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Resumen

La epidemia de COVID-19 orientó parte de la investigación de sistemas complejos hacia el 
estudio de la propagación de enfermedades. Los modelos compartimentales presentan una 
aproximación estadística aplicable al agregado de toda la población. Los modelos de redes, 
en cambio, presentan una descripción “microscópica” de la evolución por medio del análisis 
de contagio de individuo a individuo. El agregado de toda la población se construye a partir 
de esta información. 

Esta investigación explora ambos tipos de modelos y realiza propuestas para el control de la 
epidemia. Se consideran modelos compartimentales tipo SEIR y redes de contagio aleatorias 
y de Lévy como aproximaciones válidas a la epidemia de COVID-19. Se proponen estrategias 
de aislamiento para ambos casos, y se analiza la efectividad de cada una. Concluimos que 
una estrategia de aislamiento bien diseñada puede mitigar la epidemia de manera acelerada 
y compatible con las necesidades económicas de la comunidad. Sin embargo, la falla en el di-
seño de la estrategia puede conducir a periodos de aislamiento prolongados. El momento de 
aplicación de la estrategia de mitigación es un parámetro decisivo respecto de su efectividad.

PALABRAS CLAVE: Epidemia - SEIR - COVID-19

Modelos y Propuestas de mitigación frente a una 
epidemia tipo COVID-19
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Abstract

The COVID-19 epidemic turned the investigation on complex systems to the matter of 
disease’s propagation. The compartimental models appear as a suitable insight for the stu-
dy of any community as a whole. The network models, however, stands on a “microscopic” 
perspective of the  disease and acquires this data for picturing the infectious state of the 
commuity. Our investigation explores both kinds of models and proposes control strategies 
for the COVID-19 epidemic. We focus on the SEIR compartimental model, as well as random 
and Levy networks. We further propose lockdown strategies for the SEIR model and the net-
work models. We realized that a thoughtful lockdown scheme can mitigate the disease, while 
handling the disturbing consecuences on the economy. Any misleading planning, however, 
will require a heavy lockdown. The startup time raises as a relevant issue for a successful 
disease control.

KEYWORDS: Epidemic – SEIR - COVID-19
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Introducción

El COVID-19 es un tipo de coronavirus que 
se contagia de persona a persona, pero que 
presenta un periodo de “latencia” luego de la 
exposición. El infectado puede incubar la en-
fermedad durante un periodo que varía entre 
1 y 12,5 días, con una media estimada de 5-6 
días, según las estimaciones disponibles hasta 
el momento (OMS, 2020; Lauer, 2020). Esto 
indica que un aislamiento promedio eficaz no 
debería ser menor a una semana (7 días) por 
cada persona.

La “contagiosidad” de la enfermedad se cuan-
tifica por medio del número de reproducción 
R. Éste se define como el número de nuevos 
infectados producidos por un infectado, si toda 
la comunidad es susceptible de infectarse. El 
número R varía a medida que la enfermedad 
evoluciona, partiendo de un valor inicial R0 
para el primer infectado.  

La determinación de R0 no está libre de dificul-
tades.  Por un lado, las curvas empíricas usa-
das para determinarlo están “contaminadas” 
por cierto grado de cuarentena y hospitaliza-
ción de la comunidad. Ambas formas de “in-
tervención natural” afectan la cantidad pico de 
infectados y la cantidad total de contagiados 
al final del proceso. Por otro lado, es sabido 
que la estimación del R0 sólo es posible a partir 
de un análisis epidemiológico post-hoc, en el 
que se disponga de la curva completa de la 
infección (Wearing, 2005). Las estimaciones de 
R0 basadas en la etapa inicial de la curva de 
infectados (i.e. intervalo de pendiente positiva) 
producen sesgos inciertos (Wearing, 2005).

Las dificultades en la determinación del índice 
de reproducción R (como función del tiempo) 
lleva a la práctica común de estimar un valor 
de reproducción “efectivo” Re. Este valor re-
presenta la reproducción de la infección que 
produciría una persona a lo largo de todo el 
proceso de contagio. Muchas veces se lo asocia 
con el producto R0 por la proporción de per-
sonas susceptibles en la comunidad, aunque 
esta interpretación no es rigurosa y depende 
del contexto de la estimación.

