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Una revision de la evolucion de los modelos SIR y SEIR
desde el COVID-19 hasta las variantes actuales

A review of the evolution of SIR and SEIR models from COVID-19

to current variants

RESUMEN

La pandemia de COVID-19 aceler¢ la aplicacion y el desarrollo de modelos
matematicos de transmisidon, en particular los modelos compartimentales SIR
(susceptibles, infecciosos y recuperados) y SEIR (susceptibles, expuestos,
infecciosos y recuperados). Estos modelos ayudaron a estudiar la dinamica
epidémica, estimar parametros, comparar intervenciones y anticipar necesidades
sanitarias, pero tuvieron que adaptarse a cambios en el comportamiento social,
vacunacion, inmunidad menguante y aparicién de variantes. El objetivo de este
articulo es revisar la evolucion de los modelos SIR y SEIR desde las primeras etapas
de COVID-19 hasta los linajes de SARS-CoV-2 bajo seguimiento en 2026. Se realiz6
una revision narrativa de literatura cientifica y fuentes institucionales publicadas
entre 2020 y 2026. La sintesis aborda los modelos clésicos, las extensiones con
exposicion  latente, hospitalizacion, vacunaciéon, miltiples variantes,
heterogeneidad y parametros variables en el tiempo, asi como sus limitaciones
predictivas. La evidencia indica que SIR y SEIR siguen siendo marcos ttiles por su
interpretabilidad, pero su aplicacién contemporanea requiere datos actualizados,
consideraciéon de inmunidad previa, validacién y anlisis de incertidumbre. Las
variantes no obligan a abandonar estos modelos, sino a parametrizarlos y evaluarlos
continuamente.

PALABRAS CLAVE: modelo SIR, modelo SEIR, COVID-19, variantes de
SARS-CoV-2, epidemiologia matemaética.

ABSTRACT

The COVID-19 pandemic accelerated the application and development of
mathematical models of disease transmission, particularly compartmental SIR
(susceptible, infectious, recovered) and SEIR (susceptible, exposed, infectious,
recovered) models. They supported epidemic analysis, parameter estimation,
intervention comparisons, and healthcare planning, but required adaptation to
changing social behavior, vaccination, waning immunity, and emerging variants.
This article reviews the evolution of SIR and SEIR models from the early stages of
COVID-19 to SARS-CoV-2 lineages monitored in 2026. A narrative review of
scientific literature and institutional sources published between 2020 and 2026 was
conducted. The synthesis covers classical models and extensions for latency,
hospitalization, vaccination, multiple variants, heterogeneity, and time-varying
parameters, as well as forecasting limitations. SIR and SEIR remain useful because
they are interpretable, but contemporary use requires updated data, consideration
of prior immunity, validation, and explicit uncertainty analysis. New variants do not
make these models obsolete; they require continuous parameterization and
evaluation.

KEYWORDS: SIR model, SEIR model, COVID-19, SARS-CoV-2 variants,

mathematical epidemiology.
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INTRODUCCION

Los modelos matematicos de enfermedades infecciosas representan de forma
simplificada como una infeccion se propaga en una poblaciéon. Los modelos compartimentales
dividen a las personas segiin su estado epidemiologico. El SIR distingue susceptibles,
infecciosos y recuperados; el SEIR anade una etapa de exposicion o latencia antes de que una
persona se vuelva infecciosa. Aunque ambos modelos son anteriores a la pandemia, COVID-19
renovo su relevancia al exigir estimaciones rapidas sobre contagios, tiempos de transmision,
intervenciones y demanda sanitaria.

Durante las primeras fases de la pandemia, los modelos operaron con datos
incompletos, pruebas limitadas, incertidumbre sobre la transmision presintomatica y cambios
rapidos en las politicas publicas. Saldafia y Velasco-Hernandez (2021) describen como la
epidemiologia matematica ampli6 los modelos clasicos para estudiar heterogeneidad, eventos
de superpropagacion, intervenciones no farmacolégicas, vacunacion, evolucion viral y escape
inmunitario. La pandemia no sustituy6 los principios de SIR y SEIR, sino que mostré los
limites de sus versiones mas simples.

La aparicién de variantes alteré sucesivamente los parametros y supuestos. Alpha y
Delta se asociaron con cambios relevantes en la transmisiéon; Omicron y sus descendientes
plantearon desafios adicionales por su expansion en poblaciones con inmunidad derivada de
infeccion o vacunacion. Para modelar estos cambios es necesario distinguir transmisibilidad,
escape inmunitario, duracion de la proteccion y gravedad clinica.

A octubre de 2026, la Organizacion Mundial de la Salud (OMS) mantiene la vigilancia
de los linajes de SARS-CoV-2. Su resumen para el periodo del 16 de agosto al 13 de septiembre
de 2026 enumera JN.1 como variante de interés y XFG, NB.1.8.1, PQ.16.1.1 y BA.3.2 entre las
variantes bajo seguimiento (World Health Organization [WHO], 2026a, 2026b). Estas
categorias son dindmicas y no indican por si solas que cada linaje tenga mayor gravedad.

