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Breve historia de la epidemiología 
matemática:

● El estudio de las enfermedades infecciosas comenzó con el trabajo de John Graunt 
en 1662: “Natural and Political Observations made upon the Bills of Mortality” donde 
utilizó registros semanales de números y causas de muerte en Londres para 
finalmente identificar posibles causas de los patrones de muerte observadas.

● En el siglo XVIII la viruela era endémica y el primer modelo epidemiológico 
matemático, formulado por Daniel Bernoulli, se centró en estimar el impacto de la 
vacunación contra ésta.

● Muchos de los descubrimientos en modelos matemáticos de enfermedades 
transmisibles son atribuibles a médicos de sistemas públicos. Algunos ejemplos son 
Sir. R.A. Ross, W.H. Hamer, A.G. McKendrick y W.O. Kermack.
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MODELOS COMPARTIMENTALES MODELOS BASADOS EN AGENTES



● Modelos compartimentales: representan el transporte de material en sistemas como 
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● Se establecen supuestos sobre la naturaleza y la tasa de transferencia de individuos de 
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● Los modelos compartimentales más comunes son deterministas            ecuaciones 
diferenciales ordinarias (ODE) o una ecuaciones diferenciales parciales (PDE).
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Modelo SIR de 
Kermack–McKendrick
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Supuestos, ecuaciones y limitaciones
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Ejemplo:
● Pandemia de influenza
● SARS
● Ebola

Se considera una enfermedad infecciosa que se propaga en una población, con los siguientes 
supuestos:
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●
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Parámetros:

   Tasa de transmisión

   Tasa de recuperación

Ecuaciones

El modelo SIR clásico está dado por las siguientes ecuaciones diferenciales ordinarias:

Condiciones iniciales:
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Ecuaciones
Cualitativamente, las curvas S(t), I(t) y R(t), deberían verse de la siguiente mantera:
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Es necesario incluir la demografía humana para las enfermedades en las que el marco 
temporal de la dinámica de la enfermedad es comparable al de la demografía humana

○ Tasa de inmigración constante

○ Tasas constantes de natalidad y mortalidad per cápita

○ Tasa de mortalidad dependiente de la densidad

○ Tasa de mortalidad inducida por enfermedades.

Modelo SIR (con dinámica vital y población constante)
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Ecuaciones modelo SEIR
(con dinámica vital y población constante)

Nacimiento
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: Tasa de natalidad

S E RI
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Ante brotes de nuevas infecciones, cuando no existen vacunas disponibles, el aislamiento de 
personas infectadas y la puesta en cuarentena de aquellos en sospecha de ser infectados 
(usualmente contactos) son los únicos métodos de control disponibles.

Fue originalmente formulado ante la epidemia de SARS en 2002-2003. Las medidas de 
control siguen los siguientes supuestos:

● El grupo cuarentenado es monitoreado y se descubren infectados a un paso ƐQ. Se los 
aísla inmediatamente.

● Los infectados dejan el grupo a un paso γI y los aislados a un paso γJ.
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● Los parámetros βI y βJ son parámetros de control: sus valores se definen en un intento 
de controlar la epidemia. 



Ecuaciones del modelo SEQIJR
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● Los parámetros βI y βJ son parámetros de control: sus valores se definen en un intento 
de controlar la epidemia. 

● Los parámetros κQ y κJ dependen del grado de cumplimiento de las medidas de 
restricción, por lo que se pueden considerar parámetros de control.

● Los otros parámetros del modelo son específicos de la enfermedad bajo estudio.



Tarea

4

Entregas pasadas y futuras



Sábado 03/09 - 23:59hs
Sábado 10/09 - 23:59hs
Sábado 24/09 - 23:59hs

Quedan pendientes las tareas:

● Modelo de Biogeografía
● Modelo de Presa-Predador (clásico y con 

limitación de herbívoros)
● Modelo SIR y variantes (INFORME)
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Quedan pendientes las tareas:

 Modelos SIR y variantes

● Plantear los modelos SIR y sus variantes propuestas en el 
curso

● Llegar a las ecuaciones, discutir los modelos y sus parámetros

● Simular su comportamiento mediante simulink

● Relevar en la literatura el uso de este tipo de modelos en la 
pandemia COVID19,  si son aplicables, y qué aspectos hay que 
tener en cuenta al momento de aplicarlos en Uruguay



Covid19: Modelos, datos y estadísticas. 
¿Qué nos pueden decir los datos (y qué no nos pueden decir)?

https://www.youtube.com/watch?v=nKqVY5lcPVU&feature=youtu.be&ab_channel
=MarceloFiori

https://www.youtube.com/watch?v=nKqVY5lcPVU&feature=youtu.be&ab_channel=MarceloFiori
https://www.youtube.com/watch?v=nKqVY5lcPVU&feature=youtu.be&ab_channel=MarceloFiori
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