Un modelo de contagio simple que incluye pe-
riodos de incubación, infección y recuperación 

consecutivos es el modelo de cuatro estadios 
SEIR (Susceptible-Expuesto-Infectado-Recupe-
rado; ver Sección Teórica). Se trata de un mo-
delo “compartimental” en el que cada estadio, 
a su vez, puede estar sub-compartimentado en 
uno o más “mini-estados” consecutivos. Se su-
pone que las tasas de incubación y de recupera-
ción en cada “mini-estado” son independientes 
del tiempo de permanencia en ese mini-estadio 
(Wearing, 2005; Choisy, 2007). 

No hay consenso aún en la literatura (hasta 
donde tenemos conocimiento) sobre el número 
de mini-estados que mejor se ajusta a la natu-
raleza del COVID-19. La hipótesis sobre la canti-
dad de mini-estados consecutivos en el modelo 
SEIR afecta directamente la estimación del valor 
de reproducción “efectivo” Re. Las estimaciones 
de Re realizadas para la epidemia de COVID-19 
en China reportan un valor de 2,38 (previo a la 
cuarentena) y 1,34 (posterior a la cuarentena) 
si se suponen varios mini-estadios para el mo-
delo SEIR (Li, 2020). Curiosamente, el ajuste 
sobre un modelo SEIR con único mini-estadio, y 
asumiendo estadios adicionales de “aislamien-
to” y “hospitalización”, reporta una estimación 
de Re = 6,47 (Tang, 2020). Otras estimaciones 
se pueden hallar en (Read, 2020). 

En las siguientes secciones se asumirá un mo-
delo SEIR simple, con un único mini-estadio 
para cada compartimento. Sólo pretendemos 
capturar el fenómeno de “latencia” del virus 
(estadio E) y de manifestación de la infección 
(estadio I). Sin embargo, consideramos valores 
de reproducción efectiva Re en un rango amplio: 
0,6, 1,5 y 2,8. Estos valores son semejantes a 
los estimados para Europa (Imperial College 
London, 2020; Karin, 2020).

Un número de reproducción R menor a la uni-
dad indica que la cantidad de infectados dismi-
nuye con el tiempo. Esto es lo que se espera 
cuando se aplican estrategias de mitigación de 
la enfermedad. Karin et al. (2020) propusieron 
por primera vez la aplicación de aislamientos in-
termitentes (hasta donde tenemos conocimien-
to). En ese contexto, el número de reproducción 
puede alternar entre valores Re<1 (periodo de 
aislamiento o lockdown) y Re>1 (periodo habi-
tual de trabajo o work). En las siguientes sec-
ciones mostraremos que esta estrategia acelera 
la mitigación de la epidemia.  
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La estrategia anteriormente mencionada su-
pone que todos los individuos trabajan o des-
cansan al mismo tiempo. Esto permite sostener 
la actividad económica aunque no de manera 
continua. Nuestra propuesta consiste en seg-
mentar la población en grupos que operan de 
forma complementaria: mientras algunos se 
encuentran en un periodo work, otros perma-
necen en lockdown. De esta manera, es posible 
mitigar la enfermedad y, a su vez, mantener 
una actividad económica sostenida a lo largo 
del tiempo.  

En la siguiente sección se presenta el Marco 
Teórico que se utilizará para realizar las simula-
ciones. La forma en que se llevaron a cabo las 
mismas se presenta en la Sección de Métodos. 
A continuación, en Resultados se discuten las 
distintas estrategias. Finalmente, se presentan 
las conclusiones de la investigación.

Queremos enfatizar que los valores de repro-
ducción Re usados en todas las secciones son 
compatibles con el estado actual del conoci-
miento sobre el COVID-19. No deben conside-
rarse estos valores como definitivos, ni aplica-
bles a todas las sociedades. Basamos nuestro 
análisis en estimaciones provisorias medidas 
durante la epidemia en Europa. El lector pue-
de contextualizar este mensaje de cautela con 
la lectura de las referencias (Wearing, 2005; 
Choisy, 2007; Feng, 2007; Li, 2020; Tang, 
2020; Read, 2020).

Marco Teórico

El modelo SEIR-Exponencial

El modelo SEIR-Exponencial es un modelo com-
partimental de cuatro estadios consecutivos. 
No incorpora sub-compartimentos, asumiendo 
implícitamente que la distribución de los tiem-
pos asociados a cada estadio es exponencial 
(ver Sección Introducción). Los estadios se 
concatenan en el siguiente orden

1. Susceptibles S(t): se pueden contagiar en 
contacto con un infectado.

2. Expuestos E(t): portan la enfermedad, pero 
todavía no poseen la capacidad de infectar a 
los demás.
3. Infectados I(t): pueden transmitir la infec-

ción a individuos de la población susceptible en 
el caso de entrar en contacto. 

