener el nombre de un municipio de Colombia

Description

Funcién que obtiene el nombre de un municipio de Colombia a partir de su cédigo geografico.

Usage

obtener_nombre_mpio(data_geo, cod_dpto, cod_mpio)

Arguments
data_geo Un ‘data.frame‘ que contiene los cédigos geogréficos (departamentos y munici-
pios de Colombia).
cod_dpto Un ‘numeric‘ (numérico) o ‘character‘ (cadena de caracteres) que contiene el
c6digo del departamento.
cod_mpio Un ‘numeric‘ (numérico) o ‘character‘ (cadena de caracteres) que contiene el

c6digo del municipio.
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Un ‘character* (cadena de caracteres) con el nombre del municipio.

Examples

data_geo <- import_geo_cods()
obtener_nombre_mpio(data_geo,
cod_dpto = "05",
cod_mpio = "001"

)
obtener_nombre_mpio(data_geo,
cod_dpto = 05,
cod_mpio = 001
)

obtener_nombre_mpio(data_geo,
cod_dpto = 5,

cod_mpio =1

)

obtener_text_sex

Obtener el pdrrafo de la distribucion de casos por sexo

Description

Funcién que obtiene el parrafo descriptivo de la seccién de distribucién de casos por sexo de la
plantilla del reporte.

Usage

obtener_text_sex(data_agrupada, year, figura)

Arguments

data_agrupada

year

figura

Value

Un ‘data.frame* que contiene los datos de la enfermedad o evento agrupados por
sexo.

Un ‘numeric‘ (numérico) con el afio de los datos agrupados por sexo.

Un ‘numeric (numérico) con el nimero de la figura de la distribucién de casos
por sexo.

Un ‘character® (cadena de caracteres) con el parrafo descriptivo de la distribucién de casos por sexo.
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Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)
data_agrupada <- agrupar_sex(
data_event = data_limpia,
porcentaje = TRUE
)
obtener_text_sex(data_agrupada, year = 2020, figura = 3)

obtener_tip_ocurren_geo
Obtener columnas de ocurrencia geogrdfica de los datos de la enfer-
medad o evento

Description

Funcién que obtiene las columnas de ocurrencia geografica de los datos de la enfermedad o evento.

Usage

obtener_tip_ocurren_geo(cod_event = NULL, nombre_event = NULL)

Arguments

cod_event Un ‘numeric‘ (numérico) o ‘character‘ (cadena de caracteres) que contiene el
cddigo de la enfermedad o evento.

nombre_event Un ‘character® (cadena de caracteres) con el nombre de la enfermedad o evento.

Value

Un ‘data.frame‘ con las columnas de ocurrencia geografica de los datos de la enfermedad o evento.

Examples

obtener_tip_ocurren_geo(cod_event = 210)
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obtener_val_config Obtener valor del archivo de configuracion

Description

Funcién que obtiene el valor de una llave del archivo de configuracién.

Usage

obtener_val_config(llave)

Arguments
llave Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la llave que se encuentra
en el archivo de configuracién del paquete.
Value

Un ‘character® (cadena de caracteres) con el valor de la llave del archivo de configuracién del
paquete.

Examples

obtener_val_config("request_timeout”)

plot_area_geo Generar grdfico de distribucion de casos por drea geogrdfica

Description

Funcién que genera el grafico de casos por drea geografica.

Usage

plot_area_geo(data_agrupada, col_area = "area", fuente_data = NULL)

Arguments

data_agrupada Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento agrupados.

col_area Un ‘character® (cadena de caracteres) con el nombre de la columna con el area
geogréfica en los datos agrupados de la enfermedad o evento; su valor por de-

ne

fecto es “"area"‘.

fuente_data Un ‘character’ (cadena de caracteres) que contiene la leyenda o fuente de infor-
macion de los datos; su valor por defecto es ‘NULL".
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Value

Un ‘plot‘ o gréfico de distribucién de casos por drea geogréfica.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)
data_agrupada <- agrupar_area_geo(data_event = data_limpia)
plot_area_geo(data_agrupada,

col_area = "area"

)

plot_dptos

plot_dptos Generar grdfico de distribucion de casos por departamentos

Description

Funcién que genera el gréfico de distribucidn de casos por departamentos.

