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Resumen

Introducción

El modelo matemático- epidemiológico Susceptible- Expuesto- Infectado- Recuperado (SEIR) ha 
sido empleado exhaustivamente en el contexto actual de la pandemia COVID- 19. En sus inicios 
de una manera prevalente, donde se buscaba predecir la carga hospitalaria y evaluar las medidas 
sanitarias para contener su propagación. En este sentido, se han evidenciado fallas en las predic-
ciones de los primeros modelos publicados. Se considera necesario evaluar las diferencias en el 
planteamiento y verificación de los modelos.

Objetivos

Categorizar las publicaciones científicas de revistas de alto impacto que propusieron modelos 
tipo SEIR para modelar la pandemia COVID- 19 en sus inicios.

Métodos

Realizamos una revisión sistemática de los artículos publicados en revistas indexadas en Web of 
Science, de primer cuartil y con factor de impacto mayor que dos, que cumplían con los criterios 
de selección e inclusión siguiendo los estándares PRISMA- ScR. Incluimos un total de 32 artícu-
los que fueron evaluados según características demográficas como el mes de recepción y publi-
cación, el país de origen de la información, la materia temática de la revista, y las características 
del modelamiento como la presencia de compartimentos adicionales, análisis gráfico, plantea-
miento de modelo conceptual, interpretación del número reproductivo básico y estimación de 
los parámetros empleados.

Resultados

Los artículos publicados en revistas del área médica y salud fueron predominantes en los meses 
de febrero a julio de 2020. Estos artículos emplearon con mayor frecuencia datos procedentes 
de China y se centraron mayoritariamente en modelos SEIR o con compartimento de cuarente-
na completa. Los artículos publicados en revistas del área matemática fueron predominantes en 
el período de agosto a diciembre de 2020, y emplearon datos procedentes de diversas regiones 
del mundo, considerando mayor diversidad de compartimentos como pacientes asintomáticos 
o en cuarentena parcial o completa.

Conclusiones

Los artículos analizados en su mayoría emplean modelos tipo SEIR ampliados con comparti-
mentos adicionales. Existen discrepancias en la amplitud y calidad metodológica de los artículos 
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publicados, según la materia temática de la revista. Se recomienda la unificación de criterios de 
calidad para la descripción de los modelos en cualquier revista.

intRoducción
A través de la historia, las enfermedades infecto- contagiosas 
han tenido un gran impacto en la morbilidad y mortalidad de la 
población, conociéndose desde siglos pasados múltiples estu-
dios sobre proyecciones del comportamiento de las epidemias 
[1]. Actualmente, la fácil y amplia movilidad conduce a una pro-
pagación rápida de las epidemias [2,3]. COVID- 19 es una enfer-
medad pandémica infecciosa causada por el patógeno 
SARS- CoV- 2, que se detectó por primera vez durante la epide-
mia de 2019 en Wuhan, China. Se notificó como una enferme-
dad neumónica emergente por coronavirus, con altas tasas de 
morbilidad y mortalidad [4,5]. A diferencia de otras epidemias 
del pasado, en que la escasez de investigadores era prevalente, 
hoy por hoy existe un alto número de científicos estudiando 
esta pandemia, tanto a nivel global como regional. Al respecto, 
se indica que el abordaje del modelo Susceptible- Expuesto- 
Infectado- Recuperado (SEIR) es uno de los más utilizados para 
representar este tipo de fenómenos [1,3].

El objetivo de este trabajo fue categorizar las publicaciones 
científicas de revistas de alto impacto que propusieron modelos 
tipo SEIR para modelar la pandemia COVID- 19 en sus inicios, 
momento en que se planteaba el desafío de obtener fuentes 
confiables sobre el riesgo de enfermar por COVID- 19. 
Paralelamente, se evaluaron elementos importantes en el análi-
sis de los modelos, tales como la calidad del modelamiento y los 
parámetros que los componen, con el fin de brindar herramien-
tas a los tomadores de decisión, como en el caso del área de 
salud pública, para determinar cuáles modelos publicados tie-
nen información relevante y son adecuados a su situación 
particular.

PRimeRos modelos ePidémicos

Dentro de los primeros modelos matemáticos relacionados con 
enfermedades infecciosas se considera el llevado a cabo en 
1761 por D’Alambert, quien desarrolló un método para analizar 
los riesgos competitivos de muerte [6], y el trabajo publicado en 
1766 por Daniel Bernoulli que estudia el análisis de prevalencia 

de equilibrio específico de la edad de individuos inmunes a la 
varicela [7]. Aproximar el número de contagios a través de 
expresiones matemáticas ha tenido una larga historia, motivada 
por problemas que incitaban a su aparición. Estos fueron los 
casos de John Snow en 1855 en un brote de Cólera y de Daniel 
Bernoulli en 1760 en un brote de viruela [6]. Luego, Pyotr 
Dimitrievich En´ko publicó el modelo epidémico en 1889, 
estudiando los sucesivos brotes de sarampión de décadas ante-
riores [8].

