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INTRODUCCIÓN  
  

Las   enfermedades   infecciosas   son   un   gran   problema   de  

provocan   alrededor   de   13  millones   de  muertes   cada   año.  

de   las   enfermedades   infecciosas      han   sido   propuestos.  

epidemiología,  es  proporcionar  información  útil  para  tomar  

Una  pregunta  fundamental  en  el  estudio  de  las  epidemias  es  
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evolución  en  relación  con  la  transmisión  de  enfermedades.  

relaciones  sociales,  económicas  u  otras.  La  evolución  de  la  

forma  la  relación  entre  dos  individuos  puede  verse  afectada.  

interrelacionan   la   topología   de   la   red   con   la   propagación  

de  la  enfermedad.    En  particular,    dada  una  probabilidad  de  

Adicionalmente,  se  estudia  cómo  el  grado  de  conectividad  

enfermedad.  

MODELO   SIR      UTILIZANDO   REDES   O   GRAFOS  
DINÁMICOS

El   modelo   SIR   divide   la   población   en      tres   clases:   Los  

Este  modelo  SIR  puede  describirse  con  el  siguiente  sistema  

de  ecuaciones  diferenciales:
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SIR,   entre   ellas   se      pueden      mencionar   la   utilización  

de   redes.   De   igual   forma,   los   modelos   de   redes   pueden  

presentar  una  gran  cantidad  de  variantes,  en  las  cuales  una  

realizaciones  o  simulaciones  la  media  de  la  solución  debe  

en   un   modelo   SIR.   Estudios   similares   en   los   cuales   la  

estructura  de  la  población  va  cambiando  han  sido  realizados  

relaciones   entre   individuos   con   potencial   de   trasmitir   la  

de  las  suposiciones.  A  continuación  se  presentan  los  pasos  

del  algoritmo  seleccionado  para  analizar  la  evolución  de  la  

aleatoriamente.  Si   el   nodo   es   susceptible   entonces   se  

selecciona  aleatoriamente  uno  de  sus  nodos  vecinos.  Si  

seleccionado   inicialmente   se   conecta   aleatoriamente  
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selecciona  aleatoriamente  uno  de  sus  nodos  vecinos.  Si  

el  nodo  vecino  es  susceptible,  entonces  el  susceptible  

evitar  el  contagio.

recuperado,   entonces   el   nodo   infectado   seleccionado  

3.     De  esta  forma  el  paso  2  se  repite  sucesivamente  hasta  

el  tamaño  de  la  red  se  utilizan  distintos  valores  de  N.  Para  

Figura  1.    Proceso  en  un  paso  de  iteración  cuando  un  
agente  i  infectado  (círculo)  selecciona  uno  de  sus  vecinos,  

un  agente  que  no  era  vecino  de  i

Figura  2.  Proceso  en  un  paso  de  iteración  con  un  agente  

ser  infectado  (círculo)  a  recuperado  (cuadrado)

SIMULACIONES  DEL  MODELO  SIR  UTILIZANDO  
REDES  DINÁMICAS

de   la   red   afecta   la   evolución   de   las   enfermedades   tipo  

algoritmo   de   simulación   los   resultados   se   presentaron    

estado  estacionario.

En   las   simulaciones  mostradas   se   utilizan  N=500   nodos,  

promedios  utilizando  al  menos  100   realizaciones  de   cada  

enfermedades.

SIMULACIONES   VARIANDO   LA   TASA   DE   DE  

La   primera   simulación   se   hace   variando   la   tasa   de  

proporción   de   número   de   individuos   susceptibles   en   el  

resultado  es  el  esperado,  sin  embargo  es  importante  resaltar  

cuando  la  proporción  de  individuos  susceptibles  desaparece  

totalmente.

Figura  3.  

individuos  susceptibles  en  el  estado  asintótico  para  

  <k>=8,    tasa  

Carlo
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En   la   Figura.   4   se   presentan   los   tiempos   necesarios   para  

nodos   infectados.   Este   resultado   puede   resultar   contra  

propagación  de  enfermedades  en  el  mundo  real.  Una  forma  

forma   la   red  o  sociedad  se  protege  contra   la  enfermedad.  

En   esta   situación   no   todos   los   nodos   llegan   a   padecer   la  

baja.

Figura  4.  

necesario  para  llegar  al  estado  asintótico  (sin  infectados)  

  <k>=8,  tasa  

Carlo

SIMULACIONES   VARIANDO   EL   GRADO   DE  
CONECTIVIDAD  <K>

de  la  curva  correspondiente  a  la  proporción  de  número  de  

un   tiempo  menor  en  comparación  con   las  otras   redes  con  

Figura  5.  Distintas  curvas  correspondientes  a  la  

grados  de  conectividad  <k>=  4,  8  y  16.  Los  cuadrados  
  <k>=4,    

círculos  (o)    

Figura  6.  Susceptibles  en  el  estado  asintótico  para  

distintos  grados  de  conectividad.  Los  círculos  (o)  denotan  
  

En  la  Figura  7  se  presentan  los  tiempos    para  llegar  al  estado  

asintótico.  Como  puede  observarse  el  tiempo  de  simulación  



Figura  7.  
asintótico  (sin  infectados)  para  distintos  valores  del  

  <k>=4,  cuadrados  

CONCLUSIONES

Los   modelos   de   predicción   son   importantes   para   poder  

del   virus   en   la   población.  De   igual   forma   estos  modelos  

permiten   estudiar   la   implementación      de   terapias  

antivirales  o  posibles  vacunas.  En  este  artículo    se  estudia  

nodos   representan   las   interrelaciones   sociales   capaces   de  

transmitir  enfermedades.  

Las  simulaciones  del  modelo  presentado  en  redes  se  realizó  

la  red  o  sociedad  se  protege  contra  la  enfermedad.  En  esta  

situación  no  todos  los  nodos  llegan  a  padecer  la  enfermedad  

no  logra  protegerse  contra  la  enfermedad.

  

Finalmente,   se   desea   mencionar   algunas   consecuencias  

mostrados   en   este   artículo.   En   primer   lugar,   debemos  

encuentran   altamente   conectados   es   necesario   tomar  

enfermedades   como   lo   hemos   visto   en   las   simulaciones.  

Por  ultimo,  deseamos  mencionar  algunas  líneas  futuras  de  

incluir  redes  en  las  cuales  el  grado  de  conectividad  cambie  en  

de  las  enfermedades  en  una  población.  
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