4. Recuperados o Removidos R(t): no poseen la 
enfermedad y son inmunes a la misma.

Donde:
S(t) + E(t) + I(t) + R(t) = N, siendo N la canti-
dad total de individuos de una comunidad.  En 
el instante inicial, casi todos los individuos son 
susceptibles de ser contagiados. Sólo un nú-
mero pequeño de individuos porta la enferme-
dad (E(0)≠0 o I(0)≠0). La epidemia se supone 
que evoluciona según el siguiente esquema de 
cálculo

ds/dt = - βi(t) s(t)    		
de/dt =   βi(t) s(t)  - σ e(t) 		   
di/dt =   σ e(t) - γi(t)   
dr/dt =  γi(t)   
					     (1)

Donde:
s = S/N, e = E/N, i = I/N y r = R/N represen-
tan magnitudes normalizadas. Los coeficientes 
β, σ  e γ son las tasas de infección, incubación 
y recuperación, respectivamente. Las tasas σ  e 
γ dependen exclusivamente de la enfermedad. 
En cambio, la tasa de infección β depende del 
tipo de enfermedad y de la cantidad de contac-
tos entre individuos. Se estima que para el CO-
VID-19 las tasas de incubación y recuperación 
son 1/σ = 3 días y  1/γ = 4 días (Bar-On, 2020).

El número de reproducción R0 está relacionado 
con la cantidad de contactos entre individuos y 
el tiempo necesario para la recuperación del in-
dividuo (o sea, el tiempo en que demora en pa-
sar al estadio Recuperado). La expresión que los 
vincula es  R0=β/γ, siempre que se suponga que 
casi todos individuos son susceptibles (condición 
inicial del proceso). Por simplicidad, se conside-
rará que el número “efectivo” de reproducción 
es aproximadamente Re≈R0 (antes de aplicar un 
tratamiento; ver Introducción). 

Las Ecs. (1) representan la evolución para una 
única comunidad homogénea. El modelo SEIR 
puede extenderse a la situación en que varias 
comunidades homogéneas entran en contacto. 
La epidemia se propagará no sólo dentro de 
cada comunidad, sino también entre comunida-
des debido a contactos entre ellas. El siguien-
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te esquema de ecuaciones diferenciales es un 
ejemplo de la extensión del sistema (1) al caso 
de tres comunidades en contacto. 

dsj /dt = - [βj1i1 (t) + βj2i2 (t) + βj3i3 (t)]sj(t)

dej /dt =   [βj1i1 (t) + βj2i2 (t) + βj3i3 (t)] sj(t) 
 - σj ej(t) 	
	  
dij /dt =   σj ej(t)  - γj ij(t) 
   
drj /dt =  γj ij(t) 
					     (2)
Donde:
 j = 1,2,3. Los estadios sj, ej, ij y rj correspon-
den a vectores de dimensión 3. El número de 
reproducción dentro de la comunidad “j” es Rjj 
= βjj/ γj. El número de reproducción entre la 
comunidad “j” y “k” es Rjk = βjk/ γj. Si el nivel 
de contacto entre comunidades es bajo, es de 
esperar que Rjk    1. Se puede encontrar más 
detalles sobre las propiedades de este esquema 
en (Magal, 2018). 

Redes Random y de Lévy

Los modelos SEIR suponen que la epidemia se 
propaga sobre una red homogénea dentro de 
una comunidad, o bien, entre comunidades. Se 
asume implícitamente que los contactos pueden 
darse entre todos los individuos de la comuni-
dad, es decir, no existen restricciones a la inte-
racción entre personas. Esto significa que la po-
blación es capaz de “mezclarse completamente”. 
Las redes complejas permiten relajar la hipóte-
sis de “interacción irrestricta”. Los individuos o 

pequeños grupos de “contacto estrecho” se iden-
tifican como “nodos” de una red, que a su vez se 
vinculan con otros “nodos”. Los vínculos o links 
pueden ser determinísticos o aleatorios. Ade-
más, pueden ser más o menos intensos según el 
“peso” o ponderación que se le asigne al vínculo. 
Todo esto añade heterogeneidad a la interacción 
entre personas, que es un efecto ausente en el 
modelo SEIR. 

Las redes Random consisten en tomar todos los 
posibles pares de nodos y conectarlos con proba-
bilidad p. El valor de p regula la cantidad de links 
esperada en la red, independientemente de otros 
parámetros como la distancia entre nodos o el 
“peso” de cada link. 