A inicios del siglo XX, el médico y matemático Anderson G. 
McKendrick consideró que la probabilidad de que una nueva 
persona padeciera una infección contagiosa es directamente 
proporcional al número de susceptibles e infectados en un ins-
tante del tiempo [9]. Estos razonamientos fueron tomando 
forma más general, llevándolo a publicar en 1927 junto con el 
bioquímico y matemático William O. Kermack, el sistema de 
ecuaciones diferenciales que décadas después sería la base del 
modelo Susceptible- Infectado- Recuperado (SIR) [10] que sería 
protagonista del modelamiento de varias epidemias en décadas 
siguientes [11]. La necesidad impuesta por los problemas sin 
resolver, junto con la curiosidad matemática, generaron adicio-
nes al modelo SIR. de esta forma nació el modelo SEIR [1,9], el 
cual subdivide el tamaño total de la población humana en el 
tiempo t, denotado como N(t), en susceptibles S(t), expuestos 
E(t), infectados I(t) y recuperados R(t). Por lo tanto, para la 
población humana tenemos: N(t)=S(t)+E(t)+I(t)+R(t).

ventajas de los modelos seiR
En el proceso de propagación de la enfermedad, el individuo 
susceptible S(t) se desplaza primero a la población expuesta 
E(t), ya que el huésped tiene un periodo de incubación [10]. El 
individuo expuesto se desplaza a la población infecciosa I(t). 
Los individuos infecciosos tras finalizar la enfermedad se tras-
ladan a la población recuperada R(t), donde se representan tam-
bién las personas fallecidas. Este modelo reconoce la existencia 
biológica del tiempo de incubación en una enfermedad infec-
ciosa, permitiendo un enfoque más realista [11,12]. La adición 

ideas clave

 ♦ El abordaje del modelo Susceptible- Expuesto- Infectado- Recuperado (SEIR) es uno de los más utilizados para representar 
este tipo de fenómenos las pandemias y su evolución.

 ♦ Los modelos matemáticos han tenido aciertos y desaciertos en el trascurso de la pandemia COVID- 19.
 ♦ Este trabajo brinda herramientas a los tomadores de decisión para determinar qué modelos tienen información relevante y 

son adecuados para su situación particular.
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de elementos más reales al modelo matemático exige una mayor 
cantidad de parámetros a calcular y mayor número de supues-
tos. Infortunadamente, en muchas circunstancias del mundo 
real no se dispone de datos confiables para realizar las cuantifi-
caciones de los parámetros requeridos, lo cual da lugar a que las 
predicciones o cálculos de los modelos presenten en muchos 
casos un considerable margen de error. Por ello, los resultados 
del modelo deben tomarse con cautela.

A pesar de que muchos modelos matemáticos no pueden reali-
zar predicciones precisas, sobre todo por la falta de datos, estos 
son de gran utilidad para calcular el efecto de las medidas de 
control aun antes de iniciar la epidemia [1,9]. Puede predecirse 
la existencia de umbrales en la densidad de infectados a partir 
de los cuales se desata una epidemia, valores finales de la canti-
dad de individuos que serán afectados por la enfermedad, 
influencia de factores externos o estacionales y, en algunos 
casos, la propagación espacial de las epidemias [1,3]. Además, 
los modelos de tipo SEIR ayudan a prever la evolución de una 
enfermedad, obtener estimaciones de sus características, como 
las tasas de mortalidad y hospitalización, y conocer el impacto 
de las intervenciones para predecir la evolución de COVID- 19.

Las intervenciones cambian el curso de COVID- 19 y cada com-
partimento representa un grupo de individuos en el mismo 
estado de salud, por ejemplo susceptible o infeccioso. Las cone-
xiones entre los compartimentos indican la dirección y el ritmo 
de paso de un estado de salud a otro, en otras palabras, se tendrá 
un modelo SIR con compartimento de expuestos. Cabe resaltar 
que no hay nacimiento ni mortalidad natural, debido al corto 
tiempo de cobertura del modelo y a su incidencia de la acción 
de masas [1,3,9].

limitaciones de los modelos seiR
Desde que se publicó el primer modelo SIR para el brote inicial 
de SARS- CoV- 2 en Wuhan (China) [12], al mes de abril ya se 
habían publicado al menos 18 artículos describiendo el com-
portamiento de la epidemia a través de modelos tipo SIR o 
SEIR. Por ejemplo, para el 20 de febrero de 2020, Zhan C et al 
publicaron a manera de preprint uno de los primeros modelos 
SEIR basado en los parámetros ajustados con datos de la pro-
pagación del virus en 367 ciudades de China [13].

