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Modelos matemáticos para enfermedades 
transmisibles. El modelo SIR 
¿Cómo predecimos el desarrollo de una epidemia como la COVID-19? 
Analiza y compara epidemias históricas. 

Actividad didáctica para alumnado de secundaria. 

Ceferino M. López Sández, Wajih Al-Soufi 

 

Proponemos en esta nueva entrada del blog de XuvenCiencia unas actividades para que podáis usar 
vosotros mismos el modelo SIR, del que tanto se habla estas semanas en los medios de 
comunicación, en una hoja de cálculo, con el objetivo de intentar predecir el comportamiento de 
diferentes dolencias epidémicas. Proporcionamos todas las instrucciones, datos, información y unas 
cuantas preguntas sin resolver. ¿Queréis darles respuesta? 

Contenido 
Los modelos matemáticos de las epidemias ........................................................................................ 2 

Factores que se utilizan en los modelos matemáticos .................................................................... 2 

El modelo SIR........................................................................................................................................ 3 
Análisis del modelo .......................................................................................................................... 8 

El modelo SIR en una hoja de cálculo ............................................................................................ 10 

Actividad.- Predicciones del modelo SIR para diferentes escenarios ............................................ 12 

Medidas de mitigación ................................................................................................................... 13 

Epidemias en el pasado ...................................................................................................................... 14 
Glosario .............................................................................................................................................. 16 
 

 Esta obra ten unha licenza Creative Commons Recoñecemento-Non comercial 4.0 Internacional. 
Universidade de Santiago de Compostela – Campus Terra – XuvenCiencia – C. M. López Sández W. Al-Soufi - 25/5/2020  

https://xuvenciencia.org/blog/
https://xuvenciencia.org/
https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/deed.gl


 

Modelos.matematicos.para.enfermedades.transmisibles.Modelo.SIR_V4b_es.docx – USC – XuvenCiencia - 01/11/2020 2 

Los modelos matemáticos de las epidemias 
Las epidemias son comunes en la población humana —y también animal, donde algunas epidemias 
han provocado en la humanidad muchos problemas por hambrunas, como la peste bovina—. La 
epidemiología, ciencia que estudia el comportamiento de las enfermedades en las poblaciones, 
obtiene los datos mediante una monitorización continua de las variaciones en las poblaciones 
sensibles de variables consideradas como indicadores de enfermedad, antes de que aparezcan 
síntomas clínicos. Con la monitorización continua, el conocimiento sobre la causa de las 
enfermedades y las vías de transmisión se puede pronosticar la aparición de una enfermedad y, 
aplicando factores de corrección, mitigar el impacto sobre la población. 
Una de las herramientas que utiliza la epidemiología son los modelos matemáticos, que permiten 
conocer los mecanismos de transmisión y controlar el contagio; nos permiten, además, observar 
circunstancias que en otras condiciones estarían ocultas y también ver que variaciones se producen 
en los resultados al cambiar las condiciones del modelo, evitando experimentos sobre los pacientes. 
El primer modelo matemático lo aplicó Daniel Bernouilli para valorar si la variolización, que 
conllevaba un cierto riesgo de infección y muerte, generaba unas expectativas mejores de vida que 
no aplicarla. A partir de ese momento, se empezó a desarrollar la epidemiología matemática. 
Los modelos básicos para describir la transmisión de enfermedades transmisibles en condiciones 
epidémicas fueron desarrollados por Kermack y McKendrick en 1927. Veremos aquí como funcionan 
estos modelos epidemiológicos con el ejemplo del modelo SIR, base de los modelos mucho más 
complejos que se utilizan para analizar la pandemia COVID-19. 

Factores que se utilizan en los modelos matemáticos 
• Tipos de estado por los que puede pasar cada individuo: 

M-Inmunidad pasiva Materna: Individuos con inmunidad temporal (inmunidad pasiva en 
neonatos. En algunas enfermedades, los bebés no nacen susceptibles, pero son inmunes 
a la enfermedad durante los primeros meses de vida debido a la protección adquirida de 
los anticuerpos maternos.) 
S-Sensibles, Susceptibles: individuos sanos y susceptibles de ser infectados 
E-Expuestos: individuos infectados en fase latente (aun no pueden contagiar a otros) 
I-Infectados: individuos infectados y capaces de contagiar a otros 
R- Recuperados, Resistentes: Individuos resistentes a la enfermedad (tras recuperación o 
vacuna). También podemos denominarles Retirados, si consideramos la posibilidad de 
muerte y/o confinamiento 

