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Modelos discretos de transmisión de COVID-19 y publicaciones preliminares
en la ciencia: una búsqueda sistematizada

Discrete COVID-19 Transmission Models and Preliminary Publications in Science: A
Systematic review

Alexandra Catano-Lopez∗, Daniel Rojas-Diaz∗∗

Escuela de ciencias, Universidad Eafit, Medellı́n, Colombia

Abstract

Español: A finales del año 2019, en la ciudad china de Wuhan, emergió una nueva enfermedad respiratoria
conocida como COVID-19 que es producida por el virus SARS-CoV-2, similar al virus causante del sı́ndrome res-
piratorio agudo grave (SARS-CoV). Actualmente, esta enfermedad se esparció rápidamente a nivel mundial y ha
presentado una gran cantidad de afectados en diferentes regiones del mundo; por lo tanto, la Organización Mundial
de la Salud elevó su categorı́a de epidemia a pandemia debido a los niveles alarmantes de propagación, gravedad
e inacción. Dada esta situación, diferentes áreas de la ciencia han abordado su estudio, entre ellas esta la epide-
miologı́a matemática a través del modelado del fenómeno; por lo tanto en el presente documento se realizó una
revisión sistematizada de literatura relacionada a modelos de transmisión del COVID-19, especı́ficamente modelos
discretos debido a la naturaleza de reporte diaria de casos de la enfermedad en diferentes localidades del mundo.
Se lograron identificar diferentes caracterı́sticas importantes de la enfermedad que son implementadas en los mo-
delos matemáticos: división por grupos etarios, metapoblaciones, migración, cuarentena, inclusión de periodos de
latencia e incubación, entre otros. Aun ası́, se encontró una gran cantidad de artı́culos que utilizaban directamente
modelos SIR y SEIR sin ningún tipo de modificación, haciendo una simplificación desmedida del fenómeno de
transmisión del COVID-19. Asimismo, se identificaron algunas problemáticas a la hora de implementar los mode-
los matemáticos: la presencia y calidad de los datos de casos diarios en algunos paı́ses afectados. Finalmente, se
sugiere que los modelos matemáticos estén en constante actualización junto a la publicación de las investigaciones
relacionadas con virologı́a y epidemiologı́a de la enfermedad.

Palabras clave: modelo discreto, control, pronóstico, COVID-19

English: In the Chinese city of Wuhan at the end of 2019, a new respiratory disease known as COVID-19 emer-
ged, caused by the SARS-CoV-2 virus. This disease spreads rapidly worldwide and presents numerous infections
and deaths; therefore, the World Health Organization upgraded its category from epidemic to pandemic because of
alarming levels of spread, severity, and inaction. Given this situation, different areas of science have approached the
study of this disease, among them is mathematical epidemiology through the modeling of the phenomenon; there-
fore, in this document, we performed a systematic review related to transmission models of COVID-19, specifically
discrete models because of the daily report of infection cases around the world. We identified different important
disease features implemented in the models, e.g., metapopulations, migration, quarantine, inclusion of latency, and
incubation periods, among others. Also, we identified its basic structure, and we found that many papers directly
used SIR and SEIR models with no modification, being an excessive simplification of the COVID-19 transmission
phenomenon. Likewise, some authors highlighted an important problem during the application of mathematical
models: the quality or absence of the daily case data in some affected countries. Finally, the mathematical models
should be constantly updated together with the publication of research related to virology and epidemiology of the
disease.
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1. Introducción

A finales del año 2019, en la ciudad de Wuhan (China), se inició un brote epidémico de una enfermedad respi-
ratoria nunca antes reportada, denominada como COVID-19. Su agente patógeno fue identificado como un nuevo
betacoronavirus (SARS-CoV-2), el cual es similar al causante del sı́ndrome respiratorio agudo grave (SARS-CoV);
aunque los estudios preliminares sugieren un origen zoonótico para la enfermedad, aún no se cuenta con suficiente
información para aseverarlo [1, 2]. Actualmente, el COVID-19 se esparció rápidamente a nivel mundial y ha pre-
sentado una gran cantidad de afectados en diferentes regiones del mundo; por lo tanto, para el 11 de marzo del año
2020, la Organización Mundial de la Salud (OMS) elevó su categorı́a de epidemia a pandemia debido a los niveles
alarmantes de propagación, gravedad e inacción [3].

La dinámica de propagación de esta enfermedad se puede dar por diferentes vı́as como el contacto directo e
indirecto de personas susceptibles con portadores sintomáticos [1, 4] o asintomáticos de la enfermedad [5, 6]. Esta
última condición ha demostrado ser un reto en el establecimiento de medidas de control de la expansión de la
enfermedad; tanto ası́, que algunos autores sugieren que las únicas medidas efectivas de control efectuadas por or-
ganismos estatales son la cuarentena severa y la realización masiva de pruebas diagnosticas [7], con el fin de aislar
e indentificar a los asintomáticos. Sin embargo, la aplicación de este tipo de medidas conlleva a fuertes repercusio-
nes económicas y, por lo tanto, es necesario desarrollar otras medidas de control que garanticen un equilibrio entre
la sostenibilidad económica y el control de la propagación de la enfermedad. Dicho desarrollo ha sido abordado por
áreas como el modelado matemático, enfatizando en el desarrollo de estrategias de control y su validación a través
del pronóstico de número de casos de COVID-19 [1]. En el modelado matemático de fenómenos epidemiológicos
comúnmente se utilizan modelos compartimentales, los cuales dividen la población afectada según el estado de
progresión de la enfermedad de estudio y, a su vez, integran la evaluación de estrategias de control y pronóstico,
como se evidencia en [8]. Este tipo de modelos toman en cuenta las caracterı́sticas de las poblaciones afectadas
y las expresan como compartimientos [9] y, generalmente, estos compartimientos consideran las condiciones de
susceptibilidad (S ), exposición a la enfermedad (E), infectividad (I) o recuperación (R), según las siglas asignadas
al respectivo modelo compartimental con en el que se trabaje [10]. A lo largo del tiempo y para diferentes circuns-
tancias, los modelos matemáticos han permitido comprender la dinámica de brotes, epidemias y hasta pandemias,
por ejemplo, pueden encontrarse modelos que describen la transmisión de enfermedades parasitarias [11, 12, 13],
infecciones bacterianas [14, 15], arbovirosis [16, 17, 18, 19] e infecciones vı́ricas con potencial para generar pan-
demias, como es el caso de la gripe porcina, el SARS y el nuevo COVID-19 [20, 21, 2]. De esta forma, se puede
notar que al tener datos suficientes sobre la historia natural de la enfermedad, es posible plantear una versión ma-
temática de dicho procesos que permita plantear y evaluar estrategias de control [10] o identificar interacciones
fundamentales en la dinámica de transmisión [22].