Un aspecto importante de los modelos SEIR es que permiten 
evaluar el impacto de una intervención. Sin embargo, es difícil 
considerar todas las posibles interacciones entre diferentes 
intervenciones en el mismo modelo, complejizando el encon-
trar los parámetros que se acercan a la realidad a través de simu-
laciones [1,3,9]. Además, no involucran la variabilidad de las 
fuentes de información, ni los posibles errores y sesgos. De esta 
manera se podrían usar dos parámetros de contextos diferentes 
en un mismo modelo. Los modelos matemáticos han tenido 
aciertos y desaciertos en el trascurso de la pandemia COVID- 19. 
Por ejemplo, al inicio de la pandemia, tras los primeros casos de 
contagio en el Reino Unido, se publicaron varios modelos 
matemáticos, algunos de los cuales postulaban la posibilidad de 

un desenlace más benigno sobrevalorando la idea del efecto 
protector de una rápida inmunidad de rebaño [14,15].

métodos
Las revisiones sistemáticas empleadas en el contexto epidemio-
lógico frecuentemente se aplican a ensayos clínicos o estudios 
observacionales en los que se pretende resumir, mediante un 
metanálisis, las estimaciones realizadas a poblaciones compara-
bles [12]. La heterogeneidad entre las poblaciones incluidas en 
la revisión puede introducir sesgos en la estimación global obte-
nida tras condensar los resultados.

Por otro lado, la intención de una revisión sistemática de mode-
los matemáticos no se refiere a la recopilación de estudios de 
medición del mismo conjunto de variables en poblaciones com-
parables, sino a la recopilación de trabajos de modelamiento 
bajo un mismo conjunto de suposiciones (que en nuestro caso 
son subyacentes a modelos tipo SEIR), con un conjunto de 
parámetros que caracterizan a una epidemia en distintos 
momentos y lugares por un mismo agente infeccioso, y una 
misma especie de agente hospedero.

En este trabajo se emplearon tablas de frecuencia para compa-
rar cuál de los abordajes del modelamiento logra representar las 
características de la distribución de los datos en la población y, 
por lo tanto, predecir sus realizaciones muéstrales. Se debe 
tener en cuenta, sin embargo, que la comparación estadística de 
modelos matemáticos solo es posible cuando dos o más mode-
los distintos buscan predecir los datos de una misma población, 
no cuando una misma estrategia de modelamiento (en nuestro 
caso SEIR) es aplicada para predecir diferentes poblaciones, así 
estas cuenten con la similitud en cuanto al agente infeccioso. En 
consecuencia, dentro del objeto de la presente revisión se busca 
medir las diferencias existentes en el planteamiento de los 
modelos tipo SEIR aplicados, en la elección y evaluación de las 
fuentes de datos y en los procesos de verificación de la adecua-
ción del modelo. Igualmente, como la fuente de información 
respecto a cada modelo proviene del artículo publicado, se esta-
blece en cuánta medida la lectura del artículo nos permite eva-
luar cada modelo con la información proporcionada.

estRategia de búsqueda e identificación

En esta revisión se realizó una búsqueda avanzada de publica-
ciones de estudios a través del servicio de información cientí-
fica en línea integrado en Web of  Science (WoS), suministrado por 
la empresa Clarivate analytics, entre el 21 de mayo de 2020 y el 30 
de abril de 2021, de acuerdo con los elementos de informes 
destacados para las revisiones sistemáticas y la declaración de 
metanálisis (Preferred Reporting Items for Systematic Reviews and 
Meta- Analyses for Scoping Reviews, PRISMA- ScR).

Los términos de búsqueda de títulos y resúmenes según sub 
área en medicina o matemáticas utilizados fueron: ALL= 
(covid* OR SARS* OR coronavirus*) AND ALL= (model* 
OR SEIR OR math*) AND PY= (2020) AND IS= (Issn OR 
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Issn). Donde el ISSN corresponde a las revistas según cate-
goría de materia. Adicionalmente, se tuvo en cuenta el ran-
king Q1 de las revistas para el año 2019 y factor de impacto 
mayor o igual que dos (Ver Figura 1). No hubo restricciones 
de idiomas, editoriales, países de publicación o tipo de 
documentos.

selección y elegibilidad de estudios

La tabulación de los registros se realizó en Microsoft Excel, 
procediendo a la eliminación de duplicaciones y revisión inicial 
de título y resumen, tres de nuestros autores extrajeron la infor-
mación de manera independiente con el objeto de evitar 

Figura 1. Diagrama de flujo de la información a través de las diferentes fases de la revisión.

Fuente: creado por los autores.
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errores. Se examinaron los registros de los artículos potencial-
mente elegibles por tres de nuestros autores de forma indepen-
diente, con el fin de confirmar su pertinencia, las discordancias 
fueron resueltas en común acuerdo.

cRiteRios de inclusión

Los estudios tenían que cumplir con los siguientes criterios pre-
determinados para su inclusión en nuestro trabajo, a través de la 
siguiente lista de verificación de evaluación:

• ¿La estructura básica contiene un modelo matemático 
tipo SEIR poblacional?