El objetivo de este articulo es revisar la evolucidon de los modelos SIR y SEIR desde el
comienzo de COVID-19 hasta las variantes monitorizadas en la actualidad, describir sus
extensiones y analizar sus fortalezas, limitaciones y criterios de uso. La pregunta orientadora
es: ¢qué modificaciones metodolégicas permiten que los modelos compartimentales sigan
siendo utiles ante variantes, inmunidad cambiante y datos imperfectos?

METODO Y MATERIALES

Se realiz6 una revision bibliografica narrativa de publicaciones entre 2020 y 2026. Se
consideraron articulos cientificos sobre modelizacion matematica de COVID-19 y sus
variantes, revisiones de epidemiologia matematica y fuentes institucionales de vigilancia de
SARS-CoV-2. La busqueda dirigida emple6 términos como modelo SIR, modelo SEIR, COVID-
19 mathematical modelling, multi-strain SEIR, Omicron, variant dynamics, immune escape y

SARS-CoV-2 variant tracking.
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Se priorizaron fuentes que explicaran supuestos de los modelos, presentaran
aplicaciones a COVID-19 o describieran la vigilancia de variantes. La sintesis se organizd en
cinco temas: modelos clasicos, adaptaciones iniciales, vacunaciéon e inmunidad, modelos
multivariante y situacion actual, y limites de interpretacion. Esta revision no constituye una
revision sistematica exhaustiva ni un metaanalisis; no se combinaron estimaciones numeéricas
de estudios con poblaciones y supuestos distintos.

ANALISIS DE RESULTADOS

1. Fundamentos de los modelos SIR y SEIR

El modelo SIR divide a la poblacién en S (susceptibles), I (infecciosos) y R (recuperados
o personas retiradas de la transmision). En su formulacion clésica, la poblacion total se
considera constante y las transiciones se representan mediante ecuaciones diferenciales. La
tasa de transmision regula el paso de susceptibles a infectados, mientras que la tasa de
recuperacion determina la salida del compartimento infeccioso.

El SEIR anade E, un compartimento de personas infectadas que se encuentran en fase
de latencia antes de convertirse en infecciosas. Esta distincion resulta importante para COVID-
19, pues existe un intervalo entre adquirir la infecciéon y poder transmitirla. Sin embargo, E no
significa necesariamente ausencia absoluta de transmision: depende de la definicion
epidemiolégica del modelo.

El ntimero reproductivo basico Ro representa el niimero esperado de infecciones
secundarias que genera una persona infecciosa en una poblacién completamente susceptible
bajo condiciones especificadas. El ntimero reproductivo efectivo Rt refleja condiciones
cambiantes, incluidas inmunidad, conducta e intervenciones. Ninguno es una propiedad
inmutable del virus: ambos dependen del contexto, la poblacion, el periodo y los supuestos.

Los modelos basicos son transparentes y relativamente faciles de comunicar, pero
simplifican la realidad. Suelen asumir mezcla homogénea, parametros constantes y estados
epidemiologicos definidos de manera clara. Durante una pandemia, estas hipotesis pueden ser
poco realistas debido a diferencias de edad, movilidad, ocupacion, inmunidad y acceso a
pruebas. La evolucion metodoldgica consistié en conservar la estructura compartimental y

afiadir complejidad cuando los datos y la pregunta lo justificaban.

2. Primera etapa de COVID-19: medidas no farmacolégicas

En 2020, SIR y SEIR se adaptaron para representar la propagacion de SARS-CoV-2
bajo incertidumbre. Los modelos SEIR incorporaban la latencia; otros anadieron estados para
casos detectados, aislamiento, hospitalizaciéon, cuidados intensivos y fallecimientos. La
estructura dependia de la pregunta: estimar transmisiéon comunitaria no requiere el mismo
detalle que proyectar camas hospitalarias.

Las medidas no farmacologicas —distanciamiento, mascarillas, aislamiento y cambios

de movilidad— se representaron mediante pardmetros de transmision variables en el tiempo o
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redes de contacto. Saldafia y Velasco-Hernandez (2021) destacan que la heterogeneidad de
contactos y los eventos de superpropagaciéon ayudan a explicar por qué la transmision no se
distribuye uniformemente. Un tnico promedio puede ocultar diferencias entre hogares,
centros laborales, escuelas y reuniones masivas.

Los primeros prondsticos enfrentaron problemas de observacion. Los casos notificados
dependian de las pruebas disponibles, las definiciones de caso y los retrasos de reporte; por
ello, los casos observados no equivalian al total real de infecciones. Distintos conjuntos de
parametros podian producir curvas parecidas, lo que dificulta identificar de manera tnica los
mecanismos reales. Se hizo necesario contrastar los resultados con hospitalizaciones,
seroprevalencia, mortalidad y otras fuentes.