• Forma de transmisión, que varía entre las enfermedades 
 
El modelo que se aplica depende muchas veces del agente infeccioso causante de la enfermedad. 
En el caso de que sea una bacteria, normalmente los individuos, después de recuperarse, vuelven al 
estado de sensibles o susceptibles sin desarrollar inmunidad, por lo que los modelos adecuados 
serían los SIS, SEIS o MSEIS, según los tipos de estado en los que pueden estar los individuos. 
Ejemplo: SIS: Susceptible → Infectado → Susceptible 
En el caso de la mayor parte de los virus, los individuos, después de la infección y recuperación, 
suelen adquirir una resistencia (o inmunidad) que impide una nueva infección. En este tipo de 
enfermedades los modelos más adecuados serán los SIR, SEIR o MSEIR. Ejemplo: SIR: Susceptible → 
Infectado → Recuperado 
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El indicador básico para los modelos epidemiológicos es R0, número básico de reproducción o tasa 
de reproducción básica, que ya hemos definido en entradas anteriores como el número medio de 
casos nuevos —infecciones secundarias— que puede producir un individuo infectado introducido 
en una población susceptible, aún sin infectados o recuperados. La infección se produce en una 
población susceptible si y solo si R0 > 1. Por eso R0 es la cantidad umbral que determina si una 
infección puede invadir y persistir en una nueva población. 
Además de R0 existen otros indicadores que debemos considerar; el número de contacto σ se define 
como el número promedio de contactos adecuados de un infectado durante su período infeccioso. 
Un contacto es adecuado para la transmisión si el contacto del susceptible es con un contagioso. 
Otro es Rr, número de reemplazo, o número de reproducción, que se define como el número 
promedio de infecciones secundarias producidas por un infeccioso durante todo el período de 
infección. R0 y R son iguales al comienzo de la propagación de una enfermedad infecciosa cuando 
toda la población, excepto el primer sujeto infeccioso, es susceptible. 
 
¿Qué nos ofrece un modelo SIR? 
Si conocemos los parámetros de una epidemia, o nos podemos aproximar a ellas, un modelo SIR nos 
permite estimar: 

• Como se propagará una enfermedad a lo largo del tiempo 
• El máximo número de infectados, para saber las necesidades sanitarias 
• Qué parte de la población se infectará 
• Estimar su duración 

 

El modelo SIR 
Veremos aquí como funciona y como programar el modelo clásico SIR, típico de una enfermedad 
vírica, que desarrollaremos para un brote epidémico de duración limitada. 
Un brote epidémico real es muy complejo y depende de muchos factores, que, además cambian 
durante la duración del brote. 

¿Qué factores pueden influir en cómo se propaga una enfermedad vírica en una 
población? 

Para poder describir la epidemia con un modelo matemático abordable tenemos que simplificar la 
realidad. Asumimos una población grande con un número constante de individuos. No tendremos 
en cuenta los nacimientos, y las muertes las incluimos de momento en el estado R, denominado 
entonces Retirado. Asimismo, omitimos el estado M, ya que hemos despreciado el número de 
nacimientos que generan la inmunidad temporal. No consideramos tampoco la categoría E, que es 
variable en cada individuo, y consideramos a un individuo infectado como infeccioso para los demás 
sin periodo de incubación. De esta manera, nace el modelo SIR. 



 

Modelos.matematicos.para.enfermedades.transmisibles.Modelo.SIR_V4b_es.docx – USC – XuvenCiencia - 01/11/2020 4 

 
 
Asumiremos también otras simplificaciones para poder determinar ecuaciones más sencillas: 

• La población analizada es constante, asumiendo un brote corto 
El número total de individuos N es la suma de los individuos en los tres estados SIR. 
Denominamos el número de individuos en cada estado con las mismas letras S, I y R de cada 
uno de ellos. Entonces la suma S + I + R = N es constante. 

• La transmisión de la enfermedad es proporcional al contacto entre personas de las 
categorías S e I y se mantiene también constante. 

• La tasa de retirados (recuperados + muertos) se mantiene constante. 
• Todos los individuos tienen la misma probabilidad de infectarse (no en todas las 

enfermedades es así). 
• Inicialmente no tenemos en cuenta medidas de corrección como el confinamiento o la 

vacunación. 
Con estas simplificaciones controlamos el desarrollo de la epidemia con tres parámetros sencillos: 

DM: La duración media de la enfermedad en cada individuo (en días). 
TI: La tasa diaria de interacción de un individuo. Es el número promedio de contactos 
cercanos que tiene un individuo con otras personas en un día. Una persona tiene en general 
muchos contactos al día, pero en TI contamos solamente contactos lo suficientemente 
cercanos para que sean potencialmente transmisoras de la enfermedad. En TI cuentan 
contactos con personas de los tres estados S, I y R. 
PC: La probabilidad de contagio durante un contacto entre un individuo infectado y otro 
sensible. 

Empezamos el modelo de la epidemia con un determinado número total de individuos N. Todos 
ellos son sanos y sensibles, excepto uno. El número de individuos sensibles es entonces S = N -1, de 
infectados I = 1, y de recuperados o retirados R = 0. 
¿Cómo cambia el número de individuos en cada uno de los tres estados S, I, R a lo largo del tiempo? 
Usaremos los tres parámetros, DM, TI y PC, para calcular las tasas de variación de S, I y R: 
Tasa de variación del estado Sensibles en el tiempo 

Al principio prácticamente toda la población es sana y sensible. Pero el número de sensibles S va 
disminuyendo por los contagios que se producen durante los contactos de los infectados con los 
individuos sensibles, con una cierta probabilidad de contagio en cada contacto. 

¿Cuántos contactos con otras personas tiene un infectado cada día? ¿Puedes 
calcularlo con las variables S, I, R y los parámetros DM, TI y PC? 