• ¿Estudia la dinámica de las personas con infección por 
SARS- CoV- 2?

• ¿La metodología está basada en el modelamiento mate-
mático de esa dinámica?

cRiteRios de exclusión

Los estudios se excluyeron si no ofrecen información que per-
mita medir las diferencias en el planteamiento del modelo mate-
mático. También se excluyeron las cartas al editor, los informes 
de casos, artículos de revisión y los informes de noticias. Los 
artículos en los que el texto completo no estuviera disponible 
también fueron excluidos.

extRacción de datos

Tanto a los artículos seleccionados de modelos tipo SEIR rela-
cionados con COVID- 19 y publicados en las fechas definidas 
dentro de la estrategia de búsqueda, como a los elegidos e 
incluidos en este análisis, se les extrajo la siguiente información: 
primer autor, nombre de la revista, mes de publicación, catego-
ría por materia y referencia (Tabla 1). Tres de nuestros autores 
extrajeron los datos de forma independiente para evitar errores 
en este proceso.

evaluación de aRtículos incluidos

Tres de nuestros autores realizaron evaluaciones de calidad de 
los artículos de forma independiente para garantizar su perti-
nencia según nuestro objetivo, de acuerdo con la siguiente lista 
de verificación de evaluación:

• ¿Plantean compartimentos para la población adicionales 
a los correspondientes al modelo clásico SEIR?

• ¿El modelamiento matemático se basa en un modelo 
conceptual adecuado para COVID- 19?

• ¿Incluye análisis gráfico?
• ¿Se documenta el lugar y el periodo de tiempo para el 

cual se realizó el estudio?
• ¿Hallan e interpretan el número reproductivo básico, R0?
• ¿Se presentan los valores de los parámetros considerados 

y sus fuentes de información?

La información obtenida fue verificada por dos de nuestros 
autores de forma independiente para evitar errores en su inclu-
sión. En tanto, las diferencias se resolvieron de común acuerdo.

análisis de datos

Las variables fueron recategorizadas para delimitar la descrip-
ción de los resultados. Se definieron las siguientes regiones: 
China, Asia (comprende todos los países asiáticos excepto 
China), Norteamérica (Estados Unidos y Canadá), Europa, 
América Latina, África, Oceanía y combinado (cuando la infor-
mación empleada proviene de fuentes de diversas regiones).

Se agruparon los meses de estudio en febrero a julio de 2020 y 
agosto a diciembre de 2020, como se muestra en la Tabla 2. Las 
subáreas de revistas de medicina y matemáticas corresponden a 
las siguientes categorías de materias clasificadas por la Web of  
Science como: public health, enviromenttal and ocupational health (Med.
PHEOH), infectious disease (Med.ID), pulmonary and respiratory 
(Med.PR), aplied mathematics (Mat.A), computational mathematics 
(Mat.CM), mathematical physics (Mat.MP) y modeling and simulation 
(Mat.MaS) respectivamente. La información recolectada en 
cada una de las fases fue tabulada empleando hojas de cálculo. 
Se extrajeron las frecuencias absolutas y relativas para cada cate-
goría y se realizaron tablas de contingencia correspondientes 
(Tablas 1, 2 y 3).

Resultados
caRacteRísticas de inclusión de estudios

El proceso de identificación, selección, elegibilidad e inclusión 
se muestra en la Figura 1. Fueron seleccionados 331 artículos 
para el análisis de COVID- 19 a través de modelos tipo SEIR 
que cumplían los criterios de búsqueda. A ellos se les realizó la 
lectura del título, el resumen y la metodología, eligiendo 78 artí-
culos para la lectura del texto completo y revisión de los crite-
rios de inclusión. De este modo, se obtuvo un total de 32 
artículos para su posterior evaluación, excluyendo los artículos 
que no cumplían con dichos criterios. Todos los artículos fue-
ron retrospectivos. Se excluyeron los que no tenían información 
suficiente basada en los criterios de inclusión. Las característi-
cas de los artículos incluidos se resumen en la Tabla  1 y la 
Figura 2.

La Figura 2 muestra un modelo conceptual que representa los 
principales hallazgos compartiméntales de los artículos inclui-
dos dentro de esta revisión como se muestra a continuación:

• Los compartimentos S, E, I y R fueron comunes en todos 
los artículos y representaron el modelo clásico SEIR.

• En tres artículos se incluyó un compartimento Sq corres-
pondiente a las personas que dejan de ser susceptibles 
temporalmente por encontrarse en cuarentena. Uno de 
estos artículos incluyó, además, un compartimento B 
correspondiente a los casos sospechosos de infección, 
los que según confirmación posterior pasaron a cuaren-
tena total o retornaron a ser susceptibles.