El aprendizaje central fue que una curva de casos no constituye por si sola una
explicacion del mecanismo epidémico. Las proyecciones deben explicitar supuestos e
incertidumbre y entenderse como escenarios condicionales —qué ocurriria si se mantienen

determinadas condiciones—, no como predicciones infalibles.

3. Vacunacién, inmunidad y estructura por edad o riesgo

Con el despliegue de vacunas y la acumulaciéon de infecciones previas, las versiones
bésicas resultaron insuficientes para representar la heterogeneidad de la inmunidad. Se
incorporaron compartimentos para personas vacunadas, parcialmente protegidas,
previamente infectadas y susceptibles de reinfeccion. Algunos modelos diferenciaron
proteccion frente a infeccion, enfermedad sintomatica, hospitalizacién y muerte, porque estos
efectos no son equivalentes.

La inmunidad menguante puede representarse mediante transiciones desde un estado
protegido hacia otro de mayor susceptibilidad. También pueden incorporarse dosis de refuerzo
y tiempo desde la vacunacién. Sin embargo, cada compartimento adicional requiere datos y
parametros; si la informacion es escasa, un modelo més complejo puede aparentar precisiéon
sin mejorar las estimaciones.

La estratificacion por edad y riesgo clinico permite diferenciar contactos, probabilidad
de enfermedad grave y uso de servicios sanitarios. Para proyectar hospitalizaciones es
importante separar la dinamica de infecciéon de la probabilidad de progresar a enfermedad
grave. La inmunidad previa, los tratamientos, las comorbilidades y la distribucién de edades
pueden modificar la carga hospitalaria incluso cuando aumentan las infecciones.

Estas extensiones muestran que la estructura debe elegirse segtn el objetivo. Un
modelo de transmisién requiere caracterizar contactos y susceptibilidad; uno para
planificacion hospitalaria necesita traducir infecciones en ingresos, estancia y ocupacién; y uno

para comparar vacunacion debe representar cobertura, efectividad y tiempo desde la dosis.
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4. Variantes de SARS-CoV-2 y modelos multivariante

La evolucion viral hizo necesario representar varias variantes circulando
simultaneamente. Los modelos multivariante dividen a las personas infecciosas por linaje y
permiten que personas susceptibles se infecten con diferentes variantes. Para cada linaje
pueden estimarse parametros de transmisiéon y duracion infecciosa; también pueden afiadirse
diferencias en escape inmunitario y gravedad si los datos las respaldan. La competencia entre
variantes puede explicar el reemplazo de un linaje, aunque el crecimiento observado también
depende de inmunidad y patrones de contacto.

Kim et al. (2024) desarrollaron un modelo SEIR para multiples variantes de
preocupacion, ilustrando cémo se amplia el marco compartimental. Negi et al. (2024)
analizaron la dindmica de dos variantes en India mediante modelos compartimentales. Estos
estudios muestran que una tasa promedio para todo SARS-CoV-2 puede resultar insuficiente
cuando los linajes difieren en caracteristicas epidemiolégicas. Omicron y sus descendientes
reforzaron la necesidad de separar transmisibilidad y escape inmunitario. Una variante puede
expandirse porque se transmite con mayor facilidad, porque evade parcialmente la inmunidad
existente o por una combinacion de factores. Los modelos que atribuyen todo el crecimiento a
mayor transmisibilidad pueden confundir mecanismos distintos. Para diferenciarlos se
necesitan datos de secuenciacion, historia de vacunacion e infeccion y estimaciones de riesgo
por variante.

En 2026, la OMS mantiene un sistema de seguimiento de variantes que se actualiza
conforme cambia la evidencia. El tablero global para el periodo del 16 de agosto al 13 de
septiembre de 2026 sefiala JN.1 como variante de interés y XFG, NB.1.8.1, PQ.16.1.1y BA.3.2
como variantes bajo seguimiento (WHO, 2026a, 2026b). Estas etiquetas son una fotografia
temporal de la vigilancia, no una medida directa de gravedad. Los modelos deben actualizar
los linajes representados segun la circulacion y los datos disponibles. Cuando no hay
suficientes datos para estimar parametros independientes, puede ser mas robusto agrupar
variantes con caracteristicas semejantes. Incluir demasiados linajes y parametros puede hacer
que el ajuste sea inestable. La eleccién entre un modelo de dos cepas, varios linajes o grupos
de variantes debe basarse en la pregunta, la secuenciacion disponible y la evidencia de

diferencias epidemiolbgicas.

5. De modelos deterministas a enfoques estocasticos, de redes y basados en datos

Los modelos deterministas generan una trayectoria para un conjunto de parametros
iniciales y son utiles para tendencias agregadas en poblaciones grandes. Los modelos
estocasticos incorporan azar en los eventos de transmision y pueden ser mas apropiados para
brotes pequeiios, fases iniciales o situaciones en las que el azar influye en la expansion o
extincion. Ambos enfoques pueden usar una estructura SIR o SEIR. Los modelos basados en

agentes representan personas individuales con caracteristicas, contactos y decisