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A R T Í C U L O  O R I G I N A L   

Modelos matemáticos en Epidemiología 

Un modelo es una representación simplificada de un 
sistema y puede ser conceptual, verbal, diagramáti-
co, físico o matemático;1,2 suele afirmarse que los 
mejores modelos son los más válidos, representativos 
y sencillos. El propósito subyacente a los modelos es 
la comprensión de un fenómeno y, en ciertos casos, 
la predicción de su comportamiento. En el ámbito 
científico son cada vez son más utilizados.2-4  

Analizar modelos formados por gran cantidad de 
componentes individuales e interdependientes sim-
plifica la dimensión del fenómeno con objeto de des-
cribirlo. Esto se conoce como teoría del campo medio 
y subyace de modo importante al uso de modelos de 
ecuaciones diferenciales ya que logra generalizacio-
nes precisas.5,6 En epidemiología, trabajos de Daniel 
Bernoulli sobre variolización o de Ronald Ross sobre 
la malaria, han probado la utilidad de este abordaje,6 
siendo el modelo propuesto por William Oglivy Ker-
mack y Anderson Gray Mckendrick (conocido como 
modelo SIR) de una particular trascendencia.7 

El modelo SIR estudia la dinámica de un conjunto 
poblacional en el curso de una epidemia,8 es decir, 
cuántos individuos con y sin la enfermedad existen 
en un momento dado. Se dice que las consecuencias 
más relevantes del modelo de Kermack y Mcken-
drick fueron comprendidas hasta mediados de los 
años setenta, cuando en los trabajos de Anderson y 
May se aplica el concepto del número reproductivo 

básico (RO) que el epidemiólogo George McDonald 
propuso casi sesenta años antes.9  

El número reproductivo básico (RO) es un estimador 
o parámetro teórico del número de casos nuevos de 
una enfermedad trasmisible producidos por un indi-
viduo infectado en una población constituida por 
susceptibles.9-11. En un modelo matemático y, en un 
sentido “amplio”, puede comprenderse como la rapi-
dez con la que “crece” la cifra de casos nuevos a par-
tir de uno solo; es importante señalar que, aunque 
RO es un número fijo, no es una constante biológica 
del patógeno, ni una medida de la propagación,9,12 
sino más bien el producto de una función que pre-
tende reflejar un gran número interacciones biológi-
cas y sociales en una población modélica.  

Por otra parte, el número reproductivo efectivo (Re 
o Rt) es el número de personas en una población que 
puede ser infectada por un individuo en algún mo-
mento determinado.10 En términos de aplicación, se 
usa Re para medir la trasmisibilidad del patógeno en 
cualquier punto de la epidemia, ya que es un pará-
metro que cambia en el tiempo a medida que la po-
blación adquiere inmunidad. Se propone que calcu-
lar RO y Re puede ayudar a una mejor comprensión 
de los brotes epidémicos, pues si el número repro-
ductivo estimado es mayor que uno y existen sufi-
cientes individuos susceptibles, la enfermedad segui-
rá propagándose.9 Asimismo, se tiene que a medida 
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que disminuye la población susceptible la dinámica 
de propagación será más lenta.  

El modelo SIR y sus variantes 

Para estudiar la dinámica de propagación de una en-
fermedad en una población el modelo SIR (figura 1)
asume que los individuos solo pueden estar en una 
de tres categorías: Susceptible, Infectado y Recupera-
do (categorías que son mutuamente excluyentes), 
representadas como compartimientos conectados  
(semejantes a “tanques de agua”), cuya composición 
cambia en función del tiempo. Dichos cambios refle-
jan el curso individual de la enfermedad, es decir, 
que un individuo susceptible se enferma (cambia de 
compartimiento S -> I), un individuo enfermo se 
recupera (cambia de compartimiento I -> R).4,7-8  

Algunos autores señalan el uso impreciso de concep-
tos en cuanto al número reproductivo efectivo y el 
número reproductivo básico como conceptos inter-
cambiables. El número reproductivo efectivo Re es 
un estimador que depende de RO y la fracción de 
susceptibles en una población.10 

Cuando se habla de “suficientes” individuos suscep-
tibles implica que Re es una propiedad emergente en 
una epidemia, como RO lo es para un modelo en 
donde este último parámetro depende entre otras 
cosas de la tasa de infección (b), la tasa de recupera-
ción () y la población total (N).9,10,12 Esto quiere 
decir que las características de un modelo epidemio-
lógico, o las métricas de una epidemia, “surgen” de 
la interacción de los elementos que les constituyen,9 
de modo que el análisis por separado de sus atributos 
provee información insuficiente para la comprensión 
del sistema. 

Las ecuaciones que definen una razón de cambio con 
respecto al tiempo en cada compartimiento son las 
siguientes: 

S + I + R = N 

dS/dt = -*S*I 

dI/dt = *S*I –*I 
dR/dt = * I 

Donde N es una constante definida por la población 
total como suma de los susceptibles (S), los Infecta-
dos (I) y los Recuperados (R). Por su parte ()  y () 
sirven para definir la tasa de infección y la tasa de 
recuperación, respectivamente.9,10,12 Debe aclararse 
que el cálculo del número reproductivo básico suele 
realizarse a partir de estas cifras, aunque de acuerdo 
con la literatura existen diversas formas de estimar 
RO, pero la mayoría de ellas recurren a una relación 
matemática entre la tasa de infección y la de recupe-
ración (/).9,12 

En el modelo SIR clásico no figura la pérdida de in-
munidad, por lo tanto, no hay transición del estado 
recuperado a susceptible (R -> S); además, no distin-
gue casos fatales, de modo que la letra “R” suele de-
finirse como “Recuperado”, pero también como 
“Removed”.  

Gran parte de la utilidad de este modelo radica en la 
flexibilidad debida a su sencillez, pues ciertas modifi-
caciones permiten incluir nuevos compartimientos 
que pueden diferenciar fallecimientos de recupera-
ciones, lo que permite estimar a priori la cifra final 
de fallecimientos asociada a una epidemia (figura 2), 
o bien, representar dinámicas de recuperación dis-
tintas como sería el caso mencionado de pérdida de 
inmunidad (figura 3), dando como resultado ciclos 
de infección-recuperación. 

Figura 1. Modelo SIR compartimental  Figura 2. Variante del modelo SIR con diferencia entre 
recuperados y fallecimientos  
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Los modelos que implican variaciones de supuestos 
suelen conducir a conclusiones diferentes. Por ejem-
plo, en la formulación más básica del SIR, el estado 
final del sistema es la ausencia de infectados; esto se 
debe a que los casos de la enfermedad producen con-
tagios que reducen la población susceptible mientras 
aumentan el compartimiento I, lo que origina el 
“vaciado” de S y que se conoce como agotamiento de 
susceptibles. Esta situación finalmente conduce al 
llenado del compartimiento R como estado final, 
mientras exista una tasa de recuperación mayor a 
cero. En contraste, los ciclos infección-recuperación 
observados en el modelo SIRS producen “oleadas 
epidémicas”, prevaleciendo en su estado final un nú-
mero constante de casos, lo que se conoce como 
equilibrio endémico. 

COVID-19 y predicción basada en modelos 

La versatilidad del modelo SIR y sus variaciones, así 
como la gran cantidad de datos epidemiológicos ge-
nerados durante la pandemia de COVID-19, permi-
tió la proliferación de propuestas al grado que se ha-
bló de una “epidemia de modelos”, muchos de ellos 
de gran complejidad sin que ello necesariamente es-
tuviera asociado a un gran poder predictivo.  

Los modelos epidemiológicos que recurren al uso de 
ecuaciones diferenciales, destacan por su flexibilidad 
y poder descriptivo, a partir de supuestos limitados; 
sin embargo, existen modelos probabilísticos basados 
en datos que permiten hacer predicciones mediante 
técnicas de estadística computacional (por ejemplo,  
Modelos ARIMA o GLM).2 Además, las nuevas tec-
nologías para el manejo de la información, como las 
redes neuronales artificiales, combinan capacidad de 

procesamiento, arquitectura de datos y métodos ma-
temáticos con propósitos predictivos,2,5 no obstante 
su uso en salud pública sigue en exploración. 