• El compartimento E tradicionalmente implica a personas 
infectadas, pero que no son infectantes. Sin embargo, en 
13 artículos este compartimento tuvo un carácter infec-
tante, aunque más limitado que el compartimento I.
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• El compartimento A se evidenció en nueve artículos y 
consistió en personas infectadas asintomáticas usual-
mente con menor infectividad, excepto en un artículo 
donde la infectividad fue similar a la del compartimento 
I.

• Los compartimentos P y Q hicieron mención a cuaren-
tena parcial (con infectividad baja) o cuarentena 
completa (sin infectividad). De los 15 artículos que inclu-
yeron compartimentos en cuarentena, siete involucraron 
personas hospitalizadas.

Tabla 1. Características de estudios incluidos sobre COVID- 19. Todos confirmados con modelos tipo SEIR.

Primer autora Revista Mes de publicación año 
2020

Categorías de 
materias Modelo Referencia

Kiesha, P et al. Lancet public health Marzo Med.PHEOH SEAIR [16]
Rocklöv, J et al Journal of  travel medicine Febrero Med.PHEOH SEIR [17]
Li, Y et al. Infectious diseases of  poverty Julio Med.PHEOH SEIPR [18]
Zu, J et al. Infectious diseases of  poverty Julio Med.PHEOH SEIQR [19]
Chen, T et al. Infectious diseases of  poverty Febrero Med.PHEOH SEIR [20]
Wan, K et al. Journal of  global health Abril Med.PHEOH SEIR [21]
Kim, S et al. International journal of  

infectious diseases
Mayo Med.ID SEIQR [22]

Tang, B et al. International journal of  
infectious diseases

Julio Med.ID SEIQR [23]

Hu, Z et al. International journal of  
infectious diseases

Abril Med.ID SEIQR [24]

Linka, K et al. Computational mechanics Agosto Mat.A SEIR [25]
Linka, K et al. Computational mechanics Julio Mat.A SEIR [26]
Péni, T et al. Nonlinear dynamics Diciembre Mat.A SEAIQR [27]
Zhai, S et al. Nonlinear dynamics Septiembre Mat.A SEIQR [28]
Biswas, S et al. Nonlinear dynamics Septiembre Mat.A SEAIPQR [29]
Conghui, X et al. Nonlinear dynamics Septiembre Mat.A SEIQR [30]
Khyar, O et al. Nonlinear dynamics Septiembre Mat.A SEIR [31]
Huang, J et al. Nonlinear dynamics Agosto Mat.A SEIPQR [32]
Saha, S et al. Nonlinear dynamics Agosto Mat.A SEAIQR [33]
Lu, Z et al. Nonlinear dynamics Agosto Mat.A SEIQR [34]
Kwuimy, C. A. K 
et al.

Nonlinear dynamics Julio Mat.A SEIR [35]

Rohith, G et al. Nonlinear dynamics Junio Mat.A SEIR [36]
Rajagopal, K et al. Nonlinear dynamics Junio Mat.A SEIR [37]
Sun, G. Q et al. Nonlinear dynamics Junio Mat.A SEIQR [38]
He, S et al. Nonlinear dynamics Junio Mat.A SEIQR [39]
Ivorra, B et al. Communications in nonlinear 

science and numerical simulation
Abril Mat.A SEIPR [40]

Dong, N. P et al. Communications in nonlinear 
science and numerical simulation

Abril Mat.A SEIR [41]

Kumar, S et al. Numerical methods for partial 
differential equations

Noviembre Mat.A SEIR [42]

Alqarni, M. S et al. Numerical methods for partial 
differential equations

Noviembre Mat.A SEAIR [43]

Logeswari, K et al. Numerical methods for partial 
differential equations

Octubre Mat.A SEAIR [44]

Safare, K. M et al. Numerical methods for partial 
differential equations

Octubre Mat.A SEIR [45]

Naveed, M et al. Cmc- computers materials & 
continua

Mayo Mat.MaS SEAIR [46]

Naveed, Met al. Cmc- computers materials & 
continua

Junio Mat.MaS SEAIR [47]

Med.PHEOH: public health, environmental and occupational health; Med.ID: infectious disease ; Mat.A: applied mathematics ; Mat.MaS: modeling and 
simulation; S: susceptibles; E: expuestos; A: asintomáticos; I: infectados; P: cuarentena parcial; Q: cuarentena completa; R: recuperados.
aNo se incorporó el año de publicación teniendo en cuenta que todos corresponden a 2020. .
Fuente: creado por los autores.
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• El compartimento R incluyó a los recuperados, mien-
tras que los fallecimientos en los diferentes artículos 
ocurrieron en cualquiera de los compartimentos, siendo 
más frecuentes en I, P y Q.

• En tres artículos se incluyó la posibilidad de reinfección 
de personas recuperadas.

• En dos artículos se consideraron las personas vacunadas, 
que fueron representadas como personas que pasan de la 
población susceptible a la población de recuperados. No 
se hallaron artículos que consideraran la reinfección de 
personas vacunadas.