Las redes Random capturan parcialmente los 
efectos de heterogeneidad en la interacción en-
tre individuos. La posibilidad de contactos está 
restringida (por medio de la probabilidad p) pero 
no incluye patrones específicos de la movilidad 
humana. En la literatura se estudió el pase de 
manos de papel moneda y la comunicación por 
medio de teléfonos celulares. Ambos indicadores 
de movilidad mostraron que las personas reco-
rren normalmente distancias cortas, y ocasional-
mente, se desplazan hacia distancias mayores 
(González, 2008; Brockmann, 2006).  Este patrón 
es típico de una distribución de Lévy con cola pe-
sada, del siguiente modo:

p(r) = p0 r
-α , con    r>r0  y      α<2	 (3)

Donde:
r representa el desplazamiento (distancia) nece-

			   (a)		    			      (b)
Fig. 1. Ejemplos de redes de 10 x 10 nodos. Las líneas indican la movilidad entre 
sus extremos. (a) Red tipo Random con p=0.046 (ln(100)/100). (b) Red tipo Lévy 
con p0=0.3 y α=1.5.
G. A. Frank, et al. - Modelos y Propuestas de mitigación...              Proyecciones, vol.18  nº.2, Octubre de 2020
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sario para ir de un nodo a otro. El exponen-
te α reportado en la literatura se ubica entre 
1,5 y 1,8 aproximadamente.  La distancia r0 se 
puede interpretar como un desplazamiento al 
vecino (nodo) más cercano. p0 es un factor de 
normalización. 

La red de Lévy se construye tomando todos po-
sibles pares de nodos y conectándolos con pro-
babilidad p(r). 

La red Random como la red de Lévy permiten 
unir un nodo con cualquier otro a través de links, 
si la probabilidad de conexión p supera cierto 
umbral. Además, a partir de cierto valor de p, 
se observa que el número mínimo de links que 
hay que atravesar (en promedio) para ir de un 
nodo a otro es relativamente bajo (menor a 6). 
Esto concuerda con los estudios sociológicos de 
“mundo pequeño” de Milgram (Milgram, 1967). 

Métodos

La investigación se realizó por medio de méto-
dos computacionales. Se realizaron dos tipos de 
simulaciones: 

(a) Evolución temporal del modelo SEIR apli-
cado sobre una única comunidad, o bien, sobre 
un conjunto de tres comunidades en contacto. 
En ambos casos, se aplicaron estrategias de 
“aislamiento” para controlar el número efectivo 
de reproducción de la epidemia Re. Este tipo de 
simulaciones permitieron evaluar las estrategias 
de mitigación de la epidemia bajo las hipótesis 
de homogeneidad y de “interacción irrestricta” 
entre personas (ver Sección Marco Teórico).  

La integración de las ecuaciones diferenciales 
(1) y (2) se realizó por medio de un algoritmo 
de Runge-Kutta 4, con tamaño de paso de 0,1 
días. En todos los casos se usaron tasas de incu-
bación y recuperación de 1/σ = 3 días y  1/γ = 
4 días. Las tasas de infección fueron de β=1,5γ 
y β=2,8γ para situaciones de trabajo normal 
(work). Durante los periodos de “aislamiento” o 
lockdown se supuso β=0,6γ. Para la infección 
entre comunidades se consideró βjk= 0.1γ (co-
munidades en contacto) o bien βjk= 0. (comuni-
dades aisladas). 

Las simulaciones partieron de la condición ini-
cial i(0) = 0,0001, de manera que casi toda la 

comunidad era inicialmente susceptible. Véase 
Introducción y Marco Teórico para más detalle.

(b) Evolución del modelo SEIR aplicado sobre 
redes Random y de Lévy. Se consideraron re-
des relativamente grandes, de 120 x 120 nodos 
(14400). Esta cantidad de nodos es similar a la 
cantidad de manzanas de la Ciudad de Buenos 
Aires. Se supuso, además, que cada nodo está 
asociado a una comunidad de 300 personas 
(en correspondencia con la cantidad promedio 
de habitantes por manzana de la Ciudad de 
Buenos Aires).  

Los nodos se conectaron siguiendo el proce-
dimiento detallado en Métodos para las redes 
Random y Lévy. Cada link entre nodos repre-
senta la movilidad de uno o más personas en-
tre ambos nodos. Por simplicidad, se consideró 
que las personas que viajan por un link (a la 
mañana), regresan por ese mismo link en el día 
(por la tarde). 