Gracias al trabajo coordinado de expertos epidemió-
logos, en la página electrónica del Departamento de 
Salud Pública de la Facultad de Medicina (UNAM), 
se cuenta con un modelo que posibilita la estimación 
de casos de COVID-19 basados en la dinámica inter-
na de una población. En el sitio también se incluye 
un tutorial donde se explicita el uso del modelo, así 
como proceso para comparar cifras estimadas vs ob-
servadas.13   

A comienzos del año 2022 surgió la variante ómi-
cron, cuya trasmisibilidad produjo la mayor oleada 
de contagios registrada en la mayoría de los países 
afectados,14 lo que terminó por reducir la heteroge-
neidad en los escenarios locales en el mundo. Otra 
consecuencia la “homogeneidad de escenarios” de 
ómicron es la posibilidad de un “agotamiento de sus-
ceptibles”, lo que produciría secundariamente una 
gran cantidad de recuperados potencialmente inmu-
nes debido a una tasa de recuperación mayor a cero y 
una letalidad comparativamente menor a meses pre-
vios. Otro aspecto es la reducción generalizada del 
periodo de incubación y el periodo sintomático, lo 
que produce una dinámica global cada vez más pare-
cida al modelo SIR.9 

A nivel mundial, en enero de 2022 se estimaron al-
rededor de 125 millones de infecciones diarias en el 
denominado “pico de ómicron”. En consecuencia, 
una cifra igual o mayor al 50% de la población mun-
dial podría haberse infectado entre noviembre de 
2021 y marzo de 2022,14 lo que supone la recrudes-
cencia del proceso epidémico a pesar de que la letali-
dad se califica como significativamente menor al 
compararla con fases previas. 

El número de personas recuperadas al mismo tiempo 
de COVID-19, en cualquier otro momento de la 
pandemia, es mucho menor que las cifras generadas 
en el periodo de ómicron, en tanto que la vacunación 
ha llegado a un máximo histórico a nivel mundial, 
resultando en límites significativos a la cantidad de 
infecciones nuevas debido al número de inmunes. 

Figura 3. Variante del modelo SIR con pérdida de inmu-
nidad. Los recuperados se vuelven susceptibles. 
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Retomando el ejemplo del modelo SIRS, es decir, 
donde se contempla la pérdida de inmunidad, se 
puede observar que el agotamiento total de suscepti-
bles es algo muy improbable, debido a la transición 
que atraviesan los recuperados al “regresar” al pri-
mer compartimiento (R -> S). 

En epidemiología es común el término “controlar 
variables” para referirnos al proceso de limitar el 
efecto de variables accesorias sobre la variable de 
interés. La expresión Ceteris Paribus (proveniente 
del latín “todo lo demás igual”) suele usarse en mo-
delos económicos predictivos para denotar el com-
portamiento de un modelo cuando todas las demás 
variables permanecen inalteradas: En epidemiología 
el uso de modelos predictivos ha de implicar evaluar 
proyecciones a la luz de dicha expresión latina.   

Existen diversos mecanismos por los cuales se puede 
establecer un asa de transición “R -> S”; la pérdida 
de inmunidad debido a la disminución de anticuer-
pos neutralizantes es un ejemplo; pero, por otra par-
te, se debe pensar en los múltiples mecanismos de 
escape vacunal siendo uno de ellos la capacidad re-
combinatoria del SARS-COV-2, lo que no solo im-
plica la producción de variantes de preocupación, 
sino también la posibilidad de una nueva epidemia 
en un plazo desconocido. 

Declarar de manera anticipada el final de la pande-
mia, pero no el final de la enfermedad, es una pro-
yección condicionada a supuestos modélicos; la pala-
bra predicción —sin el contexto metodológico— fa-
vorece la confusión y uso inadecuado. Las prediccio-
nes originadas en la ciencia requieren cierto grado de 
éxito previo para explicar y entender fenómenos. 
Decir que los modelos matemáticos o computaciona-
les producen afirmaciones condicionales no implica 
que su utilidad o aplicabilidad sea reducida, sino que 
las conclusiones están acotadas a los supuestos mo-
délicos que a su vez se limitan a la calidad de nues-
tras explicaciones y nuestro grado de entendimiento. 
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