• El compartimento V hizo referencia a los reservorios, 
En dos artículos se trató de la presencia del virus en el 
ambiente, mientras que en otros tres representó el virus 
presente en el mercado de mariscos de Wuhan.

análisis descRiPtivo

En las Tablas 3a y 3b se describen las frecuencias absolutas y 
relativas por fila para las categorías temáticas, región y modelos 
generales.

La Tabla 3a, muestra en total 14 (44%) artículos en modelos 
matemáticos basados en datos procedentes de China. De estos, 
el 64% fueron publicados en los meses de febrero a julio, y el 
36% en de agosto a diciembre. Cabe destacar que, de los nueve 
artículos publicados en revistas del área médica y salud, el 89% 
empleó información procedente de China, en contraste con el 
26% de revistas del área matemática.

La Tabla 3b muestra que de los artículos incluidos, 12 corres-
pondieron a modelos SEIR clásicos, sin compartimento de 

Tabla 2. Análisis descriptivo según fechas editoriales.

Categorías de materias
Mes de recepción del artículo Mes de publicación
Enero a junio Julio a diciembre Febrero a julio Agosto a diciembre

Mat.A 14 (67) 7 (33) 6 (29) 15 (71)
Mat.MaS 2 (100) 0 (0) 2 (100) 0 (0)
Total
Matemáticas

16 (70) 7 (30) 8 (35) 15 (65)

Med.ID 2 (100) 0 (0) 2 (67) 1 (33)
Med.PHEOH 6 (100) 0 (0) 4 (67) 2 (33)
Total
Medicina

8 (100) 0 (0) 6 (67) 3 (33)

Total 24 (75) 7 (22) 14 (44) 18 (56)
Med.PHEOH: public health, environmental and occupational health; Mat.A: applied mathematics; Mat.MaS: modeling and simulation; Med.ID: infectious 
disease.
Los valores entre paréntesis indican porcentaje (%).
Fuente: creado por los autores.

Figura 2. Detalles de compartimentos de modelos tipo SEIR de artículos incluidos.

V: reservorio, S: susceptibles, Sq: susceptibles en cuarentena, B: sospechosos, E: expuestos, A: asintomáticos, I: infectados, P: cuarentena parcial, Q: cuarentena 
completa, R: casos recuperados.
Fuente: creado por los autores.
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asintomáticos ni en cuarentena. Sin embargo, en cuatro de estos 
el compartimento E fue parcialmente infectante. Dentro de los 
modelos Susceptible- Expuesto- Infectado- Asintomático- 
Cuarentena Parcial- Infectado- Recuperado (SEAIR) encontra-
mos cinco artículos, tres de estos incluyeron reservorio. En 
Susceptible- Expuesto- Infectado- Cuarentena Parcial- 
Recuperado (SEIPR) hubo dos modelos, ambos con comparti-
mentos E parcialmente infectantes. En modelos 
Susceptible- Expuesto- Infectado- Cuarentena Completa- 
Recuperado (SEIQR) se ubican nueve artículos, cinco con com-
partimentos E parcialmente infectantes. Solo un artículo 
involucró un modelo Susceptible- Expuesto- Infectado- 
Cuarentena Parcial- Cuarentena Parcial- Recuperado (SEIPQR), 
que incluyó reservorio viral. Por último, dos artículos fueron 
Susceptible- Expuesto- Asintomático- Infectado- Cuarentena 
Completa- Recuperado (SEAIQR) y uno fue Susceptible- 
Expuesto- Asintomático- Infectado- Cuarentena Parcial- 
Cuarentena Completa- Recuperado (SEAIPQR).

Existen diferencias relevantes entre las clases de modelos y las 
categorías de materias de las revistas de publicación de los artí-
culos. Los artículos publicados en revistas del área matemática 
incluyeron mayor diversidad de ampliaciones de los modelos, 
mientras que en el área médica y salud existió una mayor ten-
dencia al uso de los modelos SEIR y SEIQR. En la Tabla 2 se 
resumen los meses de recepción y publicación según las catego-
rías temáticas. No se contó con la fecha de recepción de un 
artículo del área médica y salud. Todos los artículos incluidos de 
las revistas del área médica y salud tuvieron fecha de recepción 

anteriores al mes de julio, mientras que ese porcentaje dismi-
nuye al 70% para las revistas del área matemática. Un patrón 
similar se observó con las fechas de publicación, donde el 67% 
de los artículos incluidos fueron publicados en los primeros 
siete meses para el área médica y salud, a diferencia del área 
matemática con un 35%.

