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RESUMEN 

Fundamento:  los modelos matemáticos  constituyen  una  herramienta  poderosa  para  modelar 

procesos  de  la  realidad,  sus  resultados  son  de  gran  utilidad  para  optimizar  los  recursos,  que 

generalmente están limitados , con ellos se pueden dirigir medidas más efectivas que aumenten 

la  comprensión  del  fenómeno  en  estudio,  estos  deben  ser  tan  simples  como sea  posible,  pero 

deben ser precisos flexibles y transparentes. 

Objetivo: realizar simulaciones con el modelo SIR que se pretende introducir fundamentalmente 

en la docencia, en los análisis epidemiológicos y en la toma de decisiones. 

Método: se analizan en el municipio Camagüey los casos de Enfermedades respiratorias agudas 

del  año  2007,  se  reportaron  ciento  sesenta mil  cuatrocientos  veintidós  casos,  la  población  al 

cierre  de  ese  año  fue  de  788  058  habitantes.  En  este  modelo,  “Susceptibles,  Infectados  y 

Recuperados”, S+R+I= N, donde N es el total de la población, (?) es el índice de transmisibilidad 

y (?) el  índice de recuperación. Todas estas fórmulas se implementaron en el programa Matlab 

versión 7,4 del 2006. 

Resultados:  se muestran diferentes comportamientos para una población  sin  inmunidad, para 

esa  misma  población  con  la  mitad  inmunizada  y  para  la  situación  inicial  con  aislamiento  de 

enfermos al quinto día del brote epidémico. Se muestran comportamientos diferentes para tres 

índices de transmisibilidad diferentes. 

Conclusiones:  es  posible  utilizar  el modelo  “Susceptibles,  Infectados  y  Recuperados”  para  la 

docencia  y  para  los  análisis  epidemiológicos  y  tener  en  cuenta  el  indicador  llamado  “número 

reproductivo  básico”,  el  cual  nos  indica  los  casos  secundarios  que  genera un  caso  primario,  y



constituye en la Epidemiología moderna un indicador del avance de las medidas de control y de la 

severidad de las epidemias. 

DeCS: Brotes de enfermedades; enfermedad respiratoria/ epidemiología 

ABSTRACT 

Background:  the mathematical models  constitute  a  powerful  tool  to model  reality  processes, 

their  results are of great utility to optimize the resources  that are generally  limited, with them 

may  direct  effective  measures  that  increase  the  understanding  of  the  phenomenon  in  study, 

these  should  be  as  simple  as  it  is  possible,  but  should  be  precise,  flexible  and  transparent. 

Objective:  to  carry  out  simulations  with  the  SIR  pattern  that  is  pretend  to  introduce 

fundamentally in teaching, in the epidemic analyses and when taking decisions. 

Methods: the  cases of  acute respiratory diseases of  the year 2007  in Camagüey municipality, 

are analyzed, 160 422 cases were reported, the population at the end of that year was about 788 

058 inhabitants, In this model, "Susceptible, Infected and Recovered", S+R+I=N, where N is the 

population's total, (?) is the transmissibility index and (Y) the recovery index. All these formulas 

were carried out in the Matlab version 7.4 program of the 2006. 

Results:  different  behaviors  are  shown  for  a  population  without  immunity,  for  the  same 

population with the half immunized and for the initial situation with the sickpeople isolation at the 

fifth  day  of  the  epidemic  outbreak.  Different  behaviors  are  shown  for  three  different 

transmissibility indexes. 

Conclusions:  it  is  possible  to  use  the  "Susceptible,  Infected  and  Recovered"  pattern,  for 

teaching  and  for  the  epidemic  analyses  and  to  keep  in  mind  the  indicator  called  "basic 

reproductive number", the one which indicates us the secondary cases that generates a primary 

case, and  it  constitutes  in  the modern Epidemiology an  indicator of  the advance of  the  control 

measures and the severity of epidemics. 

DeCS: Diseases outbreaks; respiratory tract diseases/ effect 

INTRODUCCIÓN 

Una  de  las  razones  para  estudiar  las  enfermedades  infecciosas  es  incrementar  el  control  y 

erradicación  de  las  mismas.  Los  modelos matemáticos  pueden  ser  una  herramienta  poderosa 

para este fin permitiendo optimizar los recursos limitados y dirigir medidas más efectivas, estos 

modelos se hacen para la predicción y para aumentar la comprensión del fenómeno en estudio. 1 

Estos deben ser tan simples como sea posible y a la vez ser precisos flexibles y trasparentes. 2



