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RELACIÓN DE ABREVIATURAS UTILIZADAS 

SIR: Susceptible, Infectious y Recovered (Susceptibles, Infectados y Recuperados). 

S(t): Población susceptible en el modelo SIR en el período t. 

I(t): Población infectada en el modelo SIR en el período t. 

R(t): Población recuperada en el modelo SIR en el período t. 

N(t): Población total en el período t. 

R0: Número reproductivo básico. 

c(t): Tasa de infección o tasa de contagio. 

v(t): Tasa de Recuperación. 

β: Probabilidad por unidad de tiempo de que una persona susceptible sea contagiada. 

k: Número de interacciones un individuo. 

γ: Proporción de infectados que se trasladan al grupo de recuperados. 

m: Número de personas susceptibles que son vacunadas. 

L:  Periodo de transmisión. 

ϕ: Tasa de Mortalidad. 

η: Tasa de Natalidad. 

λ: Tasa de Mortalidad por COVID-19. 

C(t): Número de individuos contagiados nuevos en el tiempo t. 

Γ: Tasa a la que ocurren nuevos casos. 

SCD: Suma de los cuadrados de la diferencia entre I(t) y Ȋ(t). 

mod(t): Modelo propuesto. 

ST(t): R0 estimado por el modelo SIR tradicional.  

SN(t): R0 estimado por el modelo SIR variable. 

EM(t): R0 estimado por el método empírico. 

MC(t): R0 estimado por mínimos cuadrados. 

ES(t): R0 estimado por la Ecuación de Susceptibles.



RESUMEN  

En este trabajo se estudia el comportamiento y la evolución del virus Covid-19 en Chile 

a partir del modelo SIR, en su versión tradicional y variable, poniendo énfasis en la tasa 

de propagación en cada intervalo de tiempo. Por otro lado, se definen diferentes meto-

dologías de estimación del número reproductivo básico (R0), para luego proponer un 

modelo de aproximación de este parámetro que optimice de forma significativa las va-

riables que lo modifican. Se obtienen cuáles deberían ser los niveles aceptables de con-

tagio y recuperación para contener el avance del virus hasta que se logre alcanzar una 

vacuna eficaz. Finalmente se plantean posibles escenarios del avance de la pandemia y 

se sugieren algunas recomendaciones de contención.   
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COVID-19, Modelo SIR, propagación COVID-19, evolución COVID-19, número re-

productivo básico. 
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 INTRODUCCIÓN 

Las graves consecuencias que se están produciendo a causa del brote pandémico 

Covid-19 alrededor del mundo han originado una reacción colaborativa de la sociedad, 

especialmente de la comunidad universitaria y científica, quienes, hoy más que nunca, 

están dispuestos a contribuir de forma proactiva en la contención del virus, en cada una 

de las disciplinas en las cuales se desenvuelven. Me ha parecido interesante realizar este 

trabajo porque el impacto del virus Covid-19 en la demografía mundial es aún indeter-

minado y resulta trascendental estudiar la pandemia para poder cuantificar la letalidad 

en cada país y así lograr dimensionar el daño demográfico que el virus provocará en la 

población actual, temas íntimamente ligados a las competencias del Máster Universita-

rio en Ciencias Actuariales y Financieras (MUCAF). Además, las diversas habilidades 

y conocimientos adquiridos con la realización del MUCAF me han permitido analizar 

este gran desafío mundial ya que la adquisición de esta formación avanzada y multidis-

ciplinar me ha facilitado la utilización de técnicas matemáticas para la modelización de 

la propagación y evolución de la pandemia en mi país, con la finalidad de contribuir a 

la toma de decisiones de las autoridades competentes, si así lo considerasen.  

La letalidad en los seres humanos, la proyección de caída del PIB mundial en torno 

al 5% (Fondo Monetario Internacional, 2020), el colapso de los sistemas sanitarios, la 

mortalidad indirecta y la alteración de nuestros hábitos y costumbres, son algunos de los 

hechos que han llevado a que muchos estudiantes y docentes de distintas ramas profe-

sionales estén contribuyendo activamente en la mitigación del avance de la actual epi-

demia que estamos padeciendo. Nuestro mundo nunca volverá a ser el mismo, incluso 

si es que se encuentra una vacuna efectiva contra virus, ya que siempre existirá la ame-

naza constante de un nuevo brote que perturbe nuestra frágil existencia. Por esta razón, 

en este documento se pretende explicar y aplicar algunas nociones matemáticas que per-

mitan brindar un sustento empírico para ayudar a la toma de posibles decisiones por 

parte de las autoridades. Concretamente, el objetivo y propósito principal de este trabajo 

es analizar la propagación y evolución del virus COVID-19 en Chile a través del Modelo 

“Susceptible, Infectious y Recovered” (SIR), poniendo énfasis en el cálculo de la tasa 

de propagación en cada intervalo de tiempo. De esta manera, se pretende establecer 

cuáles deberían ser los niveles aceptables, de contagio y recuperación para contener el 

avance del virus, hasta que se logre obtener una vacuna eficaz. Así mismo, se estudia y 
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se aplica el modelo SIR con poblaciones variables para ajustar los resultados e interpre-

tar con mayor exactitud los parámetros antes mencionados.  

Por otra parte, la compleja situación económica producto de esta pandemia, ha im-

pulsado los esfuerzos de la comunidad farmacéutica para lograr crear una vacuna efec-

tiva y segura contra el virus. Periódicamente se puede ver en los medios de comunica-

ción, noticias con las últimas actualizaciones y pruebas que se están realizando en los 

principales laboratorios a nivel mundial, para lograr este ansiado antídoto. Sin embargo, 

una vacuna efectiva para este virus, es aún incierta y poder lograrla tomará bastante 

tiempo, razón por la que la Organización Mundial de la Salud, advierte que esta pande-

mia aún está muy lejos de terminar (Nebehay y Farge, 2020). Bajo estas circunstancias, 

entender el comportamiento de la propagación del virus, especialmente en lo que se 

refiere a sus parámetros más importantes, brinda una gran herramienta a los gobiernos 

para lograr tomar medidas anticipatorias de mitigación en el caso de eventuales rebrotes 

de la infección, tal como ocurrió en 2009 con el brote de la gripe A/H1N1 (Ohkusa, 

Sugawara, Taniguchi y Okabe, 2011; Cruz-Pacheco, Esteva y Minzoni, 2010). Si bien 

es cierto que es difícil proyectar de manera exacta el comportamiento de una pandemia, 

existen diversas metodologías que permiten modelizar la propagación de esta, en base a 

variables propias de la enfermedad (Fresnadillo-Martínez, García-Sánchez, García-

Merino, del Rey y García-Sánchez, 2013; Grassly y Fraser, 2008; Montesinos-López y 

Hernández-Suárez, 2007). Uno de estos modelos es el Modelo SIR, que busca proyectar 

la intensidad y la agresividad de una pandemia, en base a diversos parámetros (tasa de 

contagio, tasa de recuperación, número de susceptibles, número de contagiados y nú-

mero de recuperados).  

En la literatura actual, el modelo SIR es utilizado ampliamente como herramienta 

para predecir y monitorear el virus COVID-19. Ciertamente, existe un sinfín de enfo-

ques posibles que pueden ser utilizados en la aplicación del modelo, desde la predicción 

de la evolución de la pandemia hasta la estimación aproximada del número reproductivo 

básico. En efecto, dentro de las diferentes perspectivas posibles del uso del modelo SIR, 

cabe mencionar que se ha analizado la evolución del virus COVID-19 en distintas co-

munidades, para determinar y cuantificar los diferentes parámetros de contagio y falle-

cimiento (Cooper, Mondal y Antonopoulos, 2020), las características claves de la pan-

demia COVID-19 y el efecto de las cuarentenas para proyectar el número reproductivo 
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básico en diversos países de Europa (Colombo, Garavello, Marcellini y Rossi, 2020), la 

proyección a corto plazo de nuevos infectados, el pronóstico del número máximo de 

casos activos y la evaluación del impacto del período de bloqueo y otras intervenciones 

en la India (Malavika et al., 2020) y el cálculo y la formulación matemática para estimar 

el número reproductivo básico R0 a partir del modelo SIR y la información de la propa-

gación del virus COVID-19 en Chile, para luego comparar su efectividad en el país y 

en otras comunidades en estudio (Contreras, Villavicencio, Medina-Ortiz, Saavedra y 

Olivera-Nappa, 2020). 

 La estructura de este trabajo es la siguiente: en el segundo apartado se estudia, de 

manera general, la historia de las pandemias de mayor impacto que se han generado en 

el mundo; en el tercer apartado se analiza teóricamente el modelo SIR para comprender 

cada una de las variables a utilizar, los supuestos necesarios, la base matemática que lo 

sustenta y las soluciones numéricas posibles; en el cuarto apartado se describen los datos 

utilizados a partir de la información estadística asociada a la evolución histórica del 

Covid-19 en Chile, actualmente disponible en la Organización Mundial de la Salud, en 

el Banco Mundial y en el Ministerio de Salud de Chile; en el quinto apartado se lleva a 

cabo el análisis empírico que consiste en analizar la propagación del virus en Chile, a 

través del estudio de la evolución del número reproductivo básico R0 calculado a partir 

del Modelo SIR; en el sexto apartado se analizan y discuten los resultados de la mode-

lización para advertir cuáles serán los umbrales máximos que se deben tolerar para no 

iniciar nuevamente una curva de contagio; y en el séptimo apartado se reflejan las con-

clusiones del trabajo.  

 

 BREVE HISTORIA DE LAS PANDEMIAS 

En la historia de la humanidad, existe un sinfín de causas que amenazan nuestra vida 

y nuestra evolución, siendo una de ellas, la aparición de enfermedades desconocidas. 

Cuando sucede esto, se habla de una pandemia, que de acuerdo a la Real Academia 

Española (RAE), se define como “una enfermedad epidémica que se extiende a muchos 

países o que ataca a casi todos los individuos de una localidad o región”. Pese a esto, 

la ventaja empírica que existe es que, independiente del tipo de infección que se propa-

gue, de los parámetros observados que se presenten, de los impactos generados y de los 
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espacios temporales en que se desenvuelvan, todos los brotes pandémicos tienen una 

estructura bastante similar, lo cual posibilita la modelización de su comportamiento en 

la actualidad. El estudio y comprensión de las pandemias más relevantes de la historia, 

permitiría dilucidar ciertas tendencias que eventualmente podrían repetirse en posterio-

res enfermedades, lo cual cobra mucha relevancia si se toma en cuenta los posibles re-

brotes cíclicos del actual virus COVID-19. 