Se trabajó bajo la hipótesis de que es posible 
viajar de cualquier nodo a cualquier otro por 
medio de uno o más links. Se consideraron re-
des “tenues” en las que la probabilidad de co-
nexión entre nodos es la más baja posible. Se 
sabe que para redes Random con N nodos, esto 
ocurre para una probabilidad p= ln(N)/N o ma-
yor.  En nuestro caso (N= 14400) tomamos el 
valor mínimo para la probabilidad p = 0,000665. 

Las redes de Lévy se construyeron según la ex-
presión (3) considerando α=1,5. Este valor se 
aproxima a los estimados en la literatura (Gon-
zález, 2008; Barmak, 2011). Se fijó p0 de ma-
nera de obtener redes “tenues” bajo las mismas 
hipótesis que en el caso Random. Luego de rea-
lizar algunas estadísticas, se observó que basta 
con fijar p0=0,15. 

Una vez construida la red (Random o Lévy) 
se realizó una evolución SEIR para cada nodo 
(manzana). Se partió de una condición inicial de 
20 personas infectadas en la manzana central 
de la red. Se procedió a movilizar individuos al 
inicio de cada día y regresarlos al final de ese 
mismo día. El modelo SEIR de cada manzana 
evolucionó durante cada día según la expresión 
(1).  Se consideraron los mismos parámetros de 
incubación y recuperación que en el caso (a). 
Para el número de reproducción “efectivo”, en 
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cambio, decidimos aproximarlo a Re ≈ 3 (o sea, 
β=3γ).  Esto surgió de un análisis de la situación 
epidemiológica en Suecia, en donde los datos 
no están “contaminados” con medidas de miti-
gación estrictas (cuarentenas). Consúltese tam-
bién (Bar-On, 2020).

Enfocamos el estudio en dos escenarios de mo-
vilidad de personas: libre circulación (sin cua-
rentena) y restricción total (cuarentena estric-
ta). Para este último caso, se cortaron todos los 
links entre manzanas y se dejó evolucionar la 
epidemia dentro de cada manzana “aislada”. 

Se simularon 100 realizaciones de redes Ran-
dom y Lévy. Cada una se la dejó evolucionar 
durante 200 días. Luego se calcularon valores 
medios de infección y recuperación (ver Sección 
Resultados).  
    
Resultados

Modelo SEIR aplicado sobre una única co-
munidad homogénea

El primer caso de estudio corresponde a una 
evolución SEIR según detallan las expresiones 
(1). En la Fig. 2 se muestran los resultados de la 
evolución para un valor de reproducción “efecti-
vo” Re = 2,8. Se puede observar un crecimiento 
del número de infectados hasta aproximada-
mente la semana 5 (pico de la curva) y luego un 
decrecimiento. La altura y extensión del pico de 

infectados depende, entre otras cosas, del valor 
elegido para Re. En este sentido, cuanto mayor 
sea el valor del mismo, más alto será ́el pico y, a 
su vez, más angosto.

La evolución mostrada en la Fig. 2. es aún más 
extensa para Re menores, y presumiblemen-
te ruinosa desde el punto de vista económico. 
Deseamos aplicar una estrategia de mitigación 
compatible con el sostenimiento económico de 
la población. Si proponemos aplicar periodos 
de “aislamiento” y “trabajo normal”, estare-
mos alternando entre valores de Re menores a 
la unidad (aislamiento) y mayores a la unidad 
(trabajo). En la Sección Introducción se señaló 
que los periodos de aislamiento no deberían ser 
inferiores a 7 días. En la Fig. 3. se consideran 
periodos de aislamiento de 8 días, seguidos de 
periodos laborables de 4 días. Ambos suman 12 
días, el equivalente a una semana (de 7 días) + 
5 días laborables. 

Una inspección de la Fig. 3. muestra que los 
“expuestos” crecen durante la etapa de “trabajo 
normal”. Esto es razonable si se tiene en cuen-
ta que con Re>1 en esos periodos.  A su vez, 
los “expuestos” incuban la infección, pero esto 
demanda un tiempo de incubación durante el 
cual, se ingresa en una etapa de “aislamiento”. 
Los nuevos “infectados” surgen en aislamiento 
(Re<1), de manera que se mitiga la epidemia du-
rante este periodo. El resultado neto de la inter-
mitencia entre periodos de “trabajo normal” y 

Fig. 2. Evolución del modelo SEIR. Los parámetros del modelo son 1/σ = 3 días y 
1/γ = 4 días y Re = 2,8 (o sea, β=2,8γ). Las condiciones iniciales son S=999, E=0, 
I=1, R=0 para una comunidad de tamaño N=1000

G. A. Frank, et al. - Modelos y Propuestas de mitigación...              Proyecciones, vol.18  nº.2, Octubre de 2020
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“aislamiento” es una tendencia decreciente de 
la enfermedad. 