Con respecto a los criterios de evaluación, los artículos inclui-
dos emplearon un análisis gráfico de casos para evaluar el 
modelo tipo SEIR en un 100%. Sin embargo, mientras que la 
totalidad de los artículos publicados en revistas del área mate-
mática describieron las fuentes de información para la estima-
ción de los parámetros, solo el 67% de los publicados en revistas 
del área médica y salud cumplieron con este criterio. En ambos 
grupos de artículos se encontró el uso e interpretación del 
número reproductivo básico aproximadamente en un 70%. Por 
último, el planteamiento de un modelo teórico conceptual fue 
descrito en el 78% de los artículos en revistas del área médica y 
salud, mientras que ese porcentaje disminuye a 52% en las revis-
tas del área matemática.

discusión
En este trabajo se presentan las variaciones en la categorización 
de las publicaciones científicas de acuerdo al planteamiento de 
los modelos compartimentales estudiados. Estos modelos han 
tenido un uso extendido para estudiar el comportamiento de las 
enfermedades infecciosas en las últimas tres décadas [1–3,6]. El 

Tabla 3. Análisis descriptivo de artículos incluidos según zona geográfica (a) y generalización de modelos analizados (b).

Categorías de materias
a. Región
China Asia Norteamérica Europa Combinado No reportan Total

Mat.A 6 (29) 2 (10) 2 (10) 3 (14) 5 (24) 2 (10) 21
Mat.MaS 0 (0) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 2 (100) 2
Total matemáticas 6 (26) 2 (9) 2 (9) 3 (13) 5 (22) 4 (17) 23
Med.ID 2 (67) 1 (33) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 3
Med.PHEOH 6 (100) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 6
Total medicina 8 (89) 1 (11) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 9
Total 14 (44) 3 (9) 2 (6) 3 (9) 5 (16) 4 (13) 32
  
Categorías de materias b. Modelos generales

SEIR SEIQR SEIPR SEIPQR SEAIR SEAIQR SEAIPQR Total
Mat.A 9 (43) 5 (24) 1 (5) 1 (5) 2 (10) 2 (10) 1 (5) 21
Mat.MaS 0 (0) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 2 (100) 0 (0) 0 (0) 2
Total
matemáticas

9 (39) 5 (22) 1 (4) 1 (4) 4 (17) 2 (9) 1 (4) 23

Med.ID 0 (0) 3 (100) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 3
Med.PHEOH 3 (50) 1 (17) 1 (17) 0 (0) 1 (17) 0 (0) 0 (0) 6
Total
medicina

3 (33) 4 (44) 1 (11) 0 (0) 1 (11) 0 (0) 0 (0) 9

Total 12 (38) 9 (28) 2 (6) 1 (3) 5 (16) 2 (6) 1 (3) 32
Mat.A: applied mathematics ; Mat.Mas: computational mathematics; Med,ID: infectious disease ; Med.PHEOH: public health, environmental and occupational 
health; S: susceptibles; E: expuestos; A: asintomáticos; I: infectados; P: cuarentena parcial; Q: cuarentena completa; R: recuperados.
Los valores entre paréntesis indican porcentaje (%).
Fuente: creada por los autores.
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modelo tipo SIR es adecuado a diferentes escenarios, asu-
miendo que las personas una vez infectadas pueden empezar a 
infectar a otros individuos [10,11]. En cambio, el modelo tipo 
SEIR incluye el característico compartimento E de “infección 
latente”, considerando a las personas expuestas al contagio, 
pero en los que la capacidad de infectar a otros individuos aún 
no se ha desarrollado, momento en el cual pasarían al siguiente 
compartimento (I) [1,9].

El compartimento E representa la existencia de periodos de 
infección latente, también llamados de incubación, que usual-
mente son pre- sintomáticos y descritos en la mayoría de las 
infecciones que afectan al ser humano [10–12]. Esto permite 
una representación más realista de la dinámica de contagio de 
los modelos SEIR. Sin embargo, diferentes artículos fueron 
excluidos, dado que a pesar de contemplar la asignación E, esta 
no cumplía con la definición de dicho compartimento y se asu-
mió que existía ausencia del mismo.

Se encontró que el 40,6% de los artículos incluidos contempla-
ron la posibilidad de una infectividad a las personas representa-
das en el compartimento E, aun cuando esta fuera baja. Es 
interesante comprobar que de los 32 artículos con un modelo 
SEIR de base dentro de su modelamiento, solo ocho (25%) de 
estos consistieron en un modelo SEIR clásico, sin comparti-
mentos adicionales y sin carácter infectivo parcial en el compar-
timento E.

Los datos reportados por diferentes estudios, mostraron que 
tanto las personas infectadas asintomáticas y sintomáticas pro-
pagan el patógeno SARS- CoV- 2 a los individuos susceptibles 
una vez que ellos se encuentren en contacto [28,30,41,45]. Así, 
es posible establecer una transmisión de dos formas: de per-
sona a persona y del entorno hacia la persona [48–50].

Las medidas implementadas para evitar la propagación de 
COVID- 19 ocasiona que una vez las personas infectadas estor-
nuden o tosan, esto conlleva a que el virus se propague en el 
entorno en el que ellas se encuentran [4,51]. Además, dejar de 
lado las restricciones impuestas a los viajes internacionales alre-
dedor del mundo provoca un aumento en la trasmisión de 
COVID- 19 [5,51]. Teniendo en cuenta que SARS- CoV- 2 sobre-
vive en el ambiente por algunos días, esto conllevaría a un 
aumento en la probabilidad de contagio para los individuos sus-
ceptibles que estén en contacto con dicho entorno. Esto es 
especialmente notorio en los primeros días del brote de 
COVID- 19, incluso antes de que se apliquen los protocolos de 
bioseguridad e higiene [4,19,52].

conclusiones
El modelo matemático- epidemiológico tipo SEIR ha sido 
empleado en diversos artículos publicados, basados en la infor-
mación disponible, con el fin de predecir el comportamiento de 
la pandemia. Inicialmente los datos utilizados provenían de 
China, así como otros países asiáticos tempranamente afecta-
dos, lo cual les permitió obtener las primeras estimaciones 
acerca de la tasa de contagio, el tiempo de latencia y el tiempo 

infeccioso, permitiendo mejorar la calidad de las predicciones. 
Las revistas del área médica y salud acogieron gran parte de los 
primeros artículos, aunque posteriormente predominaron los 
artículos publicados en revistas del área matemática. Se debe 
resaltar que la mayor descripción de análisis gráfico disponible 
proviene de los artículos publicados en revistas del área mate-
mática, pese a tratarse de un abordaje metodológico similar para 
un mismo problema.

Las diferencias en las exigencias editoriales, así como la for-
mación y experiencia de los pares, pudieron influir en que los 
artículos de las revistas del área médica y salud tengan con 
mayor frecuencia un modelo conceptual, usualmente más 
amplio y detallado. En tanto, en las revistas del área matemá-
tica suelen describir la estabilidad y la validación del modelo. 
Además, los artículos publicados en el área matemática tam-
bién emplean extensiones del modelo SEIR con mayor 
frecuencia.

Finalmente, se recomienda establecer pautas más generales para 
asegurar la calidad en la descripción del modelamiento en un 
artículo relacionado con la modelación matemática de epide-
mias, en particular con los modelos tipo SEIR. Esto permitiría 
mejorar la comparabilidad entre los diferentes resultados. 
Asimismo, se recomienda incentivar el uso de anexos para las 
publicaciones y así poder expandir el análisis en caso de que sea 
requerido.
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Registro del protocolo

No se incluyó este estudio de revisión en el registro PROSPERO 
debido a que nuestro trabajo no contempla estudios en seres 
humanos o animales, en cambio, se analizaron publicaciones 
científicas de revistas de alto impacto que propusieron modelos 
matemáticos tipo SEIR para modelar la pandemia COVID- 19 
en sus inicios.

Aspectos éticos

El presente estudio no requirió de la evaluación de un comité de 
ética por ser una investigación de fuentes secundarias.

Declaración de acceso a datos

Los autores declaran disponibilidad para la entrega de datos de 
la investigación a solicitud de los interesados.

Origen y arbitraje

No solicitado. Con revisión por pares externa, por tres árbitros 
a doble ciego.

Idioma del envío

El idioma del primer envío es en español.
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Analysis of SEIR-type models used at the beginning of 
COVID-19 pandemic reported in high-impact journals

Abstract

Introduction

The Susceptible- Exposed- Infected- Recovered (SEIR) mathematical- epidemiological model has been exhaustively used since de 
beggining of the COVID- 19 pandemic. These models intended to predict hospital burden and evaluate health measures to contain 
its spread. In this sense, flaws have been evidenced in the predictions of the first published models. It is considered necessary to 
evaluate the differences in the approach and verification of the models.

Objectives

Categorize the scientific publications of  high-impact journals that proposed SEIR-type models to represent the COVID-19 
pandemic in its early days.Methods

We carried out a systematic review of the articles published in journals indexed in the Web of Science, of the first quartile and with 
an impact factor greater than two, that met the selection and inclusion criteria following the PRISMA- ScR standards. We included 
a total of 32 articles, which were evaluated according to demographic characteristics such as the month of receipt and publication, 
the country of origin of the information, the subject matter of the journal, and the characteristics of the modeling such as the pres-
ence of additional compartments, graphical analysis, conceptual model approach, interpretation of the basic reproductive number, 
and estimation of parameters.

Results

Articles published in medical and health journals were predominant from February to July 2020. These articles most frequently used 
data from China and mostly focused on SEIR or full quarantine compartment models. The articles published in journals in mathe-
matics were predominant from August to December 2020. Models used data from different world regions, considering a greater 
diversity of compartments such as asymptomatic patients or partial or complete quarantine.

Conclusions

The articles analyzed mostly use SEIR- type models expanded with additional compartments. There are discrepancies in the breadth 
and methodological quality of the articles published according to the journal’s subject matter. The unification of quality criteria for 
describing the models in any journal is recommended.
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