La Epidemiología en su esquema metodológico tradicional al igual que otras tantas disciplinas, ha 

tenido  un  enfoque  basado  en  la  mecánica  de  Descartes  y  Newton,  por  lo  que  en  muchas 

ocasiones mantiene  el  esquema  tradicional  de  causa­efecto  basado  en modelos  de  ecuaciones 

lineales, donde todo funciona como una maquinaria de forma predecible. 3 Usualmente en Cuba 

la  forma de analizar  la causalidad está basada en  la relación entre  los  factores de riesgo y  las 

enfermedades  y  es  por  ello  que  los  análisis  se  enfocan  en  variables  dependientes  y  variables 

independientes. Estos métodos siguen siendo útiles pero cada día se utilizan más en el mundo los 

análisis  del  enfoque  de  la  complejidad  que  se  basan  en modelos  no  lineales  de  interacciones, 

propios de los sistemas complejos. 1 

En Cuba, la predicción epidemiológica se realiza con el modelo Autoregressive Integrated Moving 

Average  (ARIMA),  este  es  un  excelente  modelo  que  permite  analizar  series  estocásticas,  no 

estacionarias y estacionarias, pero que sean lineales. Se utiliza en algunas series no lineales y en 

ocasiones el resultado es satisfactorio. También son empleados en el país el gráfico de cajas y 

bigotes característico de  la estadística descriptiva, el correlograma o gráfico de  la  funciones de 

auto correlación serial que se usa en el ámbito de análisis de series de tiempo y el períodograma. 
4 Se está generalizando en nuestro país el método de predicción del canal endémico sugerido por 

Bortman y ensayado en nuestro país. 5, 6 

Modelo Susceptibles, Infectados y Recuperados (SIR) 

El  sello  distintivo  de  los  sistemas  complejos  es  su  comportamiento  de  interacción  no  lineal  e 

impredecible.7 Están estructurados como un gran número de elementos interactuando entre sí, 

cuyas  repetidas  interacciones  resultan  en  un  comportamiento  colectivo  que  retroalimenta  al 

comportamiento  de  las  partes  individuales.  8  Estas  interacciones  se  manifiestan  en  el  modelo 

SIR; la variante que se ensaya en este artículo es la más simple, se estima que la población no 

tiene entradas ni salidas, o sea, el número de población es constante y sus componentes están 

dentro de las categorías de Susceptibles (S), Infecciosos (I) y Recuperados (R), y la suma de los 

tres, es el total de la población a analizar ( S+R+I= N ,donde N es el total de la población). 5 

En todos los casos se asume mezcla homogénea de la población y se considera el producto (S.I) 

como el rango de interacción entre susceptibles e infecciosos, el tránsito de S a I está regulado 

por un índice de transmisibilidad que es el producto de los rangos de contactos y la probabilidad 

de transmisión. Existe un contacto efectivo (medible por unidad de tiempo) cuando un infeccioso 

contagia a un susceptible, que depende de  los patrones  sociales de contactos, de  los  tipos de 

contactos y de la patología y varía con las condiciones ambientales y estacionales. 1 

El sistema de ecuaciones del SIR es el siguiente: 

St+1=St ­ ?St It 

I t+1=It + ?St It – ?It 

R t+1=Rt + ?It 

El  “número  reproductivo  básico”,  (Ro)  refleja  la  media  del  número  de  casos  secundarios  que 

provocará un enfermo primario en la población que no tiene previa inmunidad.4 Para determinar 

el número  reproductivo  (Ro)  se utiliza  la  fórmula siguiente en  el  que  el  producto  (?  So) es el 

número de nuevos casos que surgen (incidencia) y (1/ ?) que es el promedio de duración de la 

infección. Con el valor de Ro se determina cuando un agente patógeno puede invadir o persistir



en  una  población  susceptible  sin  inmunidad.  Los  agentes  patógenos  pueden  evolucionar 

aumentando Ro. 

Este  valor  es  un  indicador  válido  para medir  la  efectividad  de  las medidas  de  control  que  se 

requieren para eliminar las epidemias, cuando Ro=1 ó Ro <1 no hay epidemias. 

Ro= ? So (1/ ?) 

En  general  la  simulación  permite  estudiar  un  sistema  sin  tener  que  realizar  experimentación 

sobre  el  sistema  real.  Permite  efectuar  experimentos  de  muestreo  sobre  el  modelo  de  un 

sistema. Un modelo no es más que un conjunto de variables junto con ecuaciones matemáticas 

que las relacionan. Los experimentos reales son de alto costo,  lentos, sus pruebas a veces son 

destructivas y con violaciones de la ética médica.9 El presente trabajo tiene el objetivo realizar 

simulaciones con el modelo SIR, se pretende introducir fundamentalmente en la docencia, en los 

análisis epidemiológicos y en la toma de decisiones. Con el uso de este modelo se evidencian las 

interacciones no lineales entre diferentes elementos del sistema que es una propiedad esencial de 

los sistemas complejos. 

MÉTODO 

Todas  las  fórmulas  se  implementaron en el programa Matlab versión 7.4 del 2006. Para hacer 

más fácil el análisis se prepara el programa para trabajar en escala, es decir, para estudiar una 

población de 788 058 habitantes, que es la población del municipio Camagüey (N), se analizarían 

en  el  programa  788  casos  (N/1000).  El  requisito  es  que  no  presenten  inmunidad,  que  estén 

expuestos  a  la  entrada  de  una  enfermedad  respiratoria  aguda  y  que  los  contactos  entre  la 

población  y  los  afectados  sean  homogéneos,  es  decir  todos  tienen  la  misma  probabilidad  de 

contagio.  La  duración  promedio  de  la  enfermedad  es  de  7  días,  por  lo  que  el  índice  de 

recuperación determinado es de (?=0.14). Se toma un índice de transmisibilidad basado en los 

datos de la incidencia de los últimos cinco años (311614 casos entre población promedio, 791434 

habitantes),  todo  ello  dividido  entre  el  número  promedio  de  casos  diarios  (460)  reportados  el 

último año. 

?=incidencia /Iot ?= (0.39/460) ? =0.000847826 

RESULTADOS 

La  simulación  para  un  conglomerado  de  788  personas  sin  inmunidad,  expuestas  a  una  sola 

persona  infecciosa,  nos  brinda  la  información  de  que  en  el  término  de  18  días  habrá  un  pico 

máximo  de  396  personas  contagiadas  y  210  estarán  removidas  (recuperadas  o  fallecidas). 

Además el índice Ro= 4.7720 indica que de cada caso primario se genera un promedio de 4.7720 

casos más (mientras Ro>1 habrá epidemia). En el caso de simular la inmunización de la mitad 

del total de personas, o sea la mitad de los susceptibles, entonces será Ro= 2.3860 y el pico de 

enfermos sólo ascenderá a 90 personas. Si del primer caso, se aíslan los enfermos existentes al



onceno día (93 enfermos) será Ro= 4.0514 y se reducen los casos máximos de infecciosos a 292. 

Se  comparan  las  distintas  tendencias  para  tres  índices  de  transmisibilidad  (?)  diferentes  ?  = 

(0.001, 0.000847826 y 0.003). 

Diferentes simulaciones con el modelo SIR: Gráficos: 1, 2, 3, 4.





DISCUSIÓN 

Con el  valor de Ro se determina cuando un agente patógeno puede  invadir o persistir  en una 

población  susceptible  sin  inmunidad.  Los  patógenos  pueden  evolucionar  aumentando  Ro.  Este 

valor es un indicador válido para medir la efectividad de las medidas de control que se requieren 

para eliminar las epidemias. Tiene variaciones estacionales que influyen en los brotes epidémicos, 

la  dinámica  de  la  endemia  y  la  persistencia.  10  Se  han  realizado  simulaciones  de  brotes  de 

influenza  y  sarampión  utilizando  datos históricos  en  los  que  se  valoran  diferentes medidas de 

control,  tales como cuarentena, vacunación, tratamientos profilácticos, cierre de escuelas, etc.; 

para estas evaluaciones, Ro fue un indicador esencial. Todo este último estudio aportó ideas para 

enfrentar  futuras  infecciones  similares.  11  Existen  excepciones  a  tener  en  cuenta  donde  un 

patógeno persiste a pesar de ser Ro<1. En algunas comunidades y en sistemas salvajes existen 

pequeños grupos con limitados movimientos, entonces Ro no sería un índice a tener cuenta en 

una  pandemia  dado  que  se  reducen  las  interacciones  que  disminuyen  los  rangos  de  contactos 

entre elementos del sistema. 12 Un grupo de investigadores encontró en la pandemia de influenza 

(Spanish flu) un valor de Ro que oscilaba entre 2 y 3 usando diferentes bases de datos históricas. 
13 

El modelo de simulación SIR se ha empleado para explorar los efectos del cierre de escuelas y del 

confinamiento  voluntario  de  personas  enfermas.  14  Otros  autores  reportan  diferentes 

simulaciones mostrando  las medidas  de  control  óptimas.  15  Al  evaluar  las  vacunaciones  se  ha 

demostrado con este modelo que si no se vacuna un número de personas que lleguen al valor 

umbral, no se garantiza la erradicación de la enfermedad. 16 

Los estudios actuales reflejan diferentes evaluaciones de las vacunaciones. 17, 18 En otros casos al 

combinar el modelo con patrones espaciales han brindado excelentes resultados.  19  En nuestro 

país  se  ha  investigado  este  modelo  de  forma  académica  pero  no  se  ha  generalizado  su  uso 

sistemático. 20 

CONCLUSIONES 

Es posible utilizar el modelo SIR para la docencia y para los análisis epidemiológicos. 

Se muestra la importancia de tener en cuenta a Ro como indicador del avance de las medidas de 

control epidemiológico. 

La bibliografía actual consultada refleja que el modelo SIR (con sus variantes) es ampliamente 

utilizado en el mundo epidemiológico actual. 

La simulación con el modelo SIR permite realizar un análisis que nos informa sobre la cantidad 

mínima  de  personas  susceptibles  a  vacunar  o  aislar  para  evitar  epidemias,  igualmente  nos 

orienta sobre los resultados que se lograrían tras el aislamiento de enfermos en una epidemia en 

curso.
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