Es interesante observar en la Fig. 3. (b) que an-
tes de la semana 11, el número de infectados 
aumenta durante la etapa de “trabajo normal”. 
En cambio, este comportamiento se invierte 
(decrece) a partir de aproximadamente este 
punto. Es decir, “la vuelta a la actividad” ya no 
afecta al sistema en términos de un aumento 
del número de contagiados.

Modelo SEIR aplicado sobre tres comuni-
dades homogéneas en contacto  

La sección anterior mostró que la mitigación de 
la epidemia por medio de una estrategia cícli-
ca de “aislamiento-trabajo normal” es efecti-
va, aunque el nivel de efectividad depende del 
momento de aplicación. Este procedimiento de 
mitigación puede extenderse a comunidades 
homogéneas segmentadas. Nos enfocamos en 

el caso de tres comunidades con alto grado de 
aislamiento entre sí. 

La idea detrás de la segmentación es mantener 
un nivel de actividad económica global lo más 
uniforme posible. Por ese motivo, la estrategia 
cíclica de 4 días laborables + 8 días de aisla-
miento se aplica de manera “desfasada” a cada 
comunidad. El desfaje es de 4 días entre co-
munidades, de manera que en todo momento 
sólo una se encuentra en “trabajo normal” y 
las otras dos se mantienen en “aislamiento”.  El 
siguiente cuadro resume el calendario de aisla-
miento-trabajo para cada grupo.

Cuadro 1: Calendario de la estrategia cíclica. 
Los círculos de color naranja y celeste repre-
sentan etapas de "trabajo normal" y "aislamien-
to", respectivamente. La columna "normal" co-
rresponde al caso en que no se aplica ninguna 
estrategia (sólo actividad normal). La columna 
“transición” prepara cada grupo a la estrategia 

Fig. 3. Evolución del modelo SEIR con y sin estrategia de “trabajo normal” (4 días) + 
“aislamiento” (8 días). Los parámetros del modelo son 1/σ = 3 días y 1/γ = 4 días y 
Re = 1.5 y Re = 0.6, para “trabajo” y “aislamiento”, respectivamente. Las condiciones 
iniciales son S=999, E=0, I=1, R=0 para una comunidad de tamaño N=1000 

(a)

(b)
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cíclica. El resto de las columnas corresponden 
a la estrategia cíclica de 4 días de “trabajo nor-
mal” y 8 días de “aislamiento”.
 
La Fig. 4. muestra la evolución de infectados 
totales para tres grupos completamente aisla-
dos entre sí, o bien, con una pequeña permea-

bilidad entre ellos (ver texto en la figura). La 
fecha de comienzo de aplicación de la estrategia 
cíclica se indica en la leyenda de la figura.

La estrategia cíclica (4+8) muestra una caída 
sostenida de la cantidad de infectados a poco 
de aplicar la estrategia. En el caso en que los 

(a)

(b)

Fig. 4. Evolución del total de infectados para un modelo SEIR con tres grupos y con 
estrategia de “trabajo normal” (4 días) + “aislamiento” (8 días) (en gris se muestra 
el caso sin estrategia como referencia). Los parámetros del modelo son 1/σ = 3 días 
y  1/γ = 4 días y Re = 2,8 y Re = 0,6, para “trabajo” y “aislamiento” respectivamente. 
Las condiciones iniciales son S=999, E=0, I=1, R=0 para una comunidad de tamaño 
N=1000. En la leyenda se indica el momento en que comenzó la estrategia. (a) Los 
tres grupos están aislados (Rlw=0). (b) Los tres grupos permean entre sí (Rlw=0.1)
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grupos están completamente aislados, la miti-
gación es más efectiva que en el caso de que 
existe una permeabilidad pequeña. En ambos 
casos, la aplicación de una estrategia cíclica 
parece mitigar notablemente la probabilidad 
de infección. Sin embargo, una aplicación tar-
día pierde efectividad. 

 La Fig. 5. muestra la aplicación de la misma 
estrategia que la Fig. 4. para un número de re-
producción menos intenso (en actividad laboral 
normal). Se observan resultados cualitativa-
mente similares para ambas intensidades. Esto 

indica un nivel de robustez de la estrategia cí-
clica en relación con la intensidad del contagio.

Modelo SEIR aplicado a redes de movili-
dad de personas 

Recordemos que el modelo SEIR supone una 
“interacción irrestricta” entre personas. No lo-
gra capturar los efectos de “heterogeneidades” 
debidas a que las personas (o grupos de ellas) 
interactúan con un número limitado de otras 
personas (o grupos de ellas). Los modelos de 
redes presentados en la Sección Marco Teórico 

Fig. 5. Evolución del total de infectados para un modelo SEIR con tres grupos y con 
estrategia de “trabajo normal” (4 días) + “aislamiento” (8 días) (en gris se muestra 
el caso sin estrategia como referencia). Los parámetros del modelo son 1/σ = 3 días 
y 1/γ = 4 días y Re = 1,5 y Re = 0,6, para “trabajo” y “aislamiento” respectivamente. 
Las condiciones iniciales son S=999, E=0, I=1, R=0 para una comunidad de tamaño 
N=1000. En la leyenda se indica el momento en que comenzó la estrategia. (a) Los 
tres grupos están aislados (Rlw=0). (b) Los tres grupos permean entre sí (Rlw=0,1)

(a)

(b)
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relajan la hipótesis de “interacción irrestricta” 
entre personas. Las redes “tenues” intentan 
relajar lo más posible está hipótesis al conside-
rar un número muy bajo de links entre nodos 
(o manzanas).  

También recordemos que las redes de movi-
lidad representan un modelo de heterogenei-
dad espacial, a diferencia del modelo SEIR 
segmentado. Las restricciones en las interac-
ciones se asocian a una mayor o menor movi-
lidad exclusivamente. En cambio, la “permea-
bilidad” entre comunidades del modelo SEIR 

segmentado puede deberse a múltiples causas.   

Se procedió a simular redes Random y de Lévy 
(ver Métodos para mayores detalles.). En la 
Fig. 6 se muestra la evolución de la infección 
y la recuperación para una red de 120 x 120 
manzanas (14400 nodos) cuando 20 infectados 
(ubicados en la manzana central) propagan la 
enfermedad al trasladarse a otras manzanas. 
La Fig. 6. corresponde a una red Random, y es 
muy similar a la evolución sobre una red Lévy 
(no mostrada). Se representan dos niveles de 
movilidad (ver referencias en la figura).

Fig. 6. Evolución del total de infectados y recuperados para un modelo SEIR local, 
con movilidad entre manzanas. Los parámetros del modelo son 1/σ = 3 días y  1/γ 
= 4 días y Re = 3,0. Cada manzana tiene 300 personas. La red es de 120 x 120 man-
zanas, tipo Random con p=0.000665. La condición inicial es S=280, E=0, I=20, R=0 
aplicada a la manzana central de la red. En la leyenda se indica la cantidad de indivi-
duos que viajan por los links. Los resultados corresponden a un promedio sobre 100 
realizaciones de red

(a)

(b)
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La Fig. 6. muestra un máximo de infectados a 
los 60 días de comenzada la epidemia para el 
nivel más alto de movilidad (10 individuos). Si 
el nivel de movilidad es mínimo, el máximo de 
infectados se desplaza a los 100 días aproxima-
damente. Esto indica que la disminución de la 
movilidad propaga más lentamente la epidemia 
por toda la red. Sin embargo, la propagación no 
es completa, ya que la cantidad promedio de 

recuperados (por manzana) converge a un valor 
algo menor que 300 (número total de personas 
por manzana). 

Una estrategia de mitigación de la epidemia con-
siste en evitar la movilidad de personas entre 
manzanas. En ese caso, la enfermedad queda 
“contenida” únicamente en las manzanas infec-
tadas. La eficacia esperada de esta estrategia 

Fig. 7. Evolución del total de infectados y recuperados para un modelo SEIR local, 
con movilidad entre manzanas. Los parámetros del modelo son 1/σ = 3 días y 1/γ = 
4 días y Re = 3,0. Cada manzana tiene 300 personas. La red es de 120 x 120 man-
zanas, tipo Random con p=0.000665, o bien tipo Lévy con p0=0,15 y α=1,5 (ver le-
yenda). La condición inicial es S=280, E=0, I=20, R=0 aplicada a la manzana central 
de la red. Los individuos que se viajan por los links son 10. La cuarentena se inicia a 
los 20 del inicio del proceso. Los resultados corresponden a un promedio sobre 100 
realizaciones de red

(a)

(b)
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estará, no tanto en la duración del proceso, sino 
en la cantidad de infectados al final de éste. 