Ṡ = − bS I
N

İ = bS I
N − kI

Ṙ = kI
(1)

Ṡ = − bS I
N

Ė = − bS I
N − εE

İ = εE − kI
Ṙ = kI

(2)

Con b la probabilidad de contagio, k la tasa de recuperación y ε la probabilidad de ser infeccioso

Para el estudio del COVID-19 diferentes autores han desarrollado modelos de tipo SIR [23] (ver ecuación (1)) o
SEIR[24, 25](ver ecuación (2)), se han calculado los valores del número reproductivo básico ajustándolos a datos
reales [26], el progreso clı́nico de los pacientes [27], división poblacional por grupos etarios [28, 29], la inclusión
de una expresión que representa el repositorio ambiental del virus que puede infectar a personas susceptibles [2],
entre otros. Asimismo, a través de los diferentes modelos diseñados, se han identificado estrategias de control
para esta enfermedad [29], los cuales se basan principalmente en conceptos de distanciamiento social y cuarentena
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aplicados en distintos niveles de complejidad [24, 26]. Aún ası́, a pesar de que se cuenta con una creciente cantidad
de modelos para describir la transmisión del COVID-19, tanto las expresiones matemáticas empleadas en ellos
como las hipótesis que las soportan tienden a simplificar la dinámica de la enfermedad o de la población afectada.
De hecho, como se verá mas adelante en la presente revisión, muchos de ellos son de tipo SIR y, por lo tanto, no
toman en cuenta la existencia de un periodo de latencia para la enfermedad, aunque este ha sido documentado [1]
y su importancia establecida [5].

Debido a la evidente necesidad de desarrollar e implementar modelos de transmisión para el COVID-19, es
necesario realizar una recopilación, revisión y análisis de los avances que se han obtenido hasta el momento en
el tema de modelos de transmisión de COVID-19, con el fin de compilar en un solo documento diferentes mode-
los que aporten al modelado de la enfermedad a través de caracterı́sticas propias de transmisión, historia natural
y dinámica socio-económico que determinen el comportamiento de las poblaciones afectadas por la pandemia.
Adicionalmente, la revisión se deberá enfocar en modelos de transmisión discretos, debido a la naturaleza de la
enfermedad y el método de muestreo de los datos, ya que en la mayorı́a de zonas afectadas es posible obtener
número diario de nuevos casos [21].

Asimismo, dada la actual situación y la rápida expansión de la enfermedad, los investigadores alrededor del
mundo han visto la necesidad de acudir a medios de divulgación como arXiv o medRxiv, con el fin de compartir sus
investigaciones y hallazgos de manera rápida y efectiva dado que las revistas con revisión por pares [30], aunque
son de vital importancia para mantener la calidad de las publicaciones, requieren de mucho tiempo para llegar a
los lectores. Por lo tanto, el uso de pre-prints y working papers es de vital importancia en la situación actual y, de
esta manera, el principal objetivo de la presente revisión bibliográfica es caracterizar diferentes modelos discretos
de transmisión del COVID-19 según caracterı́sticas propias de la historia natural de la enfermedad y dinámicas
sociales tales como presencia de asintomáticos, cuarentena de comunidades, diagnostico, entre otros.

La presente revisión de la literatura está dividida de la siguiente manera: una primera sección introductoria que
que describe el sugrimiento de la enfermedad y caracterı́sticas de su transmisión. Posteriormente, se presenta la
metodologı́a de búsqueda y caracterización de las publicaciones con sus respectivos modelos de transmisión. Des-
pués, se presenta una sección con los resultados bibliométricos, es decir, caracterı́sticas propias de las publicacio-
nes; luego se presenta la caracterización de cada uno de los modelos según la metodologı́a planteada. Finalmente se
presenta una sección de discusión y la conclusión de como se ha abordado el fenómeno de modelamiento discreto
para la enfermedad del COVID-19.

2. Caracterı́sticas de la enfermedad

En diciembre del año 2019, la ciudad china de Wuhan se convirtió en el epicentro de una epidemia de neumonı́a
producto de causas desconocidas Zhou et al. [31]. Para enero del 2020, los cientı́ficos chinos lograron aislar el
patógeno causante de ésta: un nuevo coronavirus [32, 33], denominado SARS-CoV-2, el cual está relacionado con
el MERS-CoV y el SARS-CoV, causantes de el sı́ndrome respiratorio de oriente medio (MERS) y el sı́ndrome
respiratorio agudo severo (SARS) [1]. Posteriormente, en febrero de 2020, la nueva enfermedad fue designada
como COVID-19 por la OMS, aun ası́, a la fecha se desconoce su origen exacto debido a que aun es necesarios
ampliar los estudios epidemiologicos en la zona de origen. Sin embargo, cabe resaltar que la historia natural avalada
hasta ahora sugiere un origen zoonótico, como se indica en [1, 2].

El COVID-19 presenta una tasa elevada de contagio, donde el ciclo infeccioso inicia cuando las mucosas de
una persona susceptible a la enfermedad entra en contacto con el virus y, dado que el virus puede sobrevivir cierto
periodo de tiempo en el ambiente, es posible que se presenten infecciones sin contacto directo entre un portador
y un individuo susceptible [2]. La transmisión de la enfermedad puede darse mediante contacto directo con un
aerosol o fluido expelido por un portador [34, 5], o mediante una interacción indirecta con los mismos fluidos [2].
Dicha interacción indirecta puede presentarse debido a la capacidad del virus de permanecer en superficies tiempo
después de haber sido expelido por el portador [2].

Posteriormente, tras presentarse el contacto infeccioso, se da el proceso de reproducción o proliferación del
virus en el individuo expuesto; la progresión de la enfermedad en este punto se asume similar al presentado por
el SARS (para mayor información ver [35, 5]). Por lo tanto, la carga vı́rica aumenta en la persona expuesta hasta
alcanzar un pico [4] que, cabe resaltar, no suele coincidir con el inicio de los sı́ntomas o del periodo infeccioso
[5]. Por lo tanto, estudios como [5, 6, 2, 36] sugieren que el periodo de latencia de la enfermedad (∼ 3 dı́as) es
considerablemente inferior al periodo de incubación (∼ 6 dı́as) y, por lo tanto, un número considerable de personas
pueden contagiarse mediante interacciones con individuos asintomáticos.
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El pico de la carga vı́rica en la persona contagiada suele coincidir con el periodo crı́tico de la enfermedad, el cual
se produce posteriormente al inicio de sı́ntomas [4]. Llegado este punto, puede presentarse la defunción del afec-
tado o un lento periodo de recuperación, que puede tardar hasta más de 30 dı́as [5]. De esta manera, considerando
que el desarrollo de sı́ntomas se encuentra asociado con un cambio comportamental en los contagiados, trabajos
como [7, 6] sugieren que la determinación del periodo de latencia es fundamental para comprender la dinámica de
transmisión de la enfermedad y, por lo tanto, debe considerarse que un expuesto pasa a ser infeccioso finalizado el
periodo de latencia y que la condición de infeccioso finaliza, a su vez, cuando el individuo muere o su carga vı́rica
desciende a niveles no detectables mediante pruebas convencionales [36].

Sumando lo anterior a la complicada detección de los asintomáticos, la epidemia de COVID-19 logró expandir-
se rápidamente a todos los continentes y requirió de medidas contundentes para controlarlo, como en el caso de
China [37]. Adicionalmente, se ha reportado en la literatura que existen diferentes fenómenos determinantes en la
dinámica de progresión de la enfermedad que deberı́an tomarse en cuenta: (i) presencia de asintomáticos en las
poblaciones [38], (ii) estados de cuarentena de la población [35, 39], (iii) migración entre poblaciones afectadas
[40], (iv) la heterogeneidad espacial [41], referente a la forma en cómo interactúan los individuos en una comu-
nidad particular [42, 37], (v) la heterogeneidad etaria de la población, debido a que la capacidad de infección,
probabilidad de defunción y susceptibilidad a la enfermedad varı́a dependiendo de la edad [28, 8], entre muchas
otras caracterı́sticas que serán analizadas mas adelante.

3. Metodologı́a

En la presente sección se describe la metodologı́a implementada para la revisión sistematizada de publicacio-
nes cientı́ficas relacionados con modelos discretos de transmisión del COVID-19. En primer lugar, se describe la
metodologı́a de búsqueda y selección de los artı́culos de interés y, posteriormente, se presenta el método de ca-
racterización de las publicaciones y sus respectivos modelos utilizando algunas caracterı́sticas claves identificadas
para la transmisión y control de enfermedad.

3.1. Compilación bibliográfica

Este estudio se basó en la metodologı́a propuesta por [43], para una revisión de modelos matemáticos de malaria
y se realizó la revisión de literatura hasta el dia 20 de mayo del 2020. Donde el objetivo del presente trabajo fue
identificar y revisar tantas publicaciones como fuera posible y que cumplieran con las siguientes caracterı́sticas:
(i) que utilizaran o desarrollaran modelos de transmisión del COVID-19, (ii) que dichos modelos fueran discretos
o una discretización de un modelo continuo, (iii) que presentaran estructura compartimental, es decir, SIR o SEIR.
Consideramos aquellos modelos discretos como procesos recursivos llevados a cabo en una unidad de tiempo de un
dı́a, debido a las caracterı́sticas de la enfermedad, ası́ mismo, se estudiaron tanto las publicaciones que presentaran
que presentaran una estructura básica tipo SIR como modelos con estructuras complejas que tomaran en cuenta
diferentes tipos poblacionales en compartimientos SEIR.

Para identificar las publicaciones que cumplieran con dichas caracterı́sticas, se inició una búsqueda restringida
al idioma inglés y por palabras claves que correspondieran con dichas caracterı́sticas de interés:

(i) ‘Model’+‘discrete’+‘COVID19’

(ii) ‘Model’+‘discrete’+‘coronavirus’

(iii) ‘Model’+‘discrete’+‘SARS-COV-2’

(iv) ‘Model’+‘discrete’+‘COVID19’+‘SIR’

(v) ‘Model’+‘discrete’+‘COVID19’+‘SEIR’

Posteriormente se anexaron palabras claves secundarias a cada una de las ecuaciones de búsqueda anteriormente
mencionadas, esto con el din de encontrar publicaciones referentes a algunas caracterı́sticas importantes en la
transmisión de la enfermedad. Dichas palabras claves fueron:
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(i) ‘Networks’

(ii) ‘Integro-differential’

(iii) ‘with memory’

(iv) ‘Hetegoneneity’

(v) ‘Delay’

(vi) ‘Graph’

donde la palabra ‘Networks’ se utiliza para tomar en cuenta las conexiones en el modelo como metapoblaciones
espaciales o por grupos etarios; las palabras ‘Integro-differential’ y ‘with memory’ hacen referencia a los modelos
que son afectados por estados anteriores o información del pasado; en el caso de ‘Hetegoneneity’ se buscaban
modelos que cumplieran con que la población estuviera formada por subgrupos diferentes como ciudades interco-
municadas o grupos etarios; la palabra ‘Delay’ se utilizó con el fin de identificar modelos con retardos en alguno de
sus compartimientos, como podrı́a ser el caso de expuestos para modelar fenómenos de latencia o periodos de in-
cubación; finalmente, se utilizó la palabra ‘Graph’ con el fin de identificar modelos que tuvieran como fundamento
el movimiento de los individuos susceptibles y afectados entre diferentes nodos.

Dichas funciones de búsqueda fueron ingresadas en diferentes motores de búsqueda como: (i)Google scholar,
(ii) Web of Science, (iii) Scopus, (iv) Medline; los cuales son sugeridos por [44] para realizar revisiones de literatura.
Asimismo, se revisó la bibliografı́a relevante de los artı́culos mencionados, en busca de material bibliográfico que
no hubiese sido encontrado mediante la búsqueda en bases de datos.

En algunos casos, durante la revisión de literatura se presentaron publicaciones exponiendo dos o más modelos,
algunas presentaban el mismo modelo con diferente aplicativo o análisis similares para el mismo modelo, por
ejemplo, el caso del SIR clásico. Por lo tanto, el análisis y caracterización de los modelos se dividió de tal manera
que solo se hablara de un modelo o análisis una vez. Por otro lado, se midieron algunos estadı́sticos descriptivos
relacionados al número de publicaciones, fecha de publicación, número de veces en que una paı́s se tomó como
zona de estudio, tipo de estructura básica del modelo, finalidad del modelo, entre otros; para esto se tomó en
cuenta el total de artı́culos validos encontrados a pesar de que se pudieran repetir modelos, ya que podrı́an no tener
la misma zona de estudio o aplicativo.

Finalmente, se debe recalcar que para éste trabajo se tomaron en cuenta estudios de modelos discretos publicados
tanto en revistas con revisión de pares como de páginas de distribución gratuitas y de libre acceso. Dicha medida
no es común en revisiones o trabajos cientı́ficos pero, debido a la innegable emergencia en la que se encuentra el
mundo, se ve la necesidad de publicar y compartir hallazgos cientı́ficos lo mas rápido posible, por lo que someter
en todo momento ralentiza la divulgación cientı́fica. Aun ası́ es necesario, a medida que pase el tiempo, que los
estudios publicados en medios libre pasen por un proceso de revisión de pares y tener una retroalimentación de las
investigaciones realizadas. Por lo tanto, páginas como arXiv, medRxiv y otras más, fueron incluidas en la búsqueda
sistematizada.

3.2. Caracterización de los modelos según sus caracterı́sticas epidemilógicas

Para caracterizar cada modelo se utilizó un corto cuestionario, el cual toma en cuenta la estructura base del
mismo ası́ como diferentes fenómenos epidemiológicos de la enfermedad que se incluyen en el proceso de mode-
lado. Dichas preguntas se basaron en diferentes fenómenos reportados en la literatura, tales como la presencia de
personas asintomáticas en una población, dinámicas sociales y de migración, división de grupos etarios, ası́ como
procesos hospitalarios, entre otros:
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Cuestionario para caracterización

(i) ¿Cómo es su estructura básica (SIR o SEIR)?

(ii) ¿Toma en cuenta estadio de asintomáticos?

(iii) ¿Presenta parámetros o estados de control como cuarentena?

(iv) ¿Incluye dinámicas de migración, es decir, entrada o salida de personas en una población?

(v) ¿Incluye dinámica de metapoblaciones, es decir, diferentes poblaciones geograficamente intercomu-
nicadas?

(vi) ¿Divide la población por grupos etarios?

(vii) ¿Divide la población de infectados por grupos de gravedad (leve, moderado, grave)?

(viii) ¿Toma en cuenta la dinámica hospitalaria, es decir, personas tratadas, hospitalizadas o en UCI?

(ix) ¿Incluye periodos de incubación diferentes a las tasas estáticas de transición?

(x) ¿Incluye la dinámica de detección de casos, es decir, el modelo diferencia la población total de infec-
tados de la población diagnosticada?

La respuesta afirmativa a cada una de estas preguntas representará una caracterı́stica con la que cumple cada
modelo analizado, de esta forma, es posible dar de manera general una idea de que tan complejo o sencillo puede
llegar a ser un modelo, desde el punto de vista del modelado del fenómeno de transmisión del COVID-19. Aún ası́,
la implementación matemática de dichas caracterı́sticas puede variar en cada artı́culo; de la misma manera, debe
tomarse en cuenta que un modelo complejo no siempre es ventajoso y no representa en totalidad la dinámica de la
enfermedad o puede estar sobre-estimando el fenómeno de transmisión.

Cabe resaltar que, en algunos casos, se presentan artı́culos que utilizan los modelos matemáticos como herra-
mientas para un fin especı́fico (calculo de costos médicos, ajuste de predicciones, entre otros) sin realizar modifi-
caciones a su estructura para modelar los fenómenos anteriormente descritos. Dichos modelos son caracterizados
como SIR o SEIR, ya que al realizar el cuestionario solo se conteste la pregunta (I) y las demás preguntas tienen
una respuesta negativa.

4. Resultados

En esta sección se presentarán los resultados obtenidos a partir de la revisión de literatura realizada para modelos
de transmisión del COVID-19 en tiempo discreto, la cual se realizó hasta el 20 de mayo de 2020. En primer lugar
se dará un breve recorrido sobre las caracterı́sticas globales de las publicaciones, es decir, tipos de manuscritos
publicados, revistas o sitios donde se publicaron, la finalidad de su publicación, zonas de estudio, entre otros.
Posteriormente, se presentará la tabla de resultados categorizando cada uno de los modelos obtenidos a partir de
caracterı́sticas de modelamiento de la enfermedad propuestas en la metodologı́a.

4.1. Caracterı́sticas globales de las publicaciones

Se revisón un total de 48 publicaciones, tanto publicadas en revistas con revisión de pares como por sitios de
libre acceso y, para conocer mejor el contexto de las publicaciones en modelos de transmisión discretos, se hizo
un análisis cualitativo de diferentes caracterı́sticas que comparten dichas publicaciones revisadas (ver Figura 1).
En primer lugar, como se observa en la Figura 1a, el número de publicaciones en este tema se iniciaron el febrero
del 2020, mes en el que el mundo comenzó a ver el virus como un problema a nivel mundial; luego, el número de
artı́culos fue aumentando en marzo y abril y, hasta el dı́a 20 de mayo, se presentan mas publicaciones en el mes de
mayyo que en el mes de marzo.

En la Figura 1b se logra apreciar que la mayor parte de las publicaciones son working-papers, con 33 publi-
caciones en el área; mientras que las revistas con revisión de pares presentan 15 publicaciones. Adicionalmente,
como se observa en la Figura 1c, los dos medios digitales mas utilizados para publicación de modelos discretos

6



(a) (b)

(c) (d)

Figura 1: Estadı́sticas de publicación de los artı́culos y working paper seleccionados. (a) Meses en los que fueron publicados los manuscritos.
(b) Número de manuscritos publicados como working paper o revisión por pares. (c) Porcentaje de manuscritos seleccionados por revista o sitio
de publicación, la categorı́a de otros sitios de publicación corresponde a páginas de distribución gratuitas y de libre acceso no tan conocidas,
por otro lado, la categorı́a de con revisión de pares representa las diferentes revistas cientı́ficas. (d) finalidad de la publicación, es decir, si la
publicación se centra en control, pronóstico y entendimiento de la transmisión de la enfermedad, un artı́culo puede tener mas de una finalidad.
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fueron medRixv y Arxiv con casi el 50 % de las publicaciones encontradas para el tema; mientras que un 13 %
correspondió a otros sitios de libre publicación como Research square, HAL, J-stage, entre otros.

En la Figura 1d se puede observar la finalidad con la que se realizaron las diferentes publicaciones, en el presente
estudio se evaluaron tres: control, pronóstico y entendimiento. El primero se refiere a aquellos artı́culos cuya
finalidad es la evaluación o diseño de estrategias de control como evaluación de cuarentena clásica [45, 46] o de
tipo zig-zag [47], distanciamiento social [48], inmunidad de rebaño o colectiva [49], entre otros; esta finalidad
corresponde a la más trabajada en las publicaciones revisadas. Posteriormente, se tiene la finalidad de pronóstico,
en esta se presentan estudios que buscan determinar cuantos afectados se tendrán tras cierto tiempo en determinada
zona de estudio [50] o cuantas personas entrarán a unidad de cuidados intensivos (UCI) [47, 51]. Por otro lado,
la finalidad de entendimiento comprende artı́culos en los que se diseñan modelos y estiman parámetros de los
mismos con el fin de entender el comportamiento de una enfermedad en alguna región [52, 53, 54]. Finalmente,
caber resaltar que se encuentran estudios que combinan el pronóstico y el control a través de determinar cuantos
nuevos casos y la duración de la enfermedad teniendo en cuenta diferentes estrategias de control como cuarentena
[46, 38] asimismo grupos poblacionales divididos por edades [51] o por gravedad [51, 45, 47].

Tras definir la finalidad de cada publicación, se determinaron las zonas de estudio trabajadas en cada una (ver
Figura 2). Se logró identificar que China es el paı́s mas estudiado con modelos discretos, lo cual es congruente
con la dinámica mundial de propagación de la enfermedad y la disponibilidad de datos, ya que cuenta con un
brote epidémico completo (comportamiento de campana). Este es seguido por paı́ses como Italia, Estados Unidos,
Reino Unido Corea del Sur y España, estos han sido paı́ses muy golpeados por la enfermedad tras su constante
expansión en el mundo. Cabe resaltar que, dada la forma en que el virus se ha difundido en el mundo, no se tienen
muchos estudios de modelos discretos aplicados a esta zona (dos publicaciones para México y una para Brasil). A
medida de que avance el virus, es posible que se empiecen a publicar mas artı́culos estudiando la dinámica de la
enfermedad en estas zonas de estudio.

(a) (b)

Figura 2: (a)Porcentaje y (b) cantidad de zonas de estudio donde fueron aplicados los modelos, una publicación pudo aplicar el modelo en mas
de una zona de estudio.
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4.2. Caracterización de los modelos

En esta sección se presenta la caracterización de cada uno de los modelos revisados según el cuestionario defi-
nido en la sección 3.2. Dada la cantidad de artı́culos y caracterı́sticas a evaluar, los resultados fueron divididos en
las dos tablas 1a-1b, según la pregunta (I) que se refriere al tipo de estructura básica del modelo, es decir, SIR o
SEIR. En total se revisaron 48 publicaciones, de las cuales 22 son de tipo SIR (ver Tabla 1a) y las 26 restantes son
de tipo SEIR (ver Tabla 1b), donde las columnas representan el conjunto de publicaciones que cumplen con las
caracterı́sticas planeadas en el cuestionario, representadas en las filas. En primer lugar se presentarán los resultados
correspondientes a los modelos SIR, seguidos por los resultados para los modelos SEIR, cabe resaltar que la lista
completa de referencias bibliográficas se encuentran en las tablas mencionadas.

Tras realizar la clasificación se puede observar que los modelos de tipo SIR utilizados para describir la transmi-
sión del COVID-19 no presenta una alta cantidad de caracterı́sticas epidemiológicas de la enfermedad, es decir, la
suma de caracterı́sticas cumplidas por modelo y el total de modelos que trabajan estas caracterı́sticas son muy ba-
jos, donde 14 de los modelos revisados son SIR clásicos que no anexan otras caracterı́sticas básicas de transmisión
de la enfermedad. En contraste a esto, el modelo presentado en [55] presenta la mayor cantidad de caracterı́sticas
epidemilógicas estudiadas de los modelos SIR: asintomáticos, dinámica hospitalaria y diagnóstico de infectados.
Para los modelos de tipo SIR no se presentan divisiones por grupos de gravedad (infectados leves, moderados y
graves) ni variables que representen la cuarentena de una población, por otro lado, la caracterı́stica más común fue
agregar dinámica hospitalaria en el modelo, es decir, anexar parámetros y estados que representaran la hospitaliza-
ción o tratamiento de los pacientes infectados [56, 45]. Adicionalmente, otras caracterı́sticas incluidas dentro de los
modelos SIR son diagnóstico de la enfermedad (diferencia entre casos identificados y casos reales)[55], inclusión
de periodos de incubación o latencia [53] e inclusión de asintomáticos son otras caracterı́sticas [49]; seguidas de
la inclusión de migración [40], metapoblaciones geográficas [40] y grupos etarios [56].

Para los modelos SEIR, presentados en la Tabla 1b, se hace una análisis similar al presentado para los modelos
SIR, donde las filas corresponden a las preguntas del cuestionario y las columnas a los artı́culos mencionados. Las
publicaciones enfocadas en modelos SEIR presentan una mayor diversidad en términos de las caracterı́sticas de la
enfermedad que son incluidas en el modelado, esto se puede observar ya que 19 de las 26 publicaciones revisadas
presentan variaciones o inclusiones de caracterı́sticas planteadas en el cuestionario. Entre dichas caracterı́sticas se
encuentran: la inclusión de estados de cuarentena, con 11 modelos; dinámica hospitalaria, con 9 modelos; inclusión
de periodos de latencia o incubación, con 6 modelos; inclusión de grupos etarios y grupos de gravedad, 6 modelos
cada uno. Adicionalmente, se resalta un modelo que no pudo ser clasificado como se muestra en la Tabla 1b, ya
que no presenta la estructura clásica del SEIR pero tampoco cuenta con modificaciones a la estructura, esto se debe
a que es una cadena de Markov que cuenta con las bases teóricas de un modelo SEIR [57].

Finalmente, el modelo mas completo, según el cuestionario propuesto, es el propuesto por [51]. Dicho modelo
toma en cuenta diferentes caracterı́sticas propagación y control de la enfermedad tales como presencia de asin-
tomáticos, aislamiento por cuarentena, grupos etarios, grupos de gravedad clı́nica, dinámica hospitalaria y periodos
de incubación o latencia de la enfermedad. Asimismo, este modelo toma en cuenta que las personas afectadas pue-
den permanecer en los estados de expuestos, asintomáticos, sintomáticos y hospitalizados por determinado periodo
de tiempo.
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Tabla 1: Caracterización de los modelos de transmisión por propiedades epidemiológicas anexadas en el proceso de modelado. Para mayor comodidad en la visualización la tabla resumen ha sido dividida
en dos, siguiendo la partición presentada por la pregunta (I) del cuestionario descrito en la sección 3.2; adicionalmente, cada tabla presenta cada una de las preguntas del cuestionario con palabras claves
siguiendo el orden presentado en la metodologı́a. cada columna representa un conjunto de publicaciones que cumple con las caracterı́sticas planteadas en el cuestionario que en este caso son las filas, cuando
un modelo cumple con determinada caracterı́stica se marca con un uno, por el contrario, si el modelo no incluye dicha caracterı́stica se marca con un 0.

(a) Modelos de transmisión de COVID-19 con estructura básica de tipo SIR y algunas carácteristicas epidemiológicas.

(I) Tipo de
estructura Modelos discretos de tipo SIR Total de

caracterı́sticas
trabajadas

Referencias
del modelo

[50, 58]
[59, 60]
[61, 62]
[48, 63]
[64, 65]
[66, 67]
[68, 69]

[45] [70] [53, 49] [47] [56] [40] [55]

(II) Asintomáticos 0 0 0 1 0 0 0 1 2
(III) Cuarentena 0 0 0 0 0 0 0 0 0
(IV) Migración 0 0 0 0 0 0 1 0 1
(V) Metapoblaciones 0 0 0 0 0 0 1 0 1
(VI) Grupos
etarios 0 0 0 0 0 1 0 0 1

(VII) Grupos de
gravedad 0 0 0 0 0 0 0 0 0

(VIII) Dinámica
hospitalaria 0 1 0 0 1 1 0 1 4

(IX) Periodos de
incubación/latencia 0 0 1 0 1 0 0 0 2

(X) Diagnóstico 0 0 0 1 0 0 0 1 2
Total de
caracterı́sticas
cumplidas por
modelo

0 1 1 2 2 2 2 3 -

(b) Modelos de transmisión de COVID-19 con estructura básica de tipo SEIR y algunas carácteristicas epidemiológicas.

(I) Tipo de
estructura Modelos discretos de tipo SEIR Total de

caracterı́s-
ticas

trabajadasReferencias
del modelo

[71]
[72]
[73]
[74]
[75]
[2]

[52] [54] [76] [5] [39] [77] [46] [78] [79] [38] [41] [80] [81] [82] [83] [84] [85] [86] [51]

(II) Asintomáticos 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 1 1 0 0 0 1 1 4
(III) Cuarentena 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 0 1 11
(IV) Migración 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 1 1 0 0 4
(V) Metapoblaciones 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 1 0 0 3
(VI) Grupos
etarios 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 1 5

(VII) Grupos de
gravedad 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 1 1 5

(VIII) Dinámica
hospitalaria 0 0 0 0 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 9

(IX) Periodos de
incubación/latencia 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 1 1 1 6

(X) Diagnóstico 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 3
Total de
caraterı́sticas
cumplidas por
modelo

1 2 2 2 3 3 3 3 3 3 3 4 4 4 5 5 5 5 6 7 -
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5. Discusión

A lo largo de la historia de la epidemiologı́a, la matemática ha jugado un rol importante a nivel teórico y práctico
en el control de enfermedades, principalmente con la implementación y modificación de las familias de modelos
SIR y SEIR; estos han sido estudiados desde los años 30, cuando fueron propuestos en las investigaciones de Ross,
Macdonald [87], Kermack y McKendrick [88, 87]. Actualmente, se presenta una gran variedad de estos modelos
y, a partir de modificaciones en sus estructuras, diferentes autores han logrado adaptar de manera matemática
distintos fenómenos epidémicos, entre ellos el COVID-19. Aun ası́, siendo esta última una enfermedad nueva, es
necesario prestar especial atención en las publicaciones que se van realizando constantemente; por ello, el presente
estudio buscó identificar y caracterizar los modelos en tiempo discreto de transmisión de COVID-19 publicados
hasta el momento, con el fin de entender el estado del conocimiento en el que se encuentra está área e identificar
las bondades y falencias que pueden presentar los modelos propuestos en la literatura.

Para abordar de una manera mas sencilla el análisis de modelos en la literatura, se realizó la caracterización de
los mismos a través de un cuestionario que incluı́a caracterı́sticas biológicas y sociales que afectan la transmisión
y control del COVID-19, dividiendo los modelos de las correspondientes publicaciones en dos grandes grupos:
modelos con estructura base de SIR y de SEIR. Se debe recalcar que en algunos casos se presentaron publicaciones
en las que no se adicionaban elementos nuevos a la estructura básica (ver por ejemplo [50, 59, 1, 72, 71, 73]),
por lo que la representación matemática del fenómeno fue simplificada y poco informativa. Adicional a ello, se
mantuvieron supuestos muy importantes que los modelos básicos siguen, por ejemplo, la homogeneidad de la
población (sin grupos etarios o divididos geográficamente), ninguna representación del periodo de incubación ni
latencia del virus, ausencia de compartimientos para casos asintomáticos, entre otros [58].

Se identificó que, en algunas ocasiones, escoger el modelo de transmisión mas sencillo se debió a que los in-
vestigadores no estaban involucrados directamente en el área de estudio de la epidemiologı́a y, aun ası́ utilizaron
los modelos matemáticos como insumo para identificar comportamientos sociales o económicos generados por
el efecto de la enfermedad, como lo mencionan en [70]. Por lo tanto, se debe resalta el trabajo multidisciplina-
rio en el tema tanto epidemiológico como matemático, con el fin de enriquecer los modelos matemáticos y las
investigaciones asociadas a caracterı́sticas biológicas y socio-económicas.

Por otro lado, algunos autores a partir de su propio trabajo e información epidemiológica identificaron o inclu-
yeron algunas caracterı́sticas claves de la enfermedad, las cuales deben ser tomadas en cuenta a la hora de realizar
el modelado de la misma, tanto para propósitos de entendimiento de la dinámica de la enfermedad como para el
control de la misma. Dichas caracterı́sticas son:

• Incluir la representación de las personas asintomáticas, ya que se debe tener en cuenta que los modelos SEIR
clásicos y algunas de sus variantes no distinguen entre ser infeccioso asintomático en los primeros dı́as de
la enfermedad y ser infeccioso sintomático en los últimos dı́as de la misma [73]; adicionalmente algunos
estudios sugieren que aproximadamente el 25-30 % de los infectados por COVID-19 totales podrı́an ser
asintomáticos, lo cual representa una porción importante de la población de estudio [82, 73], justificando
la inclusión de un estado de asintomáticos en los diferentes modelos [82]. Cabe resaltar que es de vital
importancia conocer más sobre este grupo y modelarlo como es debido, con el fin de estimar con precisión el
impacto de la difusión de la enfermedad y sus estrategias de mitigación [73].

• Tomar en cuenta el tiempo de cuarentena y los estados de latencia e incubación de la enfermedad, ya
que estos permiten determinar puntos de inflexión en los picos epidémicos [52, 46]. En la etapa inicial
de la propagación de la enfermedad es difı́cil establecer un modelo de propagación dinámica y obtener
resultados de simulación precisos, pero la estimación preliminar de parámetros como la latencia promedio y
la mortalidad a través de los datos existentes podrı́a ser de utilidad para tener una comprensión más precisa
de la tendencia de transmisión de COVID-19 dentro de los modelos [75].

• Modelado de la variación temporal de algunos parámetros de interés [70], por ejemplo, la tasa de contacto.
Esta tasa es un factor importante en el control del COVID-19 ya que se puede presentar brotes secundarios
de la enfermedad si no se presentan las medidas de protección adecuadas [5].

• Tomar en cuenta la heterogeneidad de las poblaciones de estudio a través de la estratificación y división de
las mismas mediante caracterı́sticas como: la edad [58, 46], grupos de hogares [56], divisiones geográficas
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[40, 41], entre otras. Es importante tener en cuenta la heterogeneidad de la población ya que algunos grupos
poblacionales son mas vulnerables a complicaciones durante la infección, tanto que pueden llegar hasta la
muerte; este serı́a el caso de los adultos mayores o personas con co-morbilidades preexistentes [56]. En el
caso de la división por grupos familiares, en [56] se sugiere que la vulnerabilidad debe ser determinada por
el miembro más viejo del hogar, no de manera individual, a la hora de levantar medidas de control. Esta
suposición de homogeneidad podrı́a ser fácilmente relajada considerando modelos distribuidos similares
a los aplicados para fenómenos de transporte, por ejemplo, para la difusión de contaminantes en el me-
dio ambiente; esos modelos pueden explicar la propagación difusiva y el transporte como se menciona en [63].

• Distinguir entre la población total de infectados y la población de infectados detectados, ya que en algunos
paı́ses cuando una persona es diagnosticada automáticamente es puesta bajo una cuarentena estricta, reducien-
do el número de contactos infecciosos [49]. Esto permitirı́a resaltar la distorsión percibida en las estadı́sticas
de la enfermedad, como el número de individuos infectados, la tasa de transmisión y la relación entre el
número de muertes atribuidas a la infección y el número de casos diagnosticados [55].

Adicional a las caracterı́sticas anteriormente mencionadas, también se lograron identificar unas limitantes a la
hora de desarrollar o implementar los modelos de transmisión del COVID-19, algunas de ellas se escapan de las
manos de los investigadores:

• La carencia de datos en algunas zonas como África [84].

• La incertidumbre presente en los datos oficiales disponibles, especialmente en el número de casos infectados,
ya que se pueden presentar resultados ambiguos o pronósticos inexactos por ordenes de magnitud [63, 58].
También, el crecimiento exponencial del brote epidémico se enmascara en los datos debido al retraso entre la
adquisición de infección y la confirmación del caso, junto con pruebas insuficientes y el rastreo de contactos
infecciosos [85].

• A pesar de que se mencionó que los autores han determinado que las personas asintomáticas son relevantes a
nivel del fenómeno de transmisión, todavı́a se carecen de los estudios necesarios que detalle la dinámica de
transmisión del virus con personas asintomáticas, principalmente con las proporciones de asintomáticas en
las poblaciones y por cuanto tiempo pueden portar el virus Wang et al. [38].

• Determinar la complejidad y escalamiento de los pronósticos o simulaciones, ya que se depende de los valores
de una gran cantidad de parámetros que, en el mejor de los casos, no pueden obtenerse a menos de que se
estimen. Además, todo este modelado debe realizarse y estudiarse mientras se llevan a cabo medidas de
mitigación sin precedentes que actúan como ruido en el sistema; por lo tanto, los modelos que intentan tener
en cuenta una descripción muy detallada de la propagación de la enfermedad pueden ser inadecuados [74].

A pesar de todos los problemas que se presentan a la hora de desarrollar un modelo, estos pueden dar pie a
propuestas de investigación a futuro: algunos autores sugieren como tratar el modelado matemático, tanto para
modelos propios como para el área de epidemiologı́a matemática en general. Por ejemplo, en [63] se sugiere adap-
tar modelos Montecarlo, modelos estocásticos o cadenas de Markov para explicar algunos fenómenos y considerar
el papel de caracterı́sticas como el sexo, edad, salud y bienestar en la probabilidad de infección. Por otro lado,
respecto a las temáticas de control, en [77] se sugiere la posibilidad de identificar por cuánto tiempo deberı́an durar
las medidas de cuarentena antes de que las técnicas de detección puedan usarse para controlar el brote de virus.
Por otro lado, algunos autores recalcan que es necesario tratar de caracterizar mejor a la enfermedad a través de
investigaciones epidemiológicas y virológicas con urgencia para caracterizar mejor el papel de diferentes poblacio-
nes, fenómenos o circunstancias que puedan ser potenciadores o controladores de la propagación de la enfermedad
[86, 80]. Finalmente, caber resaltar que esta revisión fue desarrollada para un corto periodo de tiempo, en los
primeros seis meses de la expansión de la enfermedad, por lo que, mas adelante se pueden presentar diferentes
publicaciones resolviendo múltiples dudas o problemas que se han tenido en la literatura, ası́ como el desarrollo
de otros modelos de transmisión que incluyan estrategias de control en el tratamiento o aplicación de una futura
vacuna para esta enfermedad.
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6. Conclusión

Los modelos SIR y SEIR clásicos son limitados a la hora de describir la dinámica de transmisión del COVID-
19, esto se debe a que simplifican fenómenos epidemiológicos importantes como la cuarentena, el periodo de
incubación o latencia, la presencia de asintomáticos, entre otros. Respecto a las modificaciones de estas estructuras
básicas, los modelos de tipo SEIR presentan una mayor diversidad de caracterı́sticas incluidas que los modelos de
tipo SIR. Asimismo, se identificó que los mayores problemas a la hora de modelar y aplicar modelos matemáticos
a las regiones es la presencia de los datos o su calidad en el muestreo. Para trabajos a futuro, se determina que el
mejoramiento de los modelos planteados se darı́a a través de anexar caracterı́sticas como grupos etarios, otros tipos
de metapoblaciones, periodos de incubación y latencia y cuarentena; ası́ como estar constantemente actualizando
los modelos de acuerdo a las publicaciones sobre nuevas caracterı́sticas de transmisión del virus dadas por las
investigaciones en epidmeiologı́a y virologı́a.
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