Se dice que las pandemias son las verdaderas genocidas de la historia, ya que, desde 

sus persistentes apariciones en el tiempo, han causado la muerte a millones de mujeres 

y hombres en distintas épocas, en distintos territorios y con distintas tecnologías. Uno 

de los registros más antiguos de estos desoladores eventos, están escritos en la Biblia, 

específicamente en el Libro de Isaías, en donde se puede observar que las enfermedades, 

en la antigüedad, eran atribuibles a la ira de Dios: “…y salió el ángel de Jehová y mató 

a ciento ochenta y cinco mil en el campamento de los asirios; y cuando se levantaron 

por la mañana, he aquí que todo era cuerpos de muertos” (Isaías 37: 36-38, Éxodo 9: 

9).  Como es de esperar, en ese entonces, era bastante entendible atribuir tal peste o tal 

condición patológica a una concepción divina, puesto que el conocimiento médico era 

tan precario, que era la única forma de darle explicación a innumerables enfermedades. 

Ahora bien, considerando los registros históricos de aquellas epidemias y enfermedades 

que más daño le han causado a la vida humana, se pueden tener mencionar las siguien-

tes: 

- Plaga de Atenas: se presenta en plena segunda Guerra del Peloponeso (431 Antes de 

Cristo) y es considerada una de las pandemias más antiguas de las que se tenga re-

gistro. De acuerdo a escritos de Tucídides (Vintró, 1968), la enfermedad fue de tal 

magnitud, que generó una mortalidad sin precedentes, mermando casi un tercio de 

la población ateniense, con una duración aproximada de cinco años y un impacto 

económico y social que perduró por más de 50 años (Jorge Dagnino, 2011). Fue tal 

el impacto de esta enfermedad, que muchos de los habitantes de Atenas, fervientes 

creyentes de los dioses del Olimpo, empezaron a perder la fe ante la gran mortalidad 

imperante en la época. 

- Peste Negra (Peste Bubónica): es una de las epidemias que más ha golpeado a la 

humanidad, afectando, en el siglo XIV, a Europa, Asia y África. Se estima que cerca 
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de 200 millones de personas perdieron la vida a causa de esta enfermedad y que los 

daños sociales y económicos provocaron entre otras cosas, el ocaso de la Edad Me-

dia (Moreno-Sánchez et al., 2018). 

- Gripe española: a finales de la primera Guerra Mundial (1914-1918), se propagó por 

todo el mundo, un brote del virus Influenza A (subtipo H1N1), el cual se originó en 

varios campamentos militares en Estados Unidos, quienes lo llevaron luego a Eu-

ropa. Se la llamó así, principalmente por la neutralidad de España en la guerra, lo 

cual permitió la divulgación de esta información sin censura alguna, situación que 

no ocurría con la mayoría de los países beligerantes. Se estima que entre 50 y 100 

millones de personas perdieron la vida producto de esta enfermedad y que hubo 

cerca de 500 millones de contagiados. Dentro de los aspectos más relevantes en re-

lación a la evolución y contención de esta pandemia, destaca el hecho de que, a 

diferencia de anteriores enfermedades, la humanidad contaba en ese entonces con 

bastantes adelantos médicos, lo cual hacía suponer una mejor mitigación y control 

del virus. Sin embargo, esta situación no sucedió y sólo se evidenció la nula capaci-

dad y eficacia de la medicina de ese entonces para poder limitar el avance de la gripe 

(Duro Torrijos y Tuells, 2015). 

- Pandemias recientes: durante el siglo XXI se han originado varios brotes de enfer-

medades que no han tenido el impacto como las anteriores, pero que han sido igual-

mente difíciles de controlar, como la Gripe Aviar, el Ébola y la Influenza A/(H1N1). 

En todas ellas se han logrado mejores resultados de contención gracias a los avances 

de la medicina y al uso de modelos matemáticos capaces de predecir la evolución de 

estos brotes pandémicos. Actualmente la humanidad se ve enfrentada a una enfer-

medad que aún no tiene cura, el virus Covid-19, que se ha propagado por todo el 

mundo y aún no es posible dimensionar el impacto que causará a la raza humana. 

La única forma de luchar contra ella, es mediante medidas de confinamiento y dis-

tanciamiento social, por lo que se hace muy necesario la modelización de la evolu-

ción del virus, utilizando modelos matemáticos, para orientar las medidas impuestas 

por los estados.  
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 EL MODELO SIR 

3.1.  GENERALIDADES Y DESCRIPCIÓN INICIAL DEL MODELO 

El SIR es uno de los modelos más utilizados actualmente para explicar de manera 

simple la propagación y el comportamiento de un brote infeccioso. Fue creado por W.O 

Kermack y A.G. McKendrick (Kermack y McKendrick, 1927) y se basa en la utilización 

de tres ecuaciones diferenciales ordinarias que, en primera instancia, no tienen una so-

lución directa o explícita, pero que, sin embargo, es posible estimar mediante la utiliza-

ción de herramientas computacionales. Inicialmente el modelo divide a la población de 

tamaño N, en tres clases o estados: 

- Población susceptible S(t): fracción de la población N que podría contagiarse en el 

instante t. Inicialmente se dice que S(0)=N, ya que evidentemente no es posible tener 

contagios, antes que se inicie una pandemia.   

- Población infectada I(t): corresponde a aquella parte de la población que se ha con-

tagiado y que tiene capacidad para propagar la infección a la población susceptible 

S(t), en el instante t. Inicialmente el modelo considera que I(0)=0.  

- Población recuperada R(t): es la parte de la población que se ha recuperado de la 

enfermedad y que, por tanto, no tiene capacidad de transmitirla. Dentro de esta clase, 

el modelo considera la “recuperación” como aquellas personas que han sido remo-

vidos de la clase infectada, por inmunidad, muerte o aislamiento.  

De acuerdo con estas variables, se observa que todas las personas que se contagian, 

deberían inicialmente estar sanas, después se enferman y posteriormente se recuperan, 

limitándose así la posibilidad que una persona perteneciente al grupo R(t), se vuelva a 

contagiar. Considerando esto, se cumple la Ecuación 3.1: 

S(t) → I(t) → R(t) donde siempre se debe cumplir que: 

( ) ( ) ( )   0= + +    N S t I t R t t  (Ecuación 3.1) 

3.2.  PRINCIPIOS DEL MODELO SIR 

El modelo SIR, para que sea estadísticamente correcto y viable, siempre debe con-

siderar una población N suficientemente grande para que las variables S(t), I(t) y R(t), 

sean consideradas variables aleatorias continuas. Si esto no ocurre, no sería posible 
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utilizar técnicas de cálculo diferencial. Una vez considerado este requisito, existe una 

serie de postulados o supuestos, que son importantes para poder aplicar el modelo SIR. 

Estos principios son los siguientes (Uribarri, Rodríguez Meza y Cervantes Cota, 2013): 

- Sólo existe una enfermedad que es capaz de generar la infección y la propagación 

en las personas susceptibles. Este concepto es de suma importancia ya que, busca 

evidenciar solo el impacto de la enfermedad, excluyendo posibles fusiones o muta-

ciones que deriven en otro comportamiento. 

- El fin de la enfermedad siempre será el fallecimiento de la persona o la recuperación 

de la misma. Es fundamental señalar que en el Modelo SIR no existe la reinfección 

y la inmunidad parcial, ya que, si una persona se encuentra en esta situación, no 

podría ser clasificado en ninguno de los grupos de la población N y no sería factible 

realizar el modelo. Las infecciones que no concluyen con la recuperación o muerte 

del individuo infectado, se pueden analizar en los modelos de tipo SIRS, que son 

una variación de los modelos SIR y consideran este tipo de variables (Hern, 2014; 

Liu, Jiang, Hayat, Alsaedi y Ahmad, 2020). Sin embargo, no serán analizados en 

este trabajo, puesto que no existe evidencia significativa que demuestre que el virus 

COVID-19 pueda generar reinfección. 

- Al ser la población una variable continua, cada individuo perteneciente a N, inde-

pendiente de la clase en que se encuentre, tiene la misma probabilidad de coincidir 

con otro individuo y, por tanto, todo individuo susceptible tiene la misma probabi-

lidad de contraer la enfermedad (Brauer, Fred; Castillo, C.; Feng, 2000). 

- El tamaño de cada clase de la población N, se irá alterando en el tiempo de acuerdo 

a una tasa definida. Esto quiere decir que, a la clase I(t) se incorporará un cierto 

número de individuos de la clase S(t) que se han contagiado, a una determinada tasa 

de infección o tasa de contagio c(t). Es evidente que no todos los contactos de las 

personas contagiadas con aquellas de la clase I(t), generarán con certeza la transmi-

sión de la enfermedad, ya que existen innumerables variables que inciden y atenúan 

esta probabilidad. Para lograr interpretar esta situación, se define una probabilidad 

de contacto llamado β, que se entiende como la probabilidad por unidad de tiempo 

de que una persona susceptible sea realmente contagiada. Para obtener la tasa de 
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contagio c(t), debemos considerar los porcentajes de las siguientes fracciones de 

cada clase (Ecuación 3.2): 

( ) ( ) ( )
( ) ;   ( ) ;  ( ) =       ( ) ( )  ( ) 1= = + + =

S t I t R t
s tct i t r t s i t r t

N N
o

N
n  (Ecuación 3.2) 

donde: 

s(t) es el porcentaje de personas susceptibles sobre la población de tamaño N. 

i(t) es el porcentaje de personas infectadas sobre la población de tamaño N. 

r(t) es el porcentaje de personas recuperadas sobre la población de tamaño N. 

Considerando las ecuaciones anteriores, la probabilidad de contagio para un in-

dividuo  de la clase S(t), en un intervalo de tiempo ∆t, se define como la probabilidad 

que este sujeto susceptible sea contagiado por una persona infectada (es decir β), 

incorporando, además, el hecho que esa persona susceptible también haya interac-

tuado con k individuos distintos, de los cuales no se tiene certeza a qué clase corres-

ponden, y por tanto, poseen una probabilidad i(t) de estar realmente infectados. Ma-

temáticamente se expresa tal como se indica en la Ecuación 3.3: 

1 ( ) = persona

I
c t k t

N
  (Ecuación 3.3) 

Ahora bien, para el total de personas de la clase S(t), la tasa de contagio c(t) se 

calcula como en la Ecuación 3.4: 

( ) = 
I

c t S k t
N

  (Ecuación 3.4) 

- Siguiendo la misma lógica anterior, a la clase R(t), se integrarán todos aquellos in-

dividuos de la clase I(t) que logren recuperarse a una tasa de recuperación v(t) que 

está proporcionalmente relacionada a la clase I(t). Esta tasa de recuperación por uni-

dad de tiempo, se expresa como el producto de la cantidad de infectados I(t) y la tasa 

de retiro γ, donde γ corresponde a la razón que se trasladan pacientes enfermos al 

grupo de recuperados. Por lo tanto, se tiene que v(t)=I(t)γ. 

- El modelo SIR, además, posee una serie de condicionantes iniciales y finales que 

deben cumplirse para lograr determinar el comportamiento de la pandemia. De este 

modo, se tienen tres escenarios posibles: 
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◦ Antes que se inicie la infección: en una población N, en donde no existe brote 

infeccioso, siempre se tendrá que S(t)=N, I(t)=0 y R(t)=0.  

◦ Inicio de la infección: cuando se observa el primer caso infeccioso en una 

población N, se tiene que S(t)=N-1; I(t)=1; R(t)=0. Este dato es bastante 

importante, ya que posibilita generar la trazabilidad de la enfermedad desde 

el primer infectado.  

◦ Fin de la infección: teniendo en cuenta el comportamiento de las tasas de 

contagio y recuperación, es posible estimar el fin de la pandemia, donde: 

S(t)=N-X; I(t)=0; R(t)=X (con N ≥ X), siendo X el número total de infectados 

ya recuperados. La relevancia de estas igualdades es que el término de la 

pandemia no implica necesariamente que todos los individuos susceptibles 

se contagien, sino que, independiente del tamaño de la población N y del 

tiempo transcurrido, el número de infectados sea 0. 

 

3.3.  MODELO SIR TRADICIONAL 

3.3.1. Ecuaciones del modelo 

El modelo SIR tradicional, además de los principios generales anteriormente seña-

lados, tiene como particularidad que considera un periodo de tiempo muy pequeño desde 

que se produce el contagio hasta que ese individuo pueda transmitir la enfermedad. Esto 

quiere decir que una persona que adquiera la infección, en ese mismo instante podría 

contagiar a individuos susceptibles. También tiene como condición, que no existen 

muertes ni nacimientos durante el período que dure la pandemia, para de esta forma, 

mantener la población N constante, lo cual es uno de sus inconvenientes ya que en la 

realidad tienen lugar muertes y nacimientos. Así pues, las clases que componen la po-

blación N, se pueden observar en la Figura 3.1. 

Figura 3.1. Clases que componen la población del modelo SIR  

 

 

 

 Fuente: elaboración propia 
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Por consiguiente, se puede aseverar que la clase I(t) siempre aumentará mientras se 

cumpla la condición c(t) >v(t). Esta consecuencia es muy relevante, ya que permite ana-

lizar en cualquier tiempo t, la agresividad de una pandemia. Ahora bien, si se define un 

tiempo extremadamente pequeño (∆t), cada clase variará su población según las Ecua-

ciones 3.5 a 3.7:         

( )
( ) ( ) ( )+  = − 

I t
S t t S t S t k t

N
  (Ecuación 3.5) 

( )
( )

(  ) ( ) ( )   +  = +  − 
I t

I t t I t S t k t I t
N

t  (Ecuación 3.6) 

2

2
(  ) ( )) (+  = +

 


R t t R t I t t

v
  (Ecuación 3.7) 

Como se puede apreciar, el tamaño de la población de cada clase estará en constante 

movimiento según las tasas de contagio y recuperación, por lo que es posible definir 

estas variaciones en tres ecuaciones diferenciales (Ecuación 3.8 a 3.10), transformando 

el incremento de tiempo, en su respectiva condición diferencial (Anexo 1): 

 
= − 

 

dS I
S k

dt N
  (Ecuación 3.8) 

= − I
I

S
d

dt
k

N

I
   (Ecuación 3.9) 

=
dR

dt
I    (Ecuación 3.10) 

Estas tres ecuaciones diferenciales interpretan de manera simple los cambios en el 

tiempo de la población de cada clase. Se verifica que inicialmente todas las clases tienen 

un tamaño mayor o igual a cero y que, por otro lado, como N es constante, siempre la 

suma de ellas dará como resultado el tamaño total de la población (Ecuación 3.11). 

(0) 0;   (0) 0;   (0) 0  S I R  

( ) ( ) ( )+ + =S t I t R t N    (Ecuación 3.11) 

 

3.3.2. Número básico de reproducción R0 

Para estudiar si una enfermedad es endémica o no, se define un indicador llamado 

número básico de reproducción, el cual se denota por R0, que se puede interpretar como 

la tasa a la que se propaga la infección, o también, como el promedio de los contagios 
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que se generan cuando un individuo de la clase I(t) interactúa con una población sus-

ceptible. Dependiendo del valor del parámetro R0, es posible pronosticar la complejidad 

de la pandemia en el tiempo t. La composición de R0 se obtiene de las ecuaciones dife-

renciales del modelo SIR (Ecuaciones 3.8 a 3.10). 

Se observa que la Ecuación 3.8 tiene pendiente negativa, lo cual muestra que los 

individuos susceptibles siempre disminuirán. Por otro el contrario, en la Ecuación 3.10, 

la pendiente es positiva, lo cual señala que la población de recuperados siempre aumen-

tará. En el caso de la Ecuación 3.9, en donde se encuentra implícito el parámetro R0, la 

población de infectados I(t), dependerá del valor de los parámetros γ, β y k. Es decir: 

 
= =  

 
− −I I

dI I S
S k k

dt N N



      

−
 
= 
 

d
I

I S
k

dt N k





    

   ' 0 =  
dI S

I
dt k N


    

   ' 0  =  
dI S

I
dt k N


    

 Si I’>0 implica que la pandemia no está siendo controlada o que las medidas de 

contención no son suficientes, lo cual produce que la población I(t) aumente en el 

tiempo. Ahora bien, si I’<0, la población de infectados se reduce mitigándose la propa-

gación de la infección. En otras palabras, para tomar buenas decisiones de control y 

suavizar la evolución de la pandemia, los parámetros claves a considerar son la proba-

bilidad de contacto β, el número de individuos de interacción k y la tasa de retiro γ, los 

cuales componen el valor del parámetro R0 (implícito en la Ecuación 3.9). De acuerdo 

con esto se obtiene R0 (Ecuación 3.12): 

−
 

=  
 

d
I

I S
k

dt N k





  

0

1
−

 
=  

 
I

dI S
k

Rdt N
   

0




=R

k
   (Ecuación 3.12) 
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En consecuencia, el factor R0 está contrastando la tasa a la que está creciendo la 

enfermedad (βk) con la tasa a la que se está recuperando (γ). Es decir: 

0 1 0    →  = → 
k dI

k control
dt

R 



  

0 1 0   = → →  
k dI

k pandemia
dt

R 



  

Por esta razón, en la mayoría de los países, la estrategia principal está enfocada en 

reducir el factor R0 y que esa disminución sea estable en el tiempo. Esto se puede lograr 

mediante tres maneras, las cuales son las que actualmente se aplican para contener el 

COVID-19: 

- Limitar las formas de contagio entre los individuos, es decir, reducir el parámetro β 

mediante la utilización generalizada de mascarillas. Esto generará una disminución 

de la probabilidad de contagio por contacto entre contagiados y susceptibles.  

- Disminuir el número de interacciones que tenga cada uno de los individuos suscep-

tibles, es decir, limitar k mediante políticas de cuarentena para que así los individuos 

disminuyan al máximo todas las relaciones posibles. 

- Aumentar la tasa de recuperados γ, mediante tratamientos que logren reducir la po-

blación de infectados I(t). Para esto se requiere que exista un buen sistema de salud 

que permita tratar con eficiencia la mayor cantidad de individuos contagiados. 

 

3.3.3. Impacto e importancia de las vacunas 

En la evolución de una pandemia la inserción de una vacuna, dependiendo de su 

eficacia, tendrá un impacto significativo en la población infectada. Esta situación se 

explica principalmente porque todos aquellos individuos susceptibles que han sido va-

cunados serán trasladados directamente a la población de recuperados sin pasar por la 

etapa de infección. Matemáticamente esta situación se puede expresar como otra forma 

de disminuir la población de infectados y, por tanto, controlar la pandemia, ya que mien-

tras más se reduzca la población S(t), menor será la población de contagiados activos 

I(t):  
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0

0

1
                         1 0

 
=  

 
→−  

SdI S dI
control

t

R
I

Rd N N dt
    

0 0

0

1                     1 0    −  →
 

=  
 


S SdI dI

pandemia
t

R RI

Rd N N dt
  

Ahora bien, sea m la cantidad de personas susceptibles que son vacunadas, se ob-

serva que la población S(t) se reducirá a S(t)-mS(t) en el instante t, lo cual, expresándolo 

en términos de la ecuación anterior, se obtiene que (Ecuación 3.13): 

0

0

(1- )
1-

 
=  

 

S mdI

dt N

R I

R
   (Ecuación 3.13) 

En esta ecuación se puede visualizar que, mientras mayor sea el número de indivi-

duos vacunados, menor será la cifra de contagiados, independiente del valor de los pa-

rámetros de control que componen R0 (γ, β y k). 

3.3.4. Solución numérica y simulación del modelo SIR tradicional 

El sistema de ecuaciones diferenciales antes descrito no posee una solución analítica 

calculable manualmente, lo cual, hace indispensable estimar soluciones a partir de pro-

gramas computacionales robustos. A modo de ejemplo, se realizan varias simulaciones 

con datos reales de la evolución de la pandemia en Chile (Minsal Chile, 2020) mediante 

la utilización del programa R (paquete deSolve). Considerando que el período de trans-

misibilidad (L) en Chile es de 14 días (Colegio Médico de Chile y Sociedad Chilena de 

Infectología, 2020) y suponiendo que la tasa de recuperación es la inversa del período 

de transmisibilidad (Chang, 2017), se deduce que γ=1/L=0,0714. Por otro lado, como β 

es una probabilidad de contagio, debe ser un valor entre 0 y 1, y k al ser el número de 

interacciones que tiene cada individuo susceptible, puede ser mayor que uno (por esta 

causa, βk podría ser mayor que uno). 

Escenario 1: Sea N=19.134.898; S0=19.134.897; I0=1; R(0)=0; parámetros estima-

dos por método de mínimos cuadrados con los datos del primer mes de infección, es 

decir, desde el 3 de marzo al 3 de abril (kβ=0,38384; γ=0,0714; R0=5,37). Se ha 

tomado este intervalo de tiempo, para observar la evolución de la pandemia sin me-

didas de cuarentena en el país. De acuerdo con estos datos se definen las ecuaciones 

diferenciales en R y se busca una solución estimada, que se puede observar en el 

Gráfico 3.1. 
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Gráfico 3.1. Simulación 1 del Modelo SIR 

Para esta primera simulación, en donde R0=5,37, se observa que la proyección, 

es significativamente compleja, ya que se espera que el máximo de contagiados sea 

sobre los 10 millones de individuos. Sin embargo, para los primeros 30 días, es po-

sible ver cierta concordancia con la realidad, ya que, como R0 está ajustado al nivel 

acumulado de infectados por mínimos cuadrados, el modelo SIR se asemeja signifi-

cativamente a la situación de Chile, tal como se muestra en el Gráfico 3.2. 

Gráfico 3.2. Infectados acumulados de la Simulación 1 

Se aprecia que el número de infectados acumulados, aumenta exponencialmente, 

ya que, en los primeros 30 días de infección, no se decretaron medidas de confina-

miento que controlen los parámetros de R0.  

- Escenario 2: Con los datos del escenario anterior, pero ahora con R0 estimado a tres 

meses (kβ=0,21; γ=0,07; R0 =2,90) se obtendría la siguiente gráfica (Gráfico 3.3). 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 



ANÁLISIS DE LA PROPAGACIÓN Y EVOLUCIÓN DEL VIRUS COVID-19 CON MODELOS 

SIR. EVIDENCIA PARA CHILE 

Simón Pablo Contreras González  

 

 
Máster Universitario en Ciencias Actuariales y Financieras (MUCAF) 

 24 

Gráfico 3.3. Simulación 2 del Modelo SIR 

En este escenario, se observa que la tasa de contagio kβ, es mucho menor que en 

el caso anterior, lo cual indica claramente que las medidas de confinamiento y pre-

vención han generado un significativo impacto en la evolución de la pandemia. Esta 

disminución también indica que la pandemia no ha mostrado un comportamiento tan 

acelerado como se esperaba, ya que el número de contagiados, aunque es alto, se ha 

distribuido en el tiempo, como se observa en el Gráfico 3.4. 

Gráfico 3.4. Infectados acumulados de la Simulación 2 

Como se puede observar, el Modelo SIR sirve como un indicativo inicial para la 

interpretación del comportamiento y evolución de una pandemia, pero sus pronósti-

cos carecen de precisión, ya que, si extrapolamos esta simulación a los meses si-

guientes, se obtiene una curva estimada mucho más agresiva que la realidad. Esto 

se debe básicamente porque los parámetros calculados sólo tienen en cuenta el 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 
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periodo temporal de tres meses y el modelo SIR los proyecta a los meses siguientes 

sin considerar los posibles cambios futuros producidos en estos indicadores (Gráfico 

3.5). 

Gráfico 3.5. Extrapolación de la Simulación 2  

3.4.  MODELO SIR CON POBLACIÓN VARIABLE 

3.4.1. Ecuaciones del modelo 

Se debe ampliar y fortalecer el Modelo SIR, considerándose nuevos parámetros ca-

paces de interpretar la variabilidad de la población N. Estas variables son la tasa de 

mortalidad y natalidad derivadas del ciclo vital del ser humano y, por otro lado, la tasa 

de mortalidad como consecuencia del brote pandémico. Teniendo en cuenta que ϕ es la 

tasa de mortalidad, η la tasa de natalidad en un periodo de tiempo t y λ la proporción de 

individuos infectados que dejan de estar infectados pero que mueren producto de la en-

fermedad, se obtiene la siguiente estructura (Figura 3.2). 

Figura 3.2. Modelo SIR con población variable 

 

 

 

 

 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 

Fuente: elaboración propia 
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Es evidente que, en este modelo, N ya no será un parámetro constante, sino que 

dependerá de las entradas y salidas de individuos en cada clase en un espacio temporal 

t, ergo, si se agregan estas nuevas variables al Modelo SIR tradicional, se obtiene las 

Ecuaciones 3.14 a 3.16: 

( )
( ) ( ) ( ) ( ) ( )

( )
+  = −  −  + 

I t
S t t S t S t k t S t t N t t

N t
      (Ecuación 3.14) 

( ) ( )
( )

( ) ( ) ( ) ( ) ( )
(

( )
)

+  = +  −  −  −  − 
I t

I t t I t S t k t I It tt t I t
N

I
t

tt t     (Ecuación 3.15) 

( ) (( )(  ) ( ) )+  = +  −  − R t t R t t I t R t tI t t      (Ecuación 3.16) 

Se observa que el tamaño de la población N(t) ahora tiene comportamiento variable 

y, por lo tanto, la igualdad S(t)+I(t)+R(t)=N(t) solo se cumple inicialmente ya que, para 

un tiempo t+(∆t), la suma de las clases podría ser menor, igual o mayor a la totalidad de 

la población. Ahora bien, para definir las ecuaciones diferenciales del modelo, nueva-

mente se debe transformar el incremento en tiempo (∆t) en su respectiva diferencial (dt), 

obteniéndose las siguientes ecuaciones (Ecuaciones 3.17 a 3.19 y Anexo 2): 

= − − +
dS I

S k S N
dt N

      (Ecuación 3.17) 

)  (= − +
dI I

S k I
dt N

      (Ecuación 3.18) 

(1 )= − −
d

I
R

R
dt

      (Ecuación 3.19) 

3.4.2. Número básico de reproducción R0 

Al igual que en el Modelo SIR tradicional, el valor de R0 (Ecuación 3.20) se obtiene 

de la ecuación de infectados, que ahora depende también de ϕ, generándose la siguiente 

igualdad: 

 )
(

  (
)+ 

=  
 

= − + − I
dI I S

S k I k
dt N N k




 





  

0

1
= −

 
 
 

I
dI S

k
dt N R

   
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0
)(

=
+

k
R



 
 (Ecuación 3.20) 

El valor de R0 ahora considera el ciclo vital del ser humano en un espacio de tiempo 

t, lo cual lo hace un poco más cercano al comportamiento de una pandemia. Al igual 

que el Modelo SIR tradicional, si R0 < 1 el número de infectados se reduce en el tiempo, 

evidenciando un control del brote infeccioso, pero si R0 > 1 se evidencia un descontrol 

de la pandemia. No es trivial comentar que el valor de R0 para este modelo, será siempre 

menor que en el modelo anterior ya que en el denominador del parámetro siempre exis-

tirá un valor ϕ positivo que disminuirá el parámetro. 

3.4.3. Impacto de las vacunas 

Al igual que en el Modelo SIR tradicional, m es el porcentaje de personas suscepti-

bles que son vacunadas, reduciendo la población S(t) a S(t)-mS(t) en el instante t, lo cual, 

se observa en la Ecuación 3.21: 

(1 ) ( )− +
−

 
=  

 
I

dI S m
k

dt N k

 



   (Ecuación 3.21) 

donde, si m se aproxima a 1, la población susceptible será mucho menor que N, lo cual 

generará que la población de infectados disminuya independiente de los otros paráme-

tros. 

3.4.4. Simulación del modelo SIR con N variable 

La aplicación de este modelo al contexto chileno, requiere estimar los valores de ϕ, 

η y λ mediante los datos de mortalidad y natalidad obtenidos desde el Departamento de 

Estadísticas e Información de Salud (DEIS Chile, 2020): 

◦ Tasa de mortalidad (ϕ): en el año 2019, en Chile se produjeron 109.369 de-

funciones, que corresponde a una tasa anual de mortalidad de 0,57% y una 

mortalidad diaria de ϕ=0,0016%. 

◦ Tasa de natalidad (η): en el mismo año, se registraron 210.863 nacimientos 

en el país, lo cual corresponde a una tasa anual de natalidad de 1,10% y una 

tasa diaria de natalidad de η=0,00302%. 
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◦ Tasa de mortalidad derivada del Covid-19 (λ): este parámetro se estima uti-

lizando la información de individuos que se han contagiado, pero que ya no 

son infecciosos, ya sea por recuperación o por muerte. En efecto, a 10 de 

agosto de 2020 este número de personas es de 347.342, de los cuales 10.139 

han fallecido producto del virus. Por lo tanto, λ se corresponde con la pro-

porción de individuos que superaron la infección, pero que han fallecido, es 

decir λ =2,92%.   

- Escenario 1: Sea N0=19.134.898; S0=19.134.897; I0=1; R0=0; situación inicial sin 

medidas de confinamiento; R0 estimado con información desde el 3 de marzo al 3 

de abril. Considerando además que γ=0,0714, ϕ=0,0016%, η=0,0030% y λ=2,92%, 

se definen las ecuaciones diferenciales en el programa RStudio y se ajusta a la si-

tuación chilena mediante el método de mínimos cuadrados de los errores, obtenién-

dose un valor estimado de R0 =5,2 (kβ=0,37; γ=0,07) (Gráfico 3.6). 

Gráfico 3.6. Simulación 1 del Modelo con N variable 

Se observa que la población infectada I(t) es significativamente mayor que la 

estimada por el modelo SIR tradicional, lo cual evidencia una situación pandémica 

mucho más compleja debido a que el nivel máximo será mucho más alto. Por otro 

lado, en este modelo, se puede observar la tendencia de fallecidos acumulados, que, 

según esta estimación, se asemeja bastante a la cifra de defunciones producidas por 

el virus en el primer mes. Se observa, además, una tendencia con pendiente positiva, 

lo cual es atribuible a la escasez de medidas de confinamiento y de distanciamiento 

social en el país (Gráfico 3.7). 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 
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Gráfico 3.7. Total de fallecidos con N variable  

- Escenario 2: Sea N0=19.134.898; S0=19.134.897; I0=1; R(0)=0; medidas de confi-

namiento a partir de abril de 2020; R0 estimado con información desde el 3 de marzo 

al 3 de junio. Según estos parámetros, el modelo ajustado a la situación chilena me-

diante el método de mínimos cuadrados genera una estimación de fallecidos que se 

asemeja significativamente a la realidad, con R0=2,87 (kβ=0,20; γ=0,07) (Gráfico 

3.8). 

Gráfico 3.8. Modelo con N variable 

 

  

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 
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 EVOLUCIÓN DEL VIRUS COVID-19 EN CHILE 

4.1.  SITUACIÓN GENERAL 

De acuerdo con las cifras oficiales obtenidas del Ministerio de Salud de Chile, espe-

cíficamente de sus informes diarios COVID-19 (Minsal Chile, 2020), el comporta-

miento del virus desde el 3 de marzo hasta 9 agosto de 2020 ha presentado 373.056 

contagios, de los cuales 345.826 se han recuperado, 17.153 están en condición activa y 

10.077 han fallecido (Gráfico 4.1). 

Gráfico 4.1. Evolución Covid-19 en Chile 

Por otro lado, en relación a la incidencia diaria, se observa que la cifra mayor de 

contagios fue 8.120 individuos el 14 de junio. Después de este máximo, los casos diarios 

han disminuido escalonadamente los meses siguientes, mostrando una curva decreciente 

hasta principios de agosto, en donde los casos registrados se estabilizan en torno a 2.000 

individuos (Gráfico 4.2). 

Gráfico 4.2. Incidencia diaria del Covid-19 en Chile 

 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos desde el Ministerio de Salud de Chile 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos desde el Ministerio de Salud de Chile 
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4.2.  PARÁMETROS RELEVANTES 

Además de la mortalidad generada por la enfermedad, es imprescindible observar el 

comportamiento de las tasas de natalidad (η) y mortalidad (ϕ), las cuales son inherentes 

a la población N. A continuación, se detallan los aspectos más relevantes para cada pa-

rámetro: 

- Tasa de mortalidad (λ): corresponde a la proporción de infectados que han superado 

el estado de infección, pero que han fallecido debido a la enfermedad. En Chile, este 

parámetro ha tenido un comportamiento bastante volátil los primeros meses de pan-

demia, pero ha logrado una estabilidad razonable próxima al 3% en los meses de 

julio y agosto (Gráfico 4.3). 

 Gráfico 4.3. Evolución de la tasa de mortalidad (λ) en Chile 

- Tasa de natalidad (η): de acuerdo a los datos obtenidos del Ministerio de Salud de 

Chile y del Banco Mundial (DEIS Chile, 2020; World Bank, 2018) se observa que 

la tasa de natalidad (η) para 2019 es 1,10%, lo que equivale a una tasa diaria de 

0,003%. En el Gráfico 4.4 se puede visualizar la evolución de este indicador desde 

2002 hasta 2019, donde se refleja una significativa disminución de nacimientos. 

Gráfico 4.4. Tasa de natalidad en Chile (2002-2019) 

Fuente: Banco Mundial y Ministerio de Salud de Chile 

Fuente: Banco Mundial y Ministerio de Salud de Chile 
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- Tasa de mortalidad (ϕ): las estadísticas de defunciones considerando todas las causas 

básicas de muerte, es decir, por enfermedad o por accidente, estiman una tasa anual 

de mortalidad (ϕ) del 0,57% para el año 2019, lo cual equivale a una tasa diaria de 

mortalidad de 0,001%. Se observa que este parámetro se ha mantenido estable en 

los últimos años, entre el 0,5% y 0,6% anual (Gráfico 4.5). 

 Gráfico 4.5. Tasa de Mortalidad en Chile (2002-2019) 

 EVOLUCIÓN Y ESTIMACIÓN DE R0 EN CHILE 

El análisis de la evolución del virus Covid-19 en Chile requiere estimar el número 

reproductivo básico R0 durante el período de pandemia estudiado ya que el valor de este 

parámetro en el tiempo indica el impacto y la gravedad que la infección ha provocado 

en el país. En este apartado se calcula este indicador a través del Modelo SIR tradicional 

y del Modelo SIR con N variable y posteriormente se comparan estos resultados con 

otras metodologías utilizadas para aproximar R0. 

5.1.  CÁLCULO DE R0 MEDIANTE EL MODELO SIR TRADICIONAL 

Se obtiene mediante la resolución de las ecuaciones diferenciales del número de in-

fectados y recuperados del Modelo SIR tradicional (Anexo 3). Posteriormente se despe-

jan los valores de γ y βk y se obtienen las Ecuaciones 5.1 a 5.3: 

0( ) (( ) )=  −I t I ex kp t  (Ecuación 5.1) 

0( ( )) ( )
( )

−
− =

ln I t ln I

t
k   (Ecuación 5.2) 
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



  
−   

−
=

  − − 
 (Ecuación 5.3) 

Fuente: Banco Mundial y Ministerio de Salud de Chile 
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Considerando que ∆t=1 día, es posible obtener el parámetro R0 para cada instante t, 

utilizando las ecuaciones 5.1, 5.2 y 5.3 a partir de los casos activos de Chile desde el 13 

de marzo hasta el 9 de agosto de 2020 (Gráfico 5.1). 

 Gráfico 5.1. R0 estimado en Chile mediante el Modelo SIR tradicional 

Se puede apreciar que, de acuerdo con este método, R0 disminuye de forma paulatina 

en el tiempo, llegando a un R0=1,05 el día 9 de agosto. En promedio, la evolución de la 

pandemia en Chile ha presentado un R0=2,19 y en ningún instante ha bajado de 1. Esto 

quiere decir que, a pesar de su significativa disminución, el virus COVID-19 persistirá 

en el tiempo mientras este parámetro no sea menor que 1. 

5.2.  CÁLCULO DE R0 MEDIANTE EL MODELO SIR CON N VARIABLE 

Cuando N es variable, R0 se calcula a partir de la Ecuación 3.20, que considera ade-

más la tasa de mortalidad (ϕ). Por lo tanto, R0 se aproxima como: 

0
)(

=
+

k
R



 
 (Ecuación 5.20) 

donde γ y βk se calculan según las Ecuaciones 5.4 y 5.5 desarrolladas en el Anexo 4: 
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k      (Ecuación 5.4) 
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
  (Ecuación 5.5)   

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 
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Si ∆t=1 día, ϕ=0,0016% y λ=2,92%, se obtiene para el período estudiado, la evolu-

ción de R0 (Gráfico 5.2). 

 Gráfico 5.2. R0 estimado en Chile mediante el Modelo SIR con N variable  

Se observa que R0 presenta una volatilidad muy elevada en un inicio y sólo se logra 

estabilizar a medida que avanza la pandemia. Al 9 de agosto, se estima un R0=1,64, lo 

cual estaría indicando, si es que este valor se mantiene en periodos futuros, una persis-

tencia en la transmisión del virus.   

5.3.  CÁLCULO DE R0 MEDIANTE UN MÉTODO EMPÍRICO 

Otra forma de estimar R0 se logra utilizando el crecimiento de la tasa de infección 

en cada periodo t (Korennoy, Gulenkin, Gogin, Vergne y Karaulov, 2017). En efecto, si 

C(t) corresponde al número de individuos contagiados nuevos en el tiempo t y C0 al 

número de contagios al inicio de la pandemia, la relación entre ellos tiene inicialmente 

un comportamiento exponencial (Iglesias et al., 2011): 

0C(t)= C exp(Гt)  (Ecuación 5.6) 

donde Γ es la tasa en que ocurren nuevos casos, que está relacionada con R0 a través de 

la duración de la infección L (Ecuación 5.7). 

( )0R -1
Г =

L
 (Ecuación 5.7) 

 Mediante las Ecuaciones 5.6 y 5.7 y considerando que la duración de la infección 

es L=14 días (World Health Organization, 2020) se obtiene la estimación de R0 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 
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(Ecuación 5.8) que, al aplicarlo a la información diaria de Chile, genera la evolución de 

este parámetro en el tiempo (Gráfico 5.3). 

( )


0

0

ln C(t) - ln(C )
R = L+1

t
 (Ecuación 5.8) 

 Gráfico 5.3. Estimación de R0 en Chile mediante un método empírico 

Cabe destacar que la precisión de este método depende de la duración de la infección 

L ya que, mientras menor sea este parámetro, menor será la estimación de R0.  

5.4.  ESTIMACIÓN DE R0 MEDIANTE MÍNIMOS CUADRADOS 

Una de las formas más utilizadas para calcular R0 es minimizando la suma de los 

cuadrados de los residuos entre el número real de infectados de infectados I(t) y el nú-

mero estimado Ȋ(t) obtenido a partir del modelo SIR con N variable (Barroso, 2020). En 

efecto, si se define como SCD a la suma de los cuadrados de la diferencia entre I(t) y 

Ȋ(t) desde el 13 de marzo hasta el 9 de agosto de 2020, se obtiene la Ecuación 5.9. 

( )( )
2

0

ˆ( ) ( )
=

= −
T

t

SCD I t I t  (Ecuación 5.9) 

Considerando, además, la estimación de Ȋ(t) en función de R0 mediante el Modelo 

SIR, el valor de SCD es (Ecuación 5.10): 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 
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SCD I t I exp R
R

   (Ecuación 5.10) 

Mediante el complemento Solver de Microsoft Excel 2019, se minimiza el valor de 

SCD para cada valor t, obteniéndose el valor de R0 para cada periodo (Gráfico 5.4). 

 Gráfico 5.4. Estimación de R0 en Chile mediante Mínimos Cuadrados 

5.5.  CÁLCULO DE R0 MEDIANTE LA ECUACIÓN DE SUSCEPTIBLES 

Otra forma para encontrar una aproximación de R0 es despejando los parámetros γ y 

βk de las ecuaciones discretas 3.14 y 3.16 del modelo SIR con N variable (Tang et al., 

2020), de donde se obtienen las Ecuaciones 5.11 y 5.12: 
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
 (Ecuación 5.12) 

Considerando la información de la situación diaria de Chile, además de la tasa de 

natalidad η y la tasa de mortalidad λ, se obtiene la evolución de R0 en el tiempo (Gráfico 

5.5).  

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 
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 Gráfico 5.5. Estimación de R0 en Chile mediante la Ecuación de Susceptibles 

5.6.  CIFRAS REALES DE R0 

Todas las estimaciones anteriores tienden hacia un valor de R0 menos volátil y pró-

ximo a uno, lo cual es coherente con la información publicada por fuentes oficiales de 

la situación de la pandemia en Chile, específicamente con el número efectivo de repro-

ducción (Re) (ICOVID Chile, 2020; Leipzig Health Atlas, 2020). Ahora bien, resulta 

importante señalar que Re mide el número promedio de individuos que una persona in-

fectada puede contagiar cuando una fracción de la población es susceptible, de modo 

que, para contrastarlas con las estimaciones obtenidas, la evolución de este parámetro 

debe transformarse a R0 según la Ecuación 5.13 (Arroyo-Marioli, Bullano, Kučinskas y 

Rondón-Moreno, 2020): 

0

( 1)
( ) ( )

( )

 −
=  

 
e

S t
R t R t

N t
 (Ecuación 5.13) 

Una vez obtenidos los valores oficiales aproximados de la evolución de R0, a partir 

de los valores de Re, es posible compararlos gráficamente con las estimaciones efectua-

das en los apartados anteriores, evidenciándose la misma tendencia decreciente. En 

efecto, para el 9 de agosto, el valor de R0 publicados por ICOVID CHILE es de 1,05 y 

según Leipzig Health Atlas es 0,93 (ICOVID Chile, 2020; Leipzig Health Atlas, 2020) 

(Gráfico 5.6). 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 
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 Gráfico 5.6. Cifras oficiales de R0 en Chile 

5.7.  MODELO PROPUESTO PARA ESTIMAR R0 EN CHILE 

A fin de interpretar el comportamiento de R0 en Chile, se propone un modelo que 

reúne todas las estimaciones que se han realizado, de tal manera de abordar de manera 

significativa, las variables que influyen en la alteración de este indicador. De este modo, 

se define la Ecuación 5.14: 

4 5( ) ( ) ( ) ( ) ( )+1 2 3mod(t)= y ST t + y SN t + y EM t + y MC t y ES t  (Ecuación 5.14) 

donde: 

◦ mod(t): modelo propuesto. 

◦  ST(t): R0 estimado por el Modelo SIR tradicional.  

◦ SN(t): R0 estimado por el Modelo SIR variable. 

◦ EM(t): R0 estimado por el método empírico. 

◦ MC(t): R0 estimado por mínimos cuadrados. 

◦ ES(t): R0 estimado por la Ecuación de Susceptibles. 

Mediante la utilización de la metodología de mínimos cuadrados se ajusta el modelo 

estimado a las cifras reales de publicadas por ICOVID Chile, obteniéndose los paráme-

tros y1, y2, y3, y4 e y5. De este modo, se tiene la Ecuación 5.15: 

 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://apps.health-atlas.de/covid-19-grap-

her/ y https://www.icovidchile.cl/dinamica-de-contagios 
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...

               ...  

+mod(t)= -0,13× ST(t) - 0,05× SN(t)+0,17× EM(t)

+0,69× MC(t)+0,07× ES(t)
 (Ecuación 5.15) 

El coeficiente correlación de Pearson (ρ) entre el modelo mod(t) y las cifras de ICO-

VID es de 0,88, lo cual implica que el modelo tiene una correlación positiva significa-

tivamente alta con las cifras reales de la evolución de R0 en Chile (Gráfico 5.7).  

Gráfico 5.7. Modelo mod(t) estimado para Chile 

5.8.  TENDENCIA DE R0 EN OTROS PAÍSES 

Chile presenta una evolución de R0 semejante a otros países de Latinoamérica, es 

decir, con una situación inicial volátil y con valores a principios de agosto próximos a 

uno. Esto indica cierta estabilidad en el avance de la pandemia, lo cual es un paso im-

portante antes de lograr el control de la misma (Gráfico 5.8).  

 

 

 

 

 

 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.icovidchile.cl/dinamica-de-

contagios 
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 Gráfico 5.8. Evolución de R0 en países de Latinoamérica 

Por el contrario, la evolución de R0 en países que lograron salir de sus confinamien-

tos, actualmente se encuentran en períodos de rebrotes o expansión infecciosa, mos-

trando una tendencia totalmente diferente a la situación de Latinoamérica (Gráfico 5.9). 

Esto se explica principalmente al gran desfase temporal que existe entre ambos conti-

nentes lo cual señala la importancia de controlar y monitorear la evolución de R0 en 

países que aún no tienen rebrotes. 

 Gráfico 5.9. Evolución de R0 en países de Europa 

Fuente: información extraída desde http://metrics.covid19-analysis.org/ 

Fuente: información extraída desde http://metrics.covid19-analysis.org/ 
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 RESULTADOS DEL MODELO 

Aplicando el modelo mod(t) a la situación chilena, se obtiene el comportamiento 

aproximado de R0 para cada periodo t (Anexo 5). En efecto, se observa en el mes de 

agosto un decrecimiento significativo del parámetro R0, ubicándose por debajo del mí-

nimo establecido por el modelo SIR, lo cual indicaría, a priori, que la pandemia se ex-

tinguirá a medio plazo. Sin embargo, esta aseveración depende en gran medida del nivel 

de contagiados diarios el futuro y del número de infectados activos en cada período. Se 

observa, además, que las medias móviles a siete, quince y treinta días, aunque suavizan 

la curva de R0, presentan un comportamiento similar a la curva original.  

Resulta interesante destacar que la evolución de R0 en Chile entre marzo y agosto, 

presenta una tendencia decreciente, con valores fluctuantes entre 0,9 y 3,0, lo cual indica 

la baja volatilidad de este parámetro en el tiempo. 

 Gráfico 6.1. Estimación de R0 para Chile mediante modelo mod(t) 

PROYECCIONES Y ESCENARIOS: 

Para interpretar el comportamiento de la curva de R0 mediante el modelo mod(t) es 

necesario proyectar la situación de la pandemia en Chile en los meses siguientes para 

determinar en qué momento se podrían generar puntos de inflexión en la curva que pro-

nostiquen con bastante seguridad la presencia de un rebrote en el país. Para realizar esto, 

se consideran 3 escenarios: optimista, aleatorio y pesimista. 

- Escenario optimista: mediante la utilización de la ecuación de Weibull (Smyth, 

2006, pp. 338-339), se proyecta la evolución de los casos totales y recuperados hasta 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 
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el 31 de diciembre de 2020. De este modo, con la información de la situación de 

Chile hasta el 24 de agosto, se ajustan los valores diarios a la ecuación de Weibull 

con el programa RStudio, obteniéndose los siguientes resultados (Ecuaciones 6.1 y 

6.2): 

, 98,9Casos=6872 9+(460350,9)×exp(-exp(-3,2×(ln(t)- ln( ))))  (Ecuación 6.1) 

R(t)= 4760,3+(429995,3)×exp(-exp(-3,6×(ln(t)- ln(98,2))))  (Ecuación 6.2) 

     Cabe señalar que, a través de estas dos funciones, se estima la curva de infectados 

I(t), la cual también es necesaria para calcular R0 bajo el modelo mod(t). Utilizando 

las Ecuaciones 6.1 y 6.2 se proyecta la evolución de la pandemia en Chile, de 

acuerdo al Gráfico 6.2.  

 Gráfico 6.2. Escenario optimista con la ecuación de Weibull 

Ahora bien, aplicando el modelo mod(t) a lo proyectado en este escenario, se 

obtienen los datos de la evolución de R0 (Anexo 6) visualizándose la mitigación y 

control de la pandemia fundamentalmente porque los valores de R0 son decrecientes 

en el tiempo y muy por debajo del mínimo (Gráfico 6.3). 

 

 

 

 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 
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 Gráfico 6.3. Evolución de R0 en el escenario optimista 

De acuerdo a los Gráficos 6.2 y 6.3 se deduce que la disminución de R0 depende 

de la evolución del número de casos totales y el número de recuperados. En efecto, 

en ambos casos, se proyecta una curva con crecimiento decreciente, lo cual impacta 

en la cifra de individuos activos ya que se mantienen estables en el tiempo.  

- Escenario aleatorio: tomando en cuenta que los casos diarios de nuevos infectados 

y recuperados han fluctuado entre 1.000 y 3.000 individuos en los últimos meses, es 

posible proyectar la situación futura de la pandemia añadiendo parámetro variable. 

En efecto, si se considera un incremento aleatorio diario entre 1.000 y 3.000 perso-

nas, se obtiene la siguiente aproximación de la evolución de la pandemia (Gráfico 

6.4). 

 Gráfico 6.4. Escenario aleatorio 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 
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Sin embargo, esta proyección al tener un componente aleatorio, conduce a que 

el modelo mod(t) genere innumerables estimaciones de R0 para cada periodo t, difi-

cultando la interpretación de los datos. Para evitar este inconveniente, y aproximar 

los resultados a valores concretos, se realiza una simulación por el método de Monte 

Carlo, que permite obtener el valor mínimo y máximo esperado del periodo proyec-

tado, el valor promedio y el valor aproximado de R0 para el día 31 de diciembre. De 

esta forma, mediante la utilización del lenguaje Visual Basic, se generan 5.000 si-

mulaciones, obteniéndose los siguientes resultados: 

◦ R0 (31 diciembre): 1,0867 

◦ R0 máximo: 1,132 

◦ R0 mínimo: 0,888 

Considerando estos valores, se proyecta la estimación de la evolución de R0 en 

el escenario aleatorio (Gráfico 6.5). 

 Gráfico 6.5. Evolución de R0 en el escenario aleatorio 

Bajo este escenario, se observa un leve aumento en el valor de R0, advirtiendo la 

existencia de persistencia en la evolución de la pandemia. Esta situación se debe 

básicamente al crecimiento sostenido de los individuos infectados activos y, a su 

vez, al mayor incremento en la cantidad de nuevos contagiados que la de nuevos 

recuperados (Figura 6.4). De todas formas, para esta proyección las estimaciones a 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 
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corto plazo no son de tanta gravedad como en los meses iniciales de la pandemia ya 

que los valores de R0 oscilan en torno a 1. 

Escenario pesimista: una situación descontrolada, extrema y muy grave ocurre 

cuando los nuevos casos diarios se incrementan de manera exponencial y los 

individuos recuperados sólo aumentan de forma lineal. Este escenario es 

evidentemente catrastófico ya que diariamente habría muchos más infectados que 

recuperados, lo cual haría colapsar la capacidad hospitalaria del país y se producirían 

muchos fallecimientos. Teniendo en cuenta este escenario los casos acumulados y 

los casos recuperados se proyectan según las siguientes ecuaciones: 

 4Casos = 0,000045t +1480t+97266  (Ecuación 6.3) 

R(t) = 2196,6t+2  (Ecuación 6.4) 

La evolución de la pandemia considerando estas dos funciones, presenta la si-

guiente tendencia (Gráfico 6.6):  

Gráfico 6.6. Escenario pesimista mediante ecuación exponencial 

El aumento explosivo en el número de infectados activos proyecta un escenario 

muy desfavorable para Chile ya que la evolución de R0 en este periodo, según el 

modelo mod(t), se pronostica extremadamente elevado (Gráfico 6.7).  

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 
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Gráfico 6.7. Evolución de R0 en el escenario pesimista 

En este escenario se estima un R0=2,19 para fin de año, lo que evidencia un 

descontrol total de la pandemia que solamente se podría mitigar tomando medidas 

extremas de confinamiento, ya que su evolución también sigue un comportamiento 

exponencial. 

 CONCLUSIONES Y RECOMENDACIONES 

Los resultados de este trabajo evidencian la trascendencia y relevancia del cálculo 

de la tasa de propagación, en cualquiera de sus metodologías, ya que, a través de su 

estimación, se pueden calibrar las medidas de mitigación de una pandemia o brote in-

feccioso. Sin lugar a dudas, el modelo SIR es una herramienta fundamental para desci-

frar el comportamiento de la propagación de un virus y es el punto de partida para añadir 

nuevas variables que permitan ajustar aún más los posibles valores de R0 en el tiempo. 

Por otro lado, el estudio de este modelo, ha revelado, además, la dificultad para deter-

minar los parámetros que componen R0, ya que es muy probable que existan sesgos 

producidos por la omisión de variables implícitas propias de la propagación del virus y 

del país en estudio.  

Ahora bien, las proyecciones de la propagación del virus COVID-19 en Chile, y 

especialmente las estimaciones de R0 en el tiempo, permiten concluir y recomendar lo 

siguiente: 

Fuente: elaboración propia a partir de datos extraídos de https://www.gob.cl/coronavirus/ 
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- Si las autoridades son capaces de mantener tasas de propagación con valores meno-

res a uno durante largos periodos de tiempo, es muy probable que se reduzca signi-

ficativamente la persistencia del virus, lo cual encaminaría al país hacia el control y 

contención de la pandemia. Esto es de vital importancia, pues la experiencia inter-

nacional indica que gran parte de los países europeos que lograron controlar las tasas 

de propagación del virus, y que, por diversos motivos, no pudieron mantener esas 

cifras durante un tiempo prolongado, lamentablemente presentan brotes aún peores 

que las iniciales. En Chile, los cálculos anticipan que los contagios se mantendrán 

en niveles razonablemente bajos y que es muy probable que el total de casos siga un 

crecimiento decreciente. Sin embargo, si el país no logra mantener en el tiempo las 

directrices y recomendaciones de distanciamiento social, cuarentenas focalizadas y 

uso de implementos que disminuyan la probabilidad de contagio, es posible que se 

produzcan rebrotes de características similares a las ocurridas en Europa. 

- Además de la necesidad de un crecimiento decreciente de los casos nuevos en el 

tiempo, otro de los condicionantes para que la tasa de propagación del virus se man-

tenga en niveles inferiores a uno es que la cifra diaria de recuperados nuevos sea al 

menos igual que la cifra de infectados nuevos. De acuerdo con las cifras actuales de 

Chile, las curvas de casos y recuperados totales se proyectan razonablemente de 

forma paralela en el tiempo, lo que mantendría estable el número de casos activos 

durante la pandemia, disminuyendo la persistencia del virus.  

- Al ser Chile un país muy extenso, resulta necesario estimar la tasa de propagación 

del virus para cada ciudad en particular para focalizar las medidas de control y tra-

zabilidad del virus. Para ello se recomienda realizar un modelo estimativo ajustado 

a la realidad de cada sector con el fin de señalar las diferencias del impacto y preva-

lencia del virus en cada zona. Se sugiere utilizar un modelo semejante al planteado 

en este trabajo, considerando además las características propias de cada territorio. 

Limitaciones del modelo SIR y de la estimación de R0: 

- Una de las grandes limitaciones que presenta el modelo SIR es que no considera las 

posibles mutaciones del virus durante su fase epidémica, lo que podría alterar signi-

ficativamente las tasas de contagio y recuperación. Esta omisión resulta de mucha 

complejidad cuando se presentan nuevas cepas de la infección, lo cual obligaría a 
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modificar el modelo hasta ampliarlo hacia modelos más avanzados que integran el 

hecho de la pérdida de la inmunidad o que eventualmente no exista la recuperación 

(modelos SIRS y SIS).   

- Otra de las limitaciones del modelo SIR es que considera que todos los individuos 

susceptibles tienen la misma probabilidad de contagio, independiente de su natura-

leza o su ubicación. Es por esto que, para adaptar y ajustar el modelo, se recomienda 

realizar estimaciones en poblaciones más pequeñas, de tal manera de al menos, apro-

ximar la homogeneidad de los individuos.  

- Finalmente, otra limitación del modelo es que no logra abordar la distribución de la 

edad de la población, factor que sin duda afecta directamente la dinámica de la pan-

demia. En efecto, la probabilidad de fallecimiento de individuos más jóvenes es me-

nor que la población en general y en el modelo SIR no se considera.   
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ANEXO 1. ECUACIONES DEL MODELO SIR TRADICIONAL 

En este apartado se explica detalladamente la obtención de las ecuaciones diferen-

ciales del modelo SIR tradicional: 

- Primera ecuación diferencial (Ecuación 3.8): 

( )
( ) ( ) ( )  +  = − 

I t
S t t S t S t k t

N
   

( )
( ) - ( ) ( )  +  = − 

I t
S t t S t S t k t

N
   

 
= − 

 

dS I
S k

dt N
  (Ecuación 0.1) 

- Segunda ecuación diferencial (Ecuación 3.9): 

( )
( )

(  ) ( ) ( )     +  = +  − 
I t

I t t I t S t k t I t t
N

  

( )(  ) ( ) ( )    +  − = −
I

I t t I t S t k dt I dt
N

t    

 
= − 

 

I
dI S k I dt

N
    

= − I
I

S
d

dt
k

N

I
   (Ecuación 0.2) 

- Tercera ecuación diferencial (Ecuación 3.10): 

((  )  )( )  +  = + R It tt t R t   

( ) ( )  ( )+  − = R t IR tt t t   

=dR tId   

=
dR

dt
I    (Ecuación 0.3) 
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ANEXO 2. ECUACIONES DEL MODELO SIR CON N VARIABLE  

En este apartado se explica en detalle la obtención de las ecuaciones diferenciales 

del modelo SIR con N variable.  

- Primera ecuación diferencial (Ecuación 3.17):  

( )
( ) ( ) ( ) ( ) ( )

( )
+  = −  −  + 

I t
S t t S t S t k t S t t N t t

N t
     

( )
( ) ( ) ( ) ( )

( )
= +  − = −  −  + 

dS I t
S t t S t S t k t S t t N t

dt N t
     

= − − +
dS I

S k S N
dt N

    (Ecuación 3.17) 

- Segunda ecuación diferencial (Ecuación 3.18): 

( ) ( )
( )

(  ) ( ) ( )   ( ) ( )
( )

( )+  = +  −  −  −  − tI
I t

t t I t S t k t I t t I t t I t
N t

I t t        

( ) ( )
( )

(  ) ( ) ( )   ( ) ( )(
( )

)= +  − =  −  −  −  − 
dI I t

I t t I t S t k t tt I tI t t I t I t
dt N t

t     

  ( )   = − − − − = − −
dI I I

S k I I I S k I I
dt N

I
N

        − + II    

  = − − I
dI I

S k I
dt N

    

)  (= − +
dI I

S k I
dt N

    (Ecuación 3.18) 

- Tercera ecuación diferencial (Ecuación 3.19): 

( ) ( ) ( ) ( ) ( )+  = +  −  − R t t R t I t t I t t R t t    

( ) ( ) ( ) ( ) ( )= +  − =  −  − 
dR

R t t R t I t t I t t R t t
dt

     

= − −
dR

I I R
dt

     

(1 )= − −
dR

I R
dt

    (Ecuación 3.19) 
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ANEXO 3. CÁLCULO DE R0 (MODELO SIR TRADICIONAL) 

Para estimar R0, mediante las ecuaciones diferenciales del Modelo SIR tradicional, 

se considera como supuesto inicial que la población N es suficientemente grande para 

que S ≈ N. De esta forma, se observa que: 

= − I
I

S
d

dt
k

N

I
   (Ecuación 0.1) 

* =  ( )          
d I

S k kI
N

I
I I I

dt
k k    =− − −=   

*( ) = −
dI

I
dt

    

*( ) = −dI I dt    

*( ) −= 
dI

dt
I

    

*( )= +−lnI t c    

*(( ) ) ( )− + =exp t c I t    

0(0) ( )= =I exp c I  

0

*( ) (( ) )−= I t I exp t   
 

0( ) (( ) )=  −I t I ex kp t  (Ecuación 5.2) 

Ahora bien, despejando de la Ecuación 5.1 es posible obtener el valor de βk-γ: 

0( ) (( ) ) I t I exp k t =  −   

0( ( )) ( (( ) ))=  −ln I t ln I kexp t   

0( ( )) ( ) ( (( ) ))= −+ln I t ln I ln kexp t   

0( ( )) ( ) ( )= + −l tkn I t ln I     

0( ( )) ( )
( )

−
− =

ln I t ln I

t
k   (Ecuación 5.3) 

Por otro lado, considerando la Ecuación 5.1 y aplicándola a la Ecuación 3.10, se 

obtiene el valor de γ:  

=
dR

dt
I    (Ecuación 0.4) 
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0 (( ) )  = = − I I exd p dR dt y k t t       
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Mediante las Ecuaciones 5.2 y 5.3 se obtienen los valores de γ y βk, permitiendo 

calcular R0 en cualquier instante t.  
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ANEXO 4. CÁLCULO DE R0 (MODELO SIR CON N VARIABLE) 

Para estimar R0, mediante el Modelo SIR con N variable, se considera nuevamente 

como supuesto inicial que la población N es suficientemente grande para que S ≈ N. De 

esta manera, se observa que: 

)  (= − +
dI I

S k I
dt N

      (Ecuación 0.1) 

) )  ( (= − + += −
dI I

S k I kI I
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( ) 0(0) = =I exp c I   

( )( )0 (( ) )=  − +I t I exp tk     

Aplicando logaritmos, se obtiene el valor de βk- (ϕ+ γ): 

0( ( )) ( )
)(

−
+ =−

ln I t ln I

t
k      (Ecuación 5.4) 

Por otro lado, es posible obtener una aproximación del valor de γ (Ecuación 5.5) 

mediante la Ecuación 3.16 para el caso donde ∆t=1: 

( ) (( )(  ) ( ) )+  = +  −  − R t t R t t I t R t tI t t      (Ecuación 0.2) 

 
 

)

( )

(

1

 ( )
=

−

+ − +R t 1 R t

I t

1 


  (Ecuación 5.5)   

Finalmente, sabiendo que ϕ es conocido, se obtiene R0 para cada instante t, conside-

rando las ecuaciones 5.4 y 5.5. 
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ANEXO 5. RESULTADOS DEL MODELO PROPUESTO PARA 

CHILE 

Fecha Casos N(t) S(t) I(t) R(t) ST SN EM MC ES R0 mod(t) 

01-08-2020 357.658 19.169.476 18.811.818 17.621 340.037 1,052 1,560 1,704 1,157 1,059 0,951 

02-08-2020 359.731 19.169.706 18.809.975 17.712 342.019 1,052 1,667 1,703 1,156 1,077 0,946 

03-08-2020 361.493 19.169.935 18.808.442 17.810 343.683 1,052 1,463 1,684 1,154 0,629 0,921 

04-08-2020 362.962 19.170.164 18.807.202 16.887 346.075 1,049 1,517 1,663 1,153 0,892 0,932 

05-08-2020 364.723 19.170.393 18.805.670 16.640 348.083 1,048 1,515 1,675 1,151 1,001 0,941 

06-08-2020 366.671 19.170.623 18.803.952 16.614 350.057 1,047 1,487 1,680 1,150 1,054 0,946 

07-08-2020 368.825 19.170.852 18.802.027 16.699 352.126 1,047 1,499 1,684 1,149 1,103 0,949 

08-08-2020 371.023 19.171.081 18.800.058 16.880 354.143 1,048 1,575 1,682 1,148 1,171 0,949 

09-08-2020 373.056 19.171.310 18.798.254 17.153 355.903 1,048 1,649 1,671 1,147 1,277 0,949 

10-08-2020 375.044 19.171.539 18.796.495 17.563 357.481 1,049 1,466 1,665 1,146 0,718 0,918 

11-08-2020 376.616 19.171.769 18.795.153 16.897 359.719 1,047 1,522 1,640 1,145 0,833 0,918 

12-08-2020 378.168 19.171.998 18.793.830 16.544 361.624 1,046 1,535 1,635 1,144 1,050 0,932 

13-08-2020 380.034 19.172.227 18.792.193 16.604 363.430 1,046 1,495 1,647 1,143 1,081 0,937 

14-08-2020 382.111 19.172.456 18.790.345 16.734 365.377 1,046 1,491 1,652 1,142 0,926 0,927 

15-08-2020 383.902 19.172.686 18.788.784 16.556 367.346 1,045 1,491 1,636 1,141 1,072 0,934 

16-08-2020 385.946 19.172.915 18.786.969 16.666 369.280 1,045 1,588 1,643 1,140 0,983 0,923 

17-08-2020 387.502 19.173.144 18.785.642 16.604 370.898 1,045 1,867 1,616 1,139 1,276 0,924 

18-08-2020 388.855 19.173.373 18.784.518 16.869 371.986 1,045 1,330 1,601 1,138 0,425 0,889 

19-08-2020 390.037 19.173.603 18.783.566 15.174 374.863 1,040 1,450 1,586 1,137 0,986 0,919 

20-08-2020 391.849 19.173.832 18.781.983 15.115 376.734 1,040 1,442 1,618 1,136 1,035 0,928 

21-08-2020 393.769 19.174.061 18.780.292 15.149 378.620 1,040 1,437 1,619 1,135 1,036 0,928 

22-08-2020 395.708 19.174.290 18.778.582 15.186 380.522 1,040 1,549 1,616 1,134 1,317 0,941 

23-08-2020 397.665 19.174.520 18.776.855 15.634 382.031 1,041 1,631 1,613 1,133 1,433 0,943 

24-08-2020 399.568 19.174.749 18.775.181 16.188 383.380 1,042 1,430 1,608 1,133 0,713 0,901 

Esta tabla muestra la estimación de R0 en Chile mediante el modelo mod(t) desde el 01 al 24 de agosto, 

donde: N(t) es la población total en el instante t; S(t) es la población susceptible en el instante t; I(t) es 

la población infectada en el instante t; R(t) es la población recuperada en el instante t; ST es la estima-

ción de R0 mediante el modelo SIR tradicional; SN es la estimación de R0 mediante el modelo SIR con 

N variable; EM es la estimación de R0 mediante método empírico; MC es la estimación de R0 mediante 

mínimos cuadrados; ES es la estimación de R0 mediante la ecuación susceptible y R0 mod(t) es la apro-

ximación de R0 mediante el modelo mod(t). 

Fuente: elaboración propia 
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ANEXO 6. RESULTADOS DEL ESCENARIO 1 

Fecha mod(t)  Fecha mod(t)  Fecha mod(t)  Fecha mod(t) 

26-08-2020 0,902  27-09-2020 0,807  29-10-2020 0,679  30-11-2020 0,503 

27-08-2020 0,901  28-09-2020 0,804  30-10-2020 0,675  01-12-2020 0,497 

28-08-2020 0,898  29-09-2020 0,801  31-10-2020 0,670  02-12-2020 0,490 

29-08-2020 0,896  30-09-2020 0,797  01-11-2020 0,665  03-12-2020 0,484 

30-08-2020 0,893  01-10-2020 0,793  02-11-2020 0,660  04-12-2020 0,477 

31-08-2020 0,890  02-10-2020 0,790  03-11-2020 0,655  05-12-2020 0,469 

01-09-2020 0,887  03-10-2020 0,786  04-11-2020 0,650  06-12-2020 0,461 

02-09-2020 0,885  04-10-2020 0,783  05-11-2020 0,645  07-12-2020 0,453 

03-09-2020 0,882  05-10-2020 0,779  06-11-2020 0,640  08-12-2020 0,444 

04-09-2020 0,879  06-10-2020 0,775  07-11-2020 0,635  09-12-2020 0,436 

05-09-2020 0,876  07-10-2020 0,772  08-11-2020 0,630  10-12-2020 0,427 

06-09-2020 0,873  08-10-2020 0,768  09-11-2020 0,625  11-12-2020 0,418 

07-09-2020 0,871  09-10-2020 0,764  10-11-2020 0,620  12-12-2020 0,409 

08-09-2020 0,868  10-10-2020 0,760  11-11-2020 0,615  13-12-2020 0,400 

09-09-2020 0,865  11-10-2020 0,756  12-11-2020 0,609  14-12-2020 0,391 

10-09-2020 0,862  12-10-2020 0,752  13-11-2020 0,604  15-12-2020 0,382 

11-09-2020 0,859  13-10-2020 0,748  14-11-2020 0,598  16-12-2020 0,373 

12-09-2020 0,856  14-10-2020 0,744  15-11-2020 0,593  17-12-2020 0,363 

13-09-2020 0,853  15-10-2020 0,740  16-11-2020 0,587  18-12-2020 0,353 

14-09-2020 0,850  16-10-2020 0,736  17-11-2020 0,582  19-12-2020 0,343 

15-09-2020 0,847  17-10-2020 0,732  18-11-2020 0,576  20-12-2020 0,333 

16-09-2020 0,843  18-10-2020 0,728  19-11-2020 0,570  21-12-2020 0,323 

17-09-2020 0,840  19-10-2020 0,724  20-11-2020 0,565  22-12-2020 0,313 

18-09-2020 0,837  20-10-2020 0,719  21-11-2020 0,559  23-12-2020 0,303 

19-09-2020 0,834  21-10-2020 0,715  22-11-2020 0,553  24-12-2020 0,292 

20-09-2020 0,831  22-10-2020 0,711  23-11-2020 0,547  25-12-2020 0,281 

21-09-2020 0,828  23-10-2020 0,706  24-11-2020 0,541  26-12-2020 0,270 

22-09-2020 0,824  24-10-2020 0,702  25-11-2020 0,535  27-12-2020 0,259 

23-09-2020 0,821  25-10-2020 0,697  26-11-2020 0,529  28-12-2020 0,248 

24-09-2020 0,818  26-10-2020 0,693  27-11-2020 0,522  29-12-2020 0,237 

25-09-2020 0,814  27-10-2020 0,688  28-11-2020 0,516  30-12-2020 0,225 

26-09-2020 0,811  28-10-2020 0,684  29-11-2020 0,510    
Esta tabla muestra los resultados del modelo propuesto mod(t) para el escenario 1. 

Fuente: elaboración propia 
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ANEXO 7. CÓDIGOS UTILIZADOS DEL PROGRAMA R 

CÓDIGO PARA EL MODELO SIR TRADICIONAL: 

library(deSolve) 

library(openxlsx) 

rm(list=ls()) 

 

"1. Función que calcula las derivadas del modelo SIR" 

sir= function(tiempo,x,parametros){ 

  with(as.list(c(parametros, x)),{ 

    dS <- - k*beta*S*I/(S+I+R) 

    dI <- + k*beta*S*I/(S+I+R) - gamma*I 

    dR <- gamma*I 

    derivadas <- c(dS, dI, dR) 

    return(list(derivadas)) 

  }) 

  } 

parametros=c(k=1,beta=0.38,gamma=0.0714) 

inicio=c(S=19134897,I=1,R=0) 

dt=seq(0,90,1) 

solución=as.data.frame(ode(y=inicio,times=dt,func=sir,parms = parametros)) 

attach(solución) 

N=sum(inicio) 

R0 = with(as.list(parametros), {(k*beta)/gamma}) 

print(paste("R0 = ", R0), quote=FALSE) 

plot(dt, S, type="l", col="black",ylim=c(0, N), xlab="tiempo (en días)",  

     ylab="número de individuos", lwd=3) 

lines(dt, I, type="l", col="red",lwd=3) 

lines(dt, R, type="l", col="blue", lwd=3) 

title("Simulación 1") 

legend(5, 14000000, legend=c("S(t): Pob. Susceptible", "I(t): Pob. Infectada", "R(t): P

ob Recuperada"), 

       col=c("black", "red", "blue"), lty=rep(1, 3)) 

write.xlsx(solución, "D:/TFM/solucion.xlsx") 

 

CÓDIGO PARA EL MODELO SIR CON N VARIABLE: 

library(deSolve) 

library(openxlsx) 

rm(list=ls()) 

 

"2. Función que calcula las derivadas del modelo SIR con N variable" 

 

sir= function(tiempo,x,parametros){ 

   

  with(as.list(c(parametros, x)),{ 
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    dS <- - (k*beta*S*I/(S+I+R))+fi*S+n*(S+I+R) 

    dI <- + k*beta*S*I/(S+I+R) - gamma*I-fi*I 

    dR <- gamma*I*(1-lambda)-fi*R 

    derivadas <- c(dS, dI, dR) 

    return(list(derivadas)) 

  }) 

} 

parametros=c(k=1,beta=0.37,gamma=0.07, fi=0.0016/100, n=0.00302/100, lambda=2.

92/100) 

inicio=c(S=19134897,I=1,R=0) 

dt=seq(0,90,1) 

solución=as.data.frame(ode(y=inicio,times=dt,func=sir,parms = parametros)) 

attach(solución) 

N=sum(inicio) 

R0 = with(as.list(parametros), {(k*beta)/(gamma+fi)}) 

print(paste("R0 = ", R0), quote=FALSE) 

plot(dt, S, type="l", col="black",ylim=c(0, N), xlab="tiempo (en días)",  

     ylab="número de individuos", lwd=3) 

lines(dt, I, type="l", col="red",lwd=3) 

lines(dt, R, type="l", col="blue", lwd=3) 

title("Simulación 1") 

legend(5, 14000000, legend=c("S(t): Pob. Susceptible", "I(t): Pob. Infectada", "R(t): P

ob Recuperada"), 

       col=c("black", "red", "blue"), lty=rep(1, 3)) 

write.xlsx(solución, "D:/TFM/solucion.xlsx") 
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ANEXO 8. CÓDIGO UTILIZADO EN VISUAL BASIC 

CÓDIGO PARA SIMULACIÓN DE MONTE CARLO: 

Sub simulacion() 

On Error Resume Next 

Sheets("NORMAL MONTECARLO").Select 

Range("a1").Select 

Dim i As Long, c As Long 

Dim R0 As Double 

Dim prom As Double 

Dim max As Double 

Dim min As Double 

c = Val(InputBox("iteraciones?", , 5000)) 

Columns("K:K").Clear 

Columns("l:l").Clear 

Columns("m:m").Clear 

Columns("n:n").Clear 

Range("a1").Select 

For i = 1 To c 

    R0 = Range("j3") 

    Range("j4") = i 

    Cells(i, 11) = R0 

Next i 

For i = 1 To c 

    prom = Range("j11") 

    Cells(i, 12) = prom 

Next i 

For i = 1 To c 

    min = Range("j12") 

    Cells(i, 13) = min 

Next i 

For i = 1 To c 

    max = Range("j13") 

    Cells(i, 14) = max 

Next i 

End Sub 

 