La Fig. 7. muestra la evolución de infectados y 
recuperados cuando se aplica una estrategia de 
aislamiento completo de manzanas a partir del 
día 20 de detectados los primeros casos. Se ob-
serva que la cantidad promedio de infectados 
(por manzana) disminuye notoriamente respec-
to de la evolución con circulación. Si la estrate-
gia de aislamiento se aplica a partir del día 40 o 
50, ya no se registra disminución alguna (curvas 
no mostradas). Esto indica una vez más que el 
aislamiento temprano favorece la eficacia en la 
mitigación.

Curiosamente, la red Random registra un máxi-
mo algo menor que la red Lévy. Investigamos 
este fenómeno midiendo la cantidad promedio 
de links en la red para ambas redes. La red de 
Random presenta aproximadamente 69000 links 
(promedio sobre 100 realizaciones), mientras 
que la red de Lévy presenta 84000. La mayor 
conectividad de Lévy respecto de Random ex-
plica un mayor nivel de contagio previo al ais-
lamiento.

Si se comparan los resultados de las Figs. 6 y 7, 
se concluye que un aislamiento completo miti-
ga notablemente la propagación de la epidemia. 
Sin embargo, una disminución de la movilidad 
de personas (sin aislamiento completo) sólo pa-
rece retrasar la propagación. 

Conclusiones

Esta investigación examinó el modelo compar-
timental SEIR (Susceptible-Expuesto-Infecta-
do-Recuperado), compatible con los estadios 
conocidos del COVID-19. Se analizaron cuida-
dosamente las hipótesis de contagio y se propu-
sieron estrategias de mitigación basadas en el 
“aislamiento” de las personas durante el periodo 
de mayor contagiosidad. 

La primera instancia fue suponer una comuni-
dad con tan altos niveles de interacción que es 
capaz de seguir una evolución tipo SEIR simple 
(comunidad “homogénea” con distribución ex-
ponencial de tiempos asociados a cada estadio). 
Se propuso una estrategia de mitigación cíclica 
de 4 días de trabajo normal + 8 días de aisla-
miento. Se comprobó que este tratamiento in-

termitente resulta efectivo en la mitigación de la 
enfermedad y es compatible con cierto nivel de 
actividad económica.

La segunda instancia fue extender la estrategia 
anterior al caso de múltiples grupos. Se conside-
ró que los grupos pueden estar completamente 
aislados, o bien, que pueden tener un número 
de reproducción muy pequeño entre ellos (per-
meabilidad entre grupos). La aplicación de “ais-
lamientos por tercios” de forma cíclica mostró 
efectividad en mitigar la epidemia, con el agre-
gado de mantener una actividad económica uni-
forme en el tiempo.

La tercera instancia consistió en relajar aún 
más la hipótesis de “homogeneidad” del mo-
delo SEIR. Para ello, se circunscribió el modelo 
SEIR a cada manzana (o nodo) y se permitió 
el desplazamiento de personas entre manzanas 
(nodos). Se consideraron patrones de desplaza-
miento tipo Random y tipo Lévy, sobre una red 
de conectividad “tenue”. 

La evolución de la epidemia en un ambiente 
heterogéneo alcanza un pico de contagios más 
tardíamente en la medida que sea menor la 
cantidad de individuos que se desplazan por la 
red. Además, se comprobó que si se aplica un 
aislamiento temprano (estricto), se obtiene una 
disminución importante de la cantidad de infec-
tados. Sin embargo, esta disminución depende 
del grado de conectividad de la red. 

Las observaciones respecto de las redes Ran-
dom y Lévy parecen señalar que el aislamiento 
estricto de manzanas con infectados (focos de 
infección) sería una estrategia interesante a se-
guir. Esto permitiría mantener la actividad eco-
nómica fuera de esos focos aislados. Pero hay 
que destacar que la efectividad de estas accio-
nes requiere de un aislamiento temprano de los 
focos infecciosos. 

Deseamos aclarar que todos los parámetros 
de contagio usados en esta investigación son 
compatibles con el estado actual del conoci-
miento sobre el COVID-19. No consideramos 
estos valores de contagio como definitivos, ni 
aplicables a todas las sociedades. Basamos 
nuestro análisis en estimaciones provisorias 
medidas durante la epidemia en Europa.
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