Contagios Recuperaciones I 
Infectados 

S 
Sensibles 

R 
Recuperados 
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Intentaremos calcular el número de contagios que se producen cada día. Un infectado tiene 
cada día TI interacciones con otros individuos, con sensibles, infectados y recuperados. Los 
contactos con otros infectados y con recuperados no producen nuevos contagios. Para contar 
solo los contactos con sensibles multiplicamos TI por la relación de sensibles en el total de 
individuos S/N. Así, TI·S/N es el número de contactos con sensibles. La probabilidad de contagio 
en cada uno de estos contactos es PC, por lo que un infectado contagia cada día a TI·S/N·PC 
nuevos individuos. Finalmente, el total de nuevos contagios diarios por todos los infectados es: 
contagios = I·TI·S/N·PC. 

 

Ahora que conocemos el número de contagios nuevos podemos calcular el cambio en el número 
de sensibles: “S disminuye cada día por el número de contagios nuevos diarios”. 
Matemáticamente escribimos esta tasa de variación del número de sensibles diaria como 
derivada de S con respecto al tiempo t: 

 𝑑𝑑𝑑𝑑
𝑑𝑑𝑑𝑑

= − contagios =  −  𝐼𝐼 · 𝑇𝑇𝑇𝑇 ·  𝑆𝑆
𝑁𝑁

· 𝑃𝑃𝑃𝑃 (1) 

“El cambio de S con el tiempo es igual al negativo del número de contagios diario.” El signo 
negativo indica que el número de sensibles disminuye al aumentar el número de contagios. 
Para calcular esta variación en una hoja de cálculo para un día (i), usamos los valores de I y S del 
día anterior (i -1): 

 𝑆𝑆día 𝑖𝑖 − 𝑆𝑆día 𝑖𝑖−1 =  −  𝐼𝐼dia 𝑖𝑖−1 · 𝑇𝑇𝑇𝑇 ·  𝑆𝑆dia 𝑖𝑖−1
𝑁𝑁

· 𝑃𝑃𝑃𝑃 (2) 

Tasa de variación del estado Infectados en el tiempo 
El número de infectados es inicialmente pequeño, pero va aumentando en la medida que se 
producen contagios. Pero, los infectados se recuperan después de un cierto tiempo, lo cual 
reduce el número de infectados. 
“El número de infectados I aumenta cada día por el número de contagios nuevos y disminuye por 
el número de recuperaciones” (en realidad de las recuperaciones y muertes): 

I 
número de 
infectados 

TI 
tasa de 

interacción 

S/N 
fracción de  
sensibles 

PC 
probabilidad de 

contagio 

   

contactos diarios de infectados  
con otras personas 

contactos diarios de infectados con sensibles 

contagios diarios por contactos de infectados con sensibles 

número de 
infectados 
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 𝑑𝑑𝑑𝑑
𝑑𝑑𝑑𝑑

= + contagios − recuperaciones (3) 

Ya calculamos antes el número de contagios. Nos falta calcular cuántos de los I infectados se 
recuperan en promedio cada día. En promedio cada uno de los infectados se recupera después 
de DM días. Su tasa de recuperación diaria es 1/DM y la de los I infectados es por ello I/DM 
individuos diarias: recuperaciones = I/DM 

 
Entonces la tasa de cambio de I es 

 𝑑𝑑𝑑𝑑
𝑑𝑑𝑑𝑑

= 𝐼𝐼 · 𝑇𝑇𝑇𝑇 ·  𝑆𝑆
𝑁𝑁

· 𝑃𝑃𝑃𝑃 −  𝐼𝐼
𝐷𝐷𝐷𝐷

 (4) 

En una hoja de cálculo usamos para el cambio diario en I: 

 𝐼𝐼día 𝑖𝑖 − 𝐼𝐼día 𝑖𝑖−1 = 𝐼𝐼dia 𝑖𝑖−1 · 𝑇𝑇𝑇𝑇 ·  𝑆𝑆dia 𝑖𝑖−1
𝑁𝑁

· 𝑃𝑃𝑃𝑃 − 𝐼𝐼dia 𝑖𝑖−1
𝐷𝐷𝐷𝐷

 (5) 

 
Tasa de variación del estado Recuperados en el tiempo 

El número de recuperados es cero inicialmente, pero aumenta en la medida que los infectados 
se recuperan. “R aumenta cada día por el número de recuperaciones”: 

 𝑑𝑑𝑑𝑑
𝑑𝑑𝑑𝑑

= + recuperaciones = 𝐼𝐼
𝐷𝐷𝐷𝐷

 (6) 

En una hoja de cálculo: 

 𝑅𝑅día 𝑖𝑖 − 𝑅𝑅día 𝑖𝑖−1 = 𝐼𝐼dia 𝑖𝑖−1
𝐷𝐷𝐷𝐷

 (7) 

Como hemos asumido una población N constante, el sumatorio de estas tasas será igual a cero. 

Comprueba si quieres que 𝑑𝑑(𝑆𝑆+𝐼𝐼+𝑅𝑅)
𝑑𝑑𝑑𝑑

= 0 

Con estas tres tasas de variación ya podemos calcular el número de sensibles, infectados y 
recuperados a lo largo de la epidemia. Empezamos con los números de S, I y R del primer día (t = 0: 
S0 = N -1, I0 = 1, R0 = 0), calculamos las tasas de variación del día siguiente y las sumamos o restamos 
a los valores del día anterior. Así avanzamos día por día cubriendo todo el intervalo de tiempo que 
nos interesa. Lo que hacemos con esto es “integrar” (= sumar) las tres “ecuaciones diferenciales” 
(1),(3) y (6) de las tasas de variación partiendo de los números S0, I0 y R0 iniciales. 
 