Usage
plot_dptos(data_agrupada, col_dptos = NULL, fuente_data = NULL)

Arguments

data_agrupada Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento agrupados por

departamentos.

col_dptos Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
los departamenos en los datos agrupados de la enfermedad o evento; su valor

por defecto es ‘NULL".

fuente_data Un ‘character‘ (cadena de caracteres) que contiene la leyenda o fuente de infor-

macioén de los datos; su valor por defecto es ‘NULL".

Value

Un ‘plot* o grafico de distribucién de casos por departamentos.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)
data_limpia <- estandarizar_geo_cods(data_limpia)
data_agrupada <- agrupar_dpto(data_event = data_limpia)
plot_dptos(data_agrupada,

col_dptos = "departamento_ocurrencia”

)
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plot_edad Generar grdfico de distribucion de casos por edad

Description

Funcién que genera un gréfico de distribucién de casos por edad.

Usage

plot_edad(data_agrupada, col_edad = "edad”, fuente_data = NULL)

Arguments

data_agrupada Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento agrupados.

col_edad Un ‘character® (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que con-

tiene las edades en los datos agrupados de la enfermedad o evento; su valor por
defecto es “"edad" ‘.

fuente_data Un ‘character® (cadena de caracteres) que contiene la leyenda o fuente de infor-
macion de los datos; su valor por defecto es ‘NULL".

Value

Un ‘plot* o gréfico de distribucién de casos por edad.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)

data_agrupada <- agrupar_edad(data_event = data_limpia)
plot_edad(

data_agrupada = data_agrupada,

col_edad = "edad"

)

plot_edad_sex Generar grdfico de distribucion de casos por edad y sexo

Description

Funcién que genera un grafico de distribucién de casos por edad y sexo.
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Usage

plot_edad_sex(

plot_fecha_inisintomas

data_agrupada,
col_edad = "edad”,
col_sex = "sexo",

fuente_data

Arguments

data_agrupada

col_edad

col_sex

fuente_data

Value

= NULL

Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento agrupados.

Un ‘character‘ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que con-
tiene las edades en los datos agrupados de la enfermedad o evento; su valor por
defecto es ‘"edad‘.

Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
el sexo en los datos agrupados de la enfermedad o evento; su valor por defecto

il

es ‘"sexo‘.

Un ‘character’ (cadena de caracteres) que contiene la leyenda o fuente de infor-
macion de los datos; su valor por defecto es ‘NULL".

Un ‘plot* o grifico de distribucién de casos por edad y sexo.

Examples

data(dengue2020)

data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)
data_agrupada <- agrupar_edad_sex(data_event = data_limpia)

plot_edad_sex(

data_agrupada

= data_agrupada,

col_edad = "edad”,
col_sex = "sexo"

plot_fecha_inisintomas

Generar grdfico de distribucion de casos por fecha de inicio de sin-
tomas

Description

Funcién que genera un grafico de distribucion de casos por fecha de inicio de sintomas.
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plot_fecha_inisintomas(
data_agrupada,

col_fecha = "ini_sin",
uni_marca = "semanaepi”,
tipo = "barras”,
fuente_data = NULL

Arguments

data_agrupada
col_fecha

uni_marca

tipo

fuente_data

Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento agrupados.

Un ‘character® (cadena de caracteres) que contiene el nombre de la columna con
las fechas de notificacion en los datos de la enfermedad o evento agrupados; su

ang ne

valor por defecto es “"ini_sin"*.

Un ‘character® (cadena de caracteres) que contiene la unidad de las marcas
del grafico (‘"dia"‘, ‘"semanaepi"‘ y ‘"mes"‘); su valor por defecto es
ine

anaepi”‘.

o

sem-

Un ‘character’ (cadena de caracteres) que contiene el tipo de gréafico (‘"barras"*
o “"tendencia"

"e

); su valor por defecto es ‘"barras"*.

Un ‘character’ (cadena de caracteres) que contiene la leyenda o fuente de infor-

macion de los datos; su valor por defecto es ‘NULL".

Value

Un ‘plot* o grafico de la distribucién de casos por fecha de inicio de sintomas.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)
data_agrupada <- agrupar_fecha_inisintomas(
data_event = data_limpia
)
plot_fecha_inisintomas(
data_agrupada = data_agrupada,

col_fecha = "ini_sin",
uni_marca = "semanaepi”
)
plot_map Generar mapa
Description

Funcién que genera el mapa por departamentos 0 municipios con el nimero de casos o la incidencia

de una enfermedad o evento.
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Usage

plot_map(

plot_map

data_agrupada,

col_distribucion = "incidencia”,
col_codigos = NULL,
fuente_data = NULL,
dpto = NULL,
mpio = NULL,
ruta_dir = NULL,
cache = FALSE
)
Arguments

data_agrupada

Un ‘data.frame’ que contiene los datos de la enfermedad agrupados por depar-
tamento y ndmero de casos.

col_distribucion

col_codigos

fuente_data

dpto

mpio

ruta_dir

cache

Value

Un ‘character® (cadena de caracteres) que contiene el nombre de la columna que
tiene los valores de la distribucién, ya sea por nimero de casos o incidencia; su

ang ne

valor por defecto es “"incidencia"‘.

Un ‘character® (cadena de caracteres) que contiene el nombre de la columna
con los c6digos de los departamentos o municipios, los cuales se utilizan para
obtener los poligonos de las dreas geograficas del archivo geoespacial o Shape-
file; su valor por defecto ‘NULL".

Un ‘character‘ (cadena de caracteres) que contiene la leyenda o fuente de infor-
macioén de los datos de la enfermedad o evento; su valor por defecto ‘NULL".

Un ‘character® (cadena de caracteres) que contiene el nombre del departamento;
su valor por defecto ‘NULL".

Un ‘character‘ (cadena de caracteres) que contiene el nombre del municipio; su
valor por defecto ‘NULL".

Un ‘character‘ (cadena de caracteres) que contiene la ruta del directorio donde se
almacenara el Shapefile del mapa de Colombia. Su valor por defecto es ‘NULL".

Un ‘logical‘ (“TRUE‘ o ‘FALSE*) que indica si el Shapefile del mapa de Colom-
bia debe ser almacenado en caché. Su valor por defecto es ‘FALSE".

Un ‘plot‘ 0 mapa por departamentos o municipios con el nimero de casos o incidencia de un evento
o enfermedad especifica.

Examples

data(dengue2020)

data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)

data_estandar <- estandarizar_geo_cods(data_limpia)

# Mapa por departamentos

geo_ocurrencia <- obtener_tip_ocurren_geo(nombre_event = "dengue”)
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data_espacial <- agrupar_dpto(data_event = data_estandar,
geo_ocurrencial1:4])

plot_map(
data_agrupada = data_espacial,
col_distribucion = "casos”,
cache = TRUE

)

# Mapa por municipios de un departamento especifico
data_filtrada_dpto <- geo_filtro(
data_event = data_estandar,
dpto = "Cundinamarca”
)
data_espacial_dpto <- agrupar_mpio(data_event = data_filtrada_dpto)
plot_map(
data_agrupada = data_espacial_dpto,
col_codigos = "cod_mun_o",
col_distribucion = "casos”,
ruta_dir = tempdir()
)
# Mapa por municipio especifico
data_filtrada_mpio <- geo_filtro(
data_event = data_estandar,
dpto = "Antioquia”,

mpio = "Medellin”
)
data_espacial_mpio <- agrupar_mpio(data_event = data_filtrada_mpio)
plot_map(

data_agrupada = data_espacial_mpio,

col_codigos = "cod_mun_o",

col_distribucion = "casos”,

dpto = "Antioquia”,

mpio = "Medellin”,

cache = TRUE
)
# Mapa con la incidencia por municipios de un departamento especifico
incidencia_dpto <-

calcular_incidencia_geo(data_agrupada = data_espacial_dpto,

ruta_dir = tempdir())

plot_map(
data_agrupada = incidencia_dpto$data_incidencia,
col_codigos = "cod_mun_o",
col_distribucion = "incidencia”,
ruta_dir = tempdir()

)

plot_mpios Generar grdfico de distribucion de casos por municipios
Description

Funcién que genera un grafico de distribucion de casos por municipios.
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Usage

plot_mpios(data_agrupada, col_mpios = NULL, fuente_data = NULL)

Arguments

data_agrupada Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento agrupados por
municipios.

col_mpios Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
los municipios en los datos agrupados de la enfermedad o evento; su valor por
defecto es ‘NULL".

fuente_data Un ‘character‘ (cadena de caracteres) que contiene la leyenda o fuente de infor-
macién de los datos; su valor por defecto es ‘NULL".

Value

Un ‘plot* o grafico de distribucién de casos por municipios.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)
data_limpia <- estandarizar_geo_cods(data_limpia)
data_agrupada <- agrupar_mpio(

data_event = data_limpia,

dpto = "Antioquia”

)
plot_mpios(data_agrupada,
col_mpios = "municipio_ocurrencia”
)
plot_per_etn Generar grdfico de distribucion de casos por pertenencia étnica
Description

Funcién que genera el grafico de la distribucién de casos por pertenencia étnica.

Usage

plot_per_etn(
data_agrupada,
col_etn = "per_etn”,
porcentaje = TRUE,
fuente_data = NULL
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Arguments

data_agrupada
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Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento agrupados por
pertenencia étnica.

col_etn Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
la pertenencia étnica en los datos agrupados de la enfermedad o evento; su valor
por defecto es ‘"per_etn"*.

porcentaje Un ‘logical® (“TRUE* o ‘FALSE®) que indica si los datos tienen porcentajes; su

fuente_data

Value

valor por defecto es “TRUE".

Un ‘character’ (cadena de caracteres) que contiene la leyenda o fuente de infor-
macién de los datos; su valor por defecto es ‘NULL".

Un ‘plot* o grafico de la distribucién de casos por pertenencia étnica.

Examples

data(dengue2020)

data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)
data_agrupada <- agrupar_per_etn(data_event = data_limpia)
plot_per_etn(data_agrupada,

col_etn = "per_etn”

)

plot_sex

Generar grdfico de distribucion de casos por sexo

Description

Funcién que genera un gréfico de distribucién de casos por sexo.

Usage

plot_sex(

data_agrupada,
col_sex = "sexo",
col_distribucion = "casos”,

porcentaje = TRUE,
fuente_data = NULL
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Arguments

data_agrupada Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento agrupados.

col_sex Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
el sexo en los datos agrupados de la enfermedad o evento; su valor por defecto

o ne

es ‘"sexo"".
col_distribucion

Un ‘character’ (cadena de caracteres) que contiene el nombre de la columna que
tiene los valores de la distribucién, por nimero de casos o incidencia; su valor

o ne

por defecto es ‘"incidencia"*.

porcentaje Un ‘logical® (‘TRUE* o ‘FALSE‘) que indica si los datos tienen porcentajes; su

valor por defecto es “TRUE‘.

fuente_data Un ‘character‘ (cadena de caracteres) que contiene la leyenda o fuente de infor-
macion de los datos; su valor por defecto es ‘NULL".

Value

Un ‘plot* o gréfico de distribucién de casos por sexo.

Examples

data(dengue2020)

data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)

data_agrupada <- agrupar_sex(
data_event = data_limpia,
porcentaje = TRUE

)

plot_sex(
data_agrupada = data_agrupada,
col_sex = "sexo",
porcentaje = TRUE

)

plot_sex_semanaepi

ologica

Description

Funcién que genera un grafico de distribucion de casos por sexo y semana epidemioldgica.

Usage

plot_sex_semanaepi (
data_agrupada,
col_sex = "sexo",
col_semanaepi = "semana”,
fuente_data = NULL

plot_sex_semanaepi

Generar grdfico de distribucion de casos por sexo y semana epidemi-
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Arguments

data_agrupada Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento agrupados.

col_sex Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
el sexo en los datos agrupados de la enfermedad o evento; su valor por defecto

o ne

€S S€XO0 .

col_semanaepi  Un ‘character® (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
las semanas epidemioldgicas en los datos agrupados de la enfermedad o evento;

o ne

su valor por defecto es ‘"semana"‘.

fuente_data Un ‘character‘ (cadena de caracteres) que contiene la leyenda o fuente de infor-
macion de los datos; su valor por defecto es ‘NULL".

Value

Un ‘plot* o gréfico de distribucién de casos por sexo y semana epidemioldgica.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)
data_agrupada <- agrupar_sex_semanaepi(data_event = data_limpia)
plot_sex_semanaepi (
data_agrupada = data_agrupada,
col_sex = "sexo",
col_semanaepi = "semana”

)

plot_tabla_incidencia_geo
Generar tabla con la incidencia

Description

Funcién que genera la tabla con la incidencia segtn la distribucién geografica.

Usage

plot_tabla_incidencia_geo(data_agrupada, col_geo = NULL)

Arguments

data_agrupada Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento agrupados por
departamento o municipio.

col_geo Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
los nombres de los departamentos o municipios en los datos agrupados de la
enfermedad o evento; su valor por defecto es ‘NULL".
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Value

Una ‘kable® (tabla grafica) con la incidencia segin distribucién geografica.

Examples
data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
data_agrupada <- agrupar_mpio(data_limpia, dpto = "Antioquia")

incidencia_mpios <- calcular_incidencia_geo(
data_agrupada =
data_agrupada,
ruta_dir = tempdir()
)
plot_tabla_incidencia_geo(
data_agrupada = incidencia_mpios$data_incidencia,
col_geo = "municipio_ocurrencia”

)

plot_tabla_incidencia_sex
Generar tabla con la incidencia por sexo

Description

Funcién que genera la tabla con la incidencia por sexo.

Usage

plot_tabla_incidencia_sex(data_agrupada, col_sex = "sexo")

Arguments

data_agrupada Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento agrupados por

departamento o municipio.

col_sex Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
el sexo en los datos agrupados de la enfermedad o evento; su valor por defecto

o ne

€S S€XO0 .

Value

Una ‘kable* (tabla grafica) con la incidencia por sexo.
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Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_event = dengue2020)
data_agrupada_sex <- agrupar_sex(data_limpia)
incidencia_mpios <-
calcular_incidencia_sex(
data_agrupada = data_agrupada_sex,
dpto = "Antioquia”,
ruta_dir = tempdir()
)
plot_tabla_incidencia_sex(
data_agrupada = incidencia_mpios$data_incidencia,
col_sex = "sexo"

plot_tabla_tipos_event

Generar tabla con la distribucion de casos por tipo de enfermedad o
evento

Description

Funcién que genera la tabla con la distribucion de casos por tipo de enfermedad o evento.

Usage

plot_tabla_tipos_event(data_agrupada, col_event = "nombre_evento")

Arguments

data_agrupada Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento agrupados por
tipo.

col_event Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
el tipo de evento en los datos agrupados de la enfermedad o evento; su valor por
defecto es ‘"

"ne

nombre_evento"‘.

Value

Una ‘kable* (tabla grafica) con la distribucion de casos por tipo de enfermedad o evento.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)
data_agrupada <- agrupar_eventos(

data_event = data_limpia,

col_event = "cod_eve”
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)
plot_tabla_tipos_event(data_agrupada,
col_event = "nombre_evento”

plot_tipo_caso Generar grdfico de distribucion de casos por la clasificacion inicial
del caso

Description

Funcién que genera un grafico de distribucion de casos segin su clasificacién inicial.

Usage

plot_tipo_caso(data_agrupada, col_tipo = "tip_cas"”, fuente_data = NULL)

Arguments

data_agrupada Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento agrupados
segun la clasificacion inicial de los casos.

col_tipo Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
la clasificacién inicial de los casos en los datos agrupados de la enfermedad o
evento; su valor por defecto es ‘"tip_cas"".

fuente_data Un ‘character’ (cadena de caracteres) que contiene la leyenda o fuente de infor-

macién de los datos; su valor por defecto es ‘NULL".

Value

Un ‘plot* o grifico de distribucién de casos segtin su clasificacidn inicial.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)
data_agrupada <- agrupar_tipo_caso(data_event = data_limpia)
plot_tipo_caso(data_agrupada,

col_tipo = "tip_cas”

)
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plot_tipo_caso_years Generar grdfico de distribucion de casos por la clasificacion inicial
del caso y los afios seleccionados

Description
Funcién que genera un gréifico de distribucién de casos segin su clasificacion inicial y los afios
seleccionados.

Usage

plot_tipo_caso_years(
data_agrupada,

col_tipo = "tip_cas”,
col_year = "ano",
fuente_data = NULL
)
Arguments

data_agrupada Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento, agrupados
por la clasificacién inicial y los afios seleccionados.

col_tipo Un ‘character® (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que con-
tiene la clasificacion inicial del caso en los datos agrupados de la enfermedad o

evento; su valor por defecto es “"tip_cas"*.

col_year Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
el afio en los datos agrupados de la enfermedad o evento; su valor por defecto es
[3 ||an0|| 13

fuente_data Un ‘character‘ (cadena de caracteres) que contiene la leyenda o fuente de infor-

macién de los datos; su valor por defecto es ‘NULL".

Value

Un ‘plot* o grafico de distribucién de casos segtn su clasificacién inicial y los afios seleccionados.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)
data_agrupada <- agrupar_tipo_caso(
data_event = data_limpia,
cols_tipo = c(
"tip_cas",
"ano

)
)

plot_tipo_caso_years(data_agrupada,
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col_tipo = "tip_cas”,

col_year = "ano"

plot_top_area_geo

plot_top_area_geo

Generar grdfico de distribucion de casos por drea geogrdfica a nivel
departamental o municipal

Description

Funcién que genera el grafico de casos por drea geografica a nivel departamental o municipal.

Usage

plot_top_area_geo(data_agrupada, col_area = "area”, fuente_data = NULL)

Arguments

data_agrupada Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento agrupados.

col_area Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
el drea geografica en los datos agrupados de la enfermedad o evento; su valor

o ne

por defecto es “"area"‘.

fuente_data Un ‘character’ (cadena de caracteres) que contiene la leyenda o fuente de infor-
macién de los datos; su valor por defecto es ‘NULL".

Value

Un ‘plot* o gréfico de distribucion de casos por drea geogréfica.

Examples

data(dengue2020)

data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)
data_agrupada <- agrupar_top_area_geo(
data_event = data_limpia,

dpto = "Antioquia”
)

plot_top_area_geo(data_agrupada,

col_area = "area”

)
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plot_years Generar grdfico de distribucion de casos por aiio

Description

Funcién que genera un gréfico de distribucidn de casos por afio.

Usage

n n

plot_years(data_agrupada, col_year = "ano", fuente_data = NULL)

Arguments

data_agrupada Un ‘data.frame‘ que contiene los datos de la enfermedad o evento agrupados por

afio.

col_year Un ‘character’ (cadena de caracteres) con el nombre de la columna que contiene
los afios en los datos agrupados de la enfermedad o evento; su valor por defecto
es ﬂﬁanoﬂé'

fuente_data Un ‘character (cadena de caracteres) que contiene la leyenda o fuente de infor-

macion de los datos; su valor por defecto es ‘NULL".

Value

Un ‘plot* o gréfico de distribucién de casos por afio.

Examples

data(dengue2020)
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(dengue2020)
data_agrupada <- agrupar_years(data_event = data_limpia)
plot_years(data_agrupada,

col_year = "ano"

)

if (interactive()) {
data_years <- import_data_event(

nombre_event = "CHAGAS",

years = c(2019, 2020))
data_limpia <- limpiar_data_sivigila(data_years)
data_agrupada <- agrupar_years(data_event = data_limpia)
plot_years(data_agrupada, col_year = "ano")

3
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