Es muy fácil programar el modelo SIR en una hoja de cálculo para simular el desarrollo de una 
enfermedad como en las siguientes figuras: 

I 
número de 
infectados 

1/DM 
tasa de 

recuperación 

 recuperaciones diarias 
 de infectados 
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Figura 1. Número de personas sensibles, infectados y recuperados durante un año de una epidemia 
según el modelo SIR (DM = 14 días, TI = 2,5 personas, PC= 8%, y con los números iniciales S0 = 99.999, 
I0 = 1, R0 = 0). 

 
Figura 2. Número de personas contagiadas y recuperadas diariamente (Tasas de variación) durante 
un año de una epidemia según el modelo SIR (DM = 14 días, TI = 2,5 personas, PC= 8%, y con los 
números iniciales S0 = 99.999, I0 = 1, R0 = 0). 

¿Sabes explicar el cambio en las curvas de la población? ¿Por qué vuelve a bajar 
el número de infectados después del incremento inicial tan rápido? 
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Análisis del modelo 
Vamos a calcular ahora unos indicadores del modelo SIR para responder a preguntas como ¿Cuántas 
personas enferman?, ¿Cuántas se mantienen sensibles, sin infectar? ¿Cuál es el número máximo de 
contagios en un día? ¿Cuál es el número de duplicación de infectados T2 durante la epidemia? ¿Cuál 
es el valor del famoso número de reproducción básica R0?, ¿Cómo cambia el número de 
reproducción R con el tiempo? 
Algunos de los indicadores son fáciles de determinar en la hoja de cálculo: 

¿Cómo calcularías estos indicadores en la hoja de cálculo? 

Población total contagiada la suma de todos los contagios (+ I0) 
Población total recuperada la suma de todos los recuperados 
Población no afectada el número total N menos el total de contagiados 
Máx. población infectada simultánea el valor máximo de I 
Máx. contagios diarios el valor máximo de los contagios 
Máx. recuperaciones diarias el valor máximo de las recuperaciones 
 
A otros indicadores los calculamos directamente de los parámetros DM, TI, PC del modelo: 

¡Explica la fórmula de cada indicador! 

La tasa media de recuperación = 1/DM es la parte de los infectados que se recuperan cada día. Ya 
vimos antes que esta tasa es el inverso de la duración media de la enfermedad. 
El número de contactos = TI·S/N·DM es el número de contactos entre un infectado y sensibles 
durante toda la duración de su enfermedad.  
El número de reproducción Rr = TI·S/N·DM·PC (= número de contactos · PC) es el número de 
contagios que produce un infectado durante la duración de su enfermedad. (Es igual al número de 
contagios diarios que ya vimos arriba por la duración de la enfermedad DM o como el número de 
contactos por la probabilidad de contagio PC). Este es el famoso “número reproductivo R” que se 
usa para evaluar el ritmo de una epidemia. Para que el número de infectados no siga creciendo, su 
número debe de ser menor de 1. (Usamos aquí el subíndice r en Rr para no confundirlo con el 
número de recuperados R. En la prensa se indica como R.) 
El número de reproducción básica R0 = TI·S0/N·DM·PC ≈ TI·DM·PC es el número de reproducción R 
al principio de una infección, cuando prácticamente toda la población está aún sensible S0 ≈ N. 

¿Puedes demonstrar que un número de reproducción Rr menor de 1 frena una 
epidemia? Fíjate en que la tasa de variación de los infectados depende tanto de 
los contagios como de las recuperaciones diarias. ¿En qué situación disminuye el 

número de infectados? 
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Veremos porqué queremos que Rr sea menor de 1: Sabemos de la ecuación (4) que la tasa de cambio 
de los infectados depende de la diferencia entre los contagios y recuperaciones diarios: 𝑑𝑑𝑑𝑑

𝑑𝑑𝑑𝑑
=

contagios − recuperaciones . Para que el número de infectados disminuya esta tasa debe de ser 
negativa, quiere decir, que el número de contagios debe ser menor que e número de recuperaciones: 
contagios <  recuperaciones. 
Y si dividimos entre el número de recuperaciones obtenemos la condición para que se frene la 
epidemia: 

𝑅𝑅𝑟𝑟 =
𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐

𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑟𝑠𝑠 
<  1 

Con la ecuación (4) obtenemos:  

 𝑑𝑑𝑑𝑑
𝑑𝑑𝑑𝑑

= 𝐼𝐼 · 𝑇𝑇𝑇𝑇 ·  𝑆𝑆
𝑁𝑁

· 𝑃𝑃𝑃𝑃 −  𝐼𝐼
𝐷𝐷𝐷𝐷

< 1    
  
⇒      𝑅𝑅𝑟𝑟 =

𝐼𝐼·𝑇𝑇𝑇𝑇· 𝑆𝑆𝑁𝑁·𝑃𝑃𝑃𝑃

1/𝐷𝐷𝐷𝐷
< 1    (8) 

Si reordenamos obtenemos la misma definición del número de reproducción Rr de antes: 

 𝑅𝑅𝑟𝑟 = 𝑇𝑇𝑇𝑇 ·  𝑆𝑆
𝑁𝑁

· 𝑃𝑃𝑃𝑃 · 𝐷𝐷𝐷𝐷 < 1 (9) 

En el modelo SIR el número de reproducción Rr indica directamente la relación entre contagios y 
recuperaciones diarios. Tiene así una interpretación muy sencilla: ¡si hay más contagios que 
recuperaciones al día (Rr>1) entonces la epidemia sigue creciendo! El número de infectados 
solamente remite si Rr es menor que uno. 
 
Si comparamos el siguiente gráfico de Rr con el número de infectados en la Figura 1 vemos que Rr es 
mayor que 1 mientras aumenta I y baja de 1 en cuanto I disminuya. Rr es 1 el día del número máximo 
de contagiados, justo cuando el cambio se hace cero (una pendiente cero en el máximo – ¿te 
suena?). 

 
Figura 3. Número reproductivo (Rr) a lo largo de una epidemia según el modelo SIR (DM = 14 días, 
TI = 2,5 personas, PC= 8 %, y con los números iniciales S0 = 99.999, I0 = 1, R0 = 0). 



 

Modelos.matematicos.para.enfermedades.transmisibles.Modelo.SIR_V4b_es.docx – USC – XuvenCiencia - 01/11/2020 10 

 
Figura 4. Número reproductivo (Rr) durante la epidemia Covid-19 en España, Italia, Corea del Sur, 
China, Francia, R. Unido y Alemania. (El Pais, 8/5/2020) 

 

El modelo SIR en una hoja de cálculo 
Las hojas de cálculo como en Microsoft Excel o el LibreOffice Calc son excelentes herramientas para 
muchos tipos de cálculos tanto profesionales como de la vida cotidiana. ¡Merece la pena aprender 
y practicar su uso!  

Veremos en esta actividad que es muy fácil calcular con una hoja de cálculo cuantas personas estarán 
en los estados S, I y R a lo largo del tiempo, representar los gráficos y analizar diferentes escenarios 
e epidemias. Incluso podemos introducir las medidas de mitigación que todos conocemos como el 
confinamiento y ver qué efecto tiene. No hace falta ningún conocimiento avanzado de las hojas de 
cálculo y explicaremos paso a paso cómo usar la hoja ya programada. 

Necesitamos el fichero Modelo epidemia_SRI_XuvenCiencia.ods programado en LibreOffice Calc, 
pero puedes abrirlo también en Excel. 

Si quieres ver como se programan este tipo de hojas sigue el excelente vídeo de “Excel Avanzado – 
RPV” en el que se basa también nuestro cálculo. No es exactamente la misma hoja, pero seguro que 
no tendrás problemas en programar las ecuaciones que vimos arriba. Nosotros asignaremos además 
nombres a las celdas de los parámetros e introducimos las medidas de corrección y el cálculo del 
número reproductivo R y del tiempo de duplicación. 

Al abrir el archivo encontráis una sola hoja de cálculo “Modelo S-I-R” con diferentes zonas para los 
cálculos y los valores de los parámetros y el análisis: 

Tiempo:  el tiempo en días del 1 al 365 para un año entero. 
Población:  Población los números de sensibles, infectados y recuperados, S, I y R 

https://www.youtube.com/watch?v=xlF63Xd6oFE
https://www.youtube.com/watch?v=xlF63Xd6oFE
https://www.youtube.com/watch?v=xlF63Xd6oFE
https://www.youtube.com/watch?v=xlF63Xd6oFE
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Tasa de variación:  el número de contagios y recuperaciones diarias 
Medidas: Medidas de corrección para reducir el efecto de la epidemia 
Parámetros: los valores de los parámetros del modelo y del análisis 
Indicadores:  valores de indicadores 
Figuras: Gráficos de la población, tasas de variación, indicadores etc. 

Cambia los valores de los parámetros y observa las figuras. ¿Puedes reducir el 
número de infectados? ¿En qué condiciones no se desarrolla una epidemia? 

 

 

Figura 5. El modelo SIR en la hoja de cálculo Modelo epidemia_SRI_XuvenCiencia.ods. 

  



 

Modelos.matematicos.para.enfermedades.transmisibles.Modelo.SIR_V4b_es.docx – USC – XuvenCiencia - 01/11/2020 12 

Actividades.- Predicciones del modelo SIR para diferentes escenarios 
Vamos a usar nuestro modelo SIR para comparar el desarrollo de diferentes epidemias y también 
ver cómo les afecta el confinamiento de la población. 

En la introducción visteis algunas de las epidemias históricas. No es fácil conseguir valores fiables de 
los parámetros del modelo SIR para estas epidemias, pero en la siguiente tabla recogemos unos 
parámetros típicos para las enfermedades que las causaron. Son valores aproximados, recogidos de 
la bibliografía y adaptados a nuestro modelo SIR sencillo: 

Enfermedad o epidemia DM (días) TI PC TI · PCa R0 

COVID-19 14e 2,5b,e 8% b,e (0,2) 1,5 – 3 b,e 

SARS 14f 2,5 10%f (0,25) 2,7d – 3,6d 

Viruela 24g 0,5 60%g (0,3) 4d – 10d 

Sarampión 8h 1,9h 90%h 1,7c 12c -18b 

Ebola 9i - - (0,3) 2 – 3b 

Gripe (Influenza) 7c - - 0,29c 1,9c – 3b 
Notas:  
a En muchas fuentes solamente se indica la tasa de transmisión β = TI·PC. En el cálculo de las poblaciones usamos siempre este 
mismo producto TI·PC. En caso de no disponer de los valores separados de TI y de PC podemos elegir TI = 1 y PC = TI·PC para 
obtener un resultado correcto. 
b http://www.madrimasd.org/blogs/matematicas/2020/03/28/147534  
c http://www.pandemsim.com/data/index.php/make-your-own-sir-model/ 
d https://web.stanford.edu/~jhj1/teachingdocs/Jones-Epidemics050308.pdf 
e Información científico-técnica, enfermedad por coronavirus, COVID-19 17.04.2020, 
https://www.mscbs.gob.es/profesionales/saludPublica/ccayes/alertasActual/nCov-China/documentos/20200417_ITCoronavirus.pdf 
f SARS: https://apps.who.int/iris/bitstream/handle/10665/70863/WHO_CDS_CSR_GAR_2003.11_eng.pdf 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC3323341/pdf/03-0647.pdf 
g Viruela: https://www.cdc.gov/smallpox/symptoms/index.html 
h Sarampión: https://www.cdc.gov/measles/hcp/index.html 
i Ebola: https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S2214999615000107, https://www.who.int/news-room/fact-
sheets/detail/ebola-virus-disease  
 
Resuelve las siguiente tareas utilizando los datos de la tabla anterior.  

Tarea 1: Partiendo de los parámetros de la COVID-19, compara el desarrollo de la epidemia cambiando los 
valores de los parámetros en uno u otro sentido. Responde a las siguientes preguntas:   
¿Cómo cambia la población total contagiada si reducimos o aumentamos la tasa de interacción diaria? 
¿Cuánto tenemos que bajar la tasa de interacción para reducir el número de reproducción R0 debajo de uno 
y así frenar la epidemia? ¿Qué es peor, una duración de enfermedad larga o corta? ¿Si el 1% de los infectados 
necesitan hospitalización, cuantas camas tenemos que tener preparados en los hospitales para poder hacer 
frente a la demanda? Si no tenemos camas de hospital suficientes, ¿qué podemos hacer para reducir la 
demanda de camas (“aplanar la curva”)? 

Tarea 2: Usa el modelo SIR de la hoja de cálculo para determinar los indicadores importantes para las 
diferentes enfermedades de la tabla anterior. Apunta los indicadores en la siguiente tabla. Compara los 
resultados. ¿Qué diferencia hay entre las enfermedades?  

http://www.madrimasd.org/blogs/matematicas/2020/03/28/147534
http://www.pandemsim.com/data/index.php/make-your-own-sir-model/
https://web.stanford.edu/%7Ejhj1/teachingdocs/Jones-Epidemics050308.pdf
https://www.mscbs.gob.es/profesionales/saludPublica/ccayes/alertasActual/nCov-China/documentos/20200417_ITCoronavirus.pdf
https://apps.who.int/iris/bitstream/handle/10665/70863/WHO_CDS_CSR_GAR_2003.11_eng.pdf
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC3323341/pdf/03-0647.pdf
https://www.cdc.gov/smallpox/symptoms/index.html
https://www.cdc.gov/measles/hcp/index.html
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S2214999615000107
https://www.who.int/news-room/fact-sheets/detail/ebola-virus-disease
https://www.who.int/news-room/fact-sheets/detail/ebola-virus-disease
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Ebola       
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Medidas de mitigación 
Nuestro modelo SIR permite aplicar el confinamiento de la población susceptible como medida de 
mitigación de la epidemia. Para no complicar el modelo hemos simplemente sustituido en todas las 
formulas la tasa de interacción TI por el producto entre TI y un factor de interacción (FI): TI → TI·FI. 
Este factor indica el grado de interacción entre las personas durante el confinamiento. Un valor de 
FI = 100% corresponde a una tasa de interacción normal, sin reducción. Un valor de FI = 10% indica 
que durante un confinamiento se reducen las interacciones al 10 % del valor normal. 

Este factor de interacción FI se define día por día en la columna “Confinamiento”. Para aplicar un 
confinamiento al 10% desde el día 50 al día 80, cambiamos el valor de las celdas correspondientes 
de 100% a 10%. 

 

Figura 6: Izquierda: Un factor de interacción reducido al 10% durante el confinamiento. Derecha: 
Poblaciones SIR con el confinamiento. Compara con la Figura 1. (DM = 14 días, TI = 2,5 personas, PC= 
8%, y con los números iniciales S0 = 99.999, I0 = 1, R0 = 0). 

Tarea 3: Investiga el efecto del confinamiento sobre el desarrollo de una epidemia, por ejemplo, la 
COVID-19. Compara los indicadores con y sin confinamiento durante cierto tiempo. ¿Conseguimos 
frenar la epidemia con el confinamiento? ¿Qué pasa cuando se levanta el confinamiento? Propón 
una estrategia para mitigar el efecto de la epidemia. ¿Qué fases de confinamiento propones? 
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Figura 7: Número de reproducción efectivo (Re) en España desde el 25 de febrero hasta el 12 de 
abril de 2020. (Información científica-técnica. Enfermedad por coronavirus, COVID-19, 
https://www.mscbs.gob.es/profesionales/saludPublica/ccayes/alertasActual/nCov-
China/documentos/20200417_ITCoronavirus.pdf) 

 

Epidemias en el pasado 
Han existido muchas enfermedades que han provocado epidemias con alta mortalidad en la historia 
de la humanidad. Podemos señalar alguna de ellas: 

1. Atenas, año 430 a.C. Durante las guerras del Peloponeso, Atenas sufrió una enfermedad que 
mató un elevado número de personas. No se sabe exactamente cuál fue el agente causal. 
Pero podría ser peste bubónica —Yersinia pestis— o tifus —Rickettsia spp—. Las personas de 
contagiaban al cuidar a los otros. Los atenienses aprendieron que las aglomeraciones en la 
ciudad propagaban la enfermedad y se tuvieron que cambiar todas las costumbres —hasta 
los funerales se vieron afectados...—. Sin embargo, esta epidemia no pasó a ser una 
pandemia, por que no salió de la península griega. Como curiosidad, Pericles murió en esta 
epidemia. 

2. Peste Antonina, 165-180 d.C. Posiblemente fue un brote de viruela que afectó al ejército 
romano en oriente —Egipto o Irak—, y se convirtió en pandemia por los movimientos del 
ejército, que propagó la enfermedad por todo en imperio, provocando entre 5 y 7 millones 
de muertos, entre ellos un número elevado de soldados del ejército imperial. 

3. Plaga de Justiniano, 541-543 d.C. Fue la primera epidemia de la peste bubónica registrada 
en documentos históricos. La epidemia comenzó en África, a través de las rutas comerciales 
llegó a Egipto y de ahí al imperio bizantino. A través del Mediterráneo y sus puertos se 
extendió hacia el norte hasta las islas Británicas, donde estuvo presente hasta el año 548. 

4. Peste negra, S XIV, fundamentalmente 1347-1353. El brote de peste bubónica, iniciado en 
Asia, se convirtió en una pandemia por su propagación a través de las rutas comerciales y 
afectando a toda Europa. La bonanza climática, y las cosechas correspondientes, había 
permitido un aumento de la población europea hasta unos 80 millones de personas, de los 
cuales murieron, dependiendo de las fuentes consultadas, entre 25 y 50 millones. 

https://www.mscbs.gob.es/profesionales/saludPublica/ccayes/alertasActual/nCov-China/documentos/20200417_ITCoronavirus.pdf
https://www.mscbs.gob.es/profesionales/saludPublica/ccayes/alertasActual/nCov-China/documentos/20200417_ITCoronavirus.pdf
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La plaga de Florencia en 1348, descrita por Boccaccio. https://wellcomeimages.org/indexplus/image/L0004057.html 

5. Viruela. Esta enfermedad, de la que se sabe por exámenes sobre momias y cadáveres que 
afectó al ser humano desde hace miles de años, tuvo dos puntos críticos. En 1520 generó un 
brote epidémico en América, llevada por los colonizadores españoles, y provocó una 
disminución de algunas de las poblaciones autóctonas hasta un 90%, ya que no habían 
entrado en contacto con el virus hasta ese momento. El segundo brote de gran importancia 
apareció en Europa en el siglo XVIII. El aumento de la población facilitó la transmisión de la 
enfermedad y la mortalidad era muy elevada, alrededor del 30%. Sobre ella de ha 
desarrollado la primera vacuna que con su uso continuo a lo largo del tiempo ha permitido 
que no haya aparecido ningún caso desde 1977 y se considere erradicada desde 1980. Sobre 
la inmunización de la población a través de la variolización, merece la pena consultar el 
artículo “La viruela y Fray Chaparro” (https://arsmedica.cl/index.php/MED/article/view/229). 

6. Gripe española, 1918-1920. Recibe ese nombre, por que aunque el origen fue en E.E.U.U., 
muchos países afectados estaban en guerra o recuperándose de ella, por lo que censuraban 
las noticias sobre los muertos; España, neutral a esa guerra, informaba puntualmente sobre 
la epidemia. En total se cree que provocó alrededor de 40 millones de muertos en el mundo. 
El agente, virus Influenza A H1N1. 

https://wellcomeimages.org/indexplus/image/L0004057.html
https://arsmedica.cl/index.php/MED/article/view/229
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Hospital Base, Camp Jackson, Carolina del Sur. Epidemia de gripe (1918). Imagen original del 
Museo Nacional de Salud y Medicina. https://www.rawpixel.com/image/2298592 Licencia CC0 

Existen o han existido otras pandemias con diferente importancia en número de afectados y 
muertos; algunas no las consideramos como tal, por disponer de vacunas que nos protegen, como 
el sarampión, que a lo largo de su historia patológica ha provocado millones de muertos. Otras, 
tampoco son consideradas en estos momentos como importantes, al disponer de tratamientos 
efectivos, como es el caso del SIDA, 80 millones de afectados y 39 millones de muertos. Las últimas 
han sido los coronavirus de origen animal, como SARS —774 muertos— y MERS —858 muertos—. 
En la pandemia que sufrimos ahora mismo, COVID-19, en estos momentos, 16 de mayo de 2020, se 
dan por confirmados 4.554.798 casos y 307.903 muertos. 

 

Glosario 
Brote epidémico o epidemia: “aparición repentina de una enfermedad debida a una infección en 
un lugar específico como en un pueblo o en una pequeña área.”a 
Pandemia: “afectación de una enfermedad infecciosa de los humanos a lo largo de un área 
geográficamente extensa.”a 

Epidemiología: ciencia que estudia el comportamiento de las enfermedades en las poblaciones 
Epidemiología matemática: la parte de la epidemiología que usa modelos matemáticos para 
analizar las enfermedades infecciosas. 
Modelo matemático:” es una descripción de un sistema o una situación real que usa conceptos 
matemáticos. Permite estudiar comportamientos de sistemas complejos ante situaciones difíciles 
de observar en la realidad.”a 

Modelo SIR: un modelo matemático de una epidemia en el que las personas (o animales) pasan del 
estado Sensibles a Infectados a Recuperados. Es la base de muchos modelos complejos que se usan 
para analizar epidemias como la COVID-19. 
Resistencia, inmunidad: “se desarrolla como respuesta contra el organismo patógeno, mediando la 
memoria inmunológica, un mecanismo que se desarrolla en el primer encuentro con el microbio y 
se crea memoria para luego ser capaz de reconocerlo y reaccionar rápidamente.”a 

https://www.rawpixel.com/image/2298592
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Medidas de mitigación: “medidas no farmacéuticas de control de las infecciones, con el objetivo de 
detener o desacelerar la propagación de una enfermedad contagiosa,”a como por ejemplo el 
distanciamiento personal, medidas de higiene etc. 

Variolización: “una técnica que se aplicaba antes de la invención de la vacuna de la viruela. Consiste 
en hacer una incisión en la piel del individuo y ponerle el polvo de las costras de viruela, luego se le 
cerraba la incisión y se dejaba a la persona aislada de las demás hasta que la enfermedad le atacara 
de manera leve, hasta lograr su recuperación.”a 

a Fuente: Wikipedia 

Autores: 

Ceferino M. López Sández. 
Departamento de Patología Animal. Facultad de Veterinaria. Campus de Lugo 
Universidad de Santiago de Compostela. 

Wajih Al-Soufi 
Departamento de Química Física. Facultad de Ciencias. Campus de Lugo 
Universidad de Santiago de Compostela 

¿DÓNDE PODEMOS OBTENER INFORMACIÓN? 
El concepto teórico sobre el modelo SIR y otros puede ser examinado en Hethcote (2000, 
https://epubs.siam.org/doi/abs/10.1137/s0036144500371907)  y ver su desarrollo matemático en 
https://youtu.be/NKMHhm2Zbkw. Para ver una animación basada en Python 
https://youtu.be/gxAaO2rsdIs  (todo en inglés). 
Un ejemplo de un modelo profesional mucho más complejo lo encontráis en http://covidsim.eu/. 
Está en inglés pero podéis traducir la página en Chrome y Google. Probad cambiar el 
confinamiento en “Interventions” – “General Contact Reduction”. 
Más referencias: 
https://royalsocietypublishing.org/doi/10.1098/rspa.1927.0118 
https://www.lewuathe.com/covid-19-dynamics-with-sir-model.html 
https://ddd.uab.cat/pub/matmat/matmat_a2013/matmat_a2013a3.pdf 
https://mathworld.wolfram.com/Kermack-McKendrickModel.html 
https://youtu.be/xlF63Xd6oFE  
https://kinglab.eeb.lsa.umich.edu/480/nls/de.html 
https://archives.aidanfindlater.com/blog/2010/04/20/the-basic-sir-model-in-r/ 
http://rstudio-pubs-static.s3.amazonaws.com/6852_c59c5a2e8ea3456abbeb017185de603e.html 
 

https://epubs.siam.org/doi/abs/10.1137/s0036144500371907
https://epubs.siam.org/doi/abs/10.1137/s0036144500371907
https://epubs.siam.org/doi/abs/10.1137/s0036144500371907
https://youtu.be/NKMHhm2Zbkw
https://youtu.be/gxAaO2rsdIs
http://covidsim.eu/
https://royalsocietypublishing.org/doi/10.1098/rspa.1927.0118
https://royalsocietypublishing.org/doi/10.1098/rspa.1927.0118
https://royalsocietypublishing.org/doi/10.1098/rspa.1927.0118
https://royalsocietypublishing.org/doi/10.1098/rspa.1927.0118
https://royalsocietypublishing.org/doi/10.1098/rspa.1927.0118
https://www.lewuathe.com/covid-19-dynamics-with-sir-model.html
https://ddd.uab.cat/pub/matmat/matmat_a2013/matmat_a2013a3.pdf
https://mathworld.wolfram.com/Kermack-McKendrickModel.html
https://youtu.be/xlF63Xd6oFE
https://kinglab.eeb.lsa.umich.edu/480/nls/de.html
https://archives.aidanfindlater.com/blog/2010/04/20/the-basic-sir-model-in-r/
http://rstudio-pubs-static.s3.amazonaws.com/6852_c59c5a2e8ea3456abbeb017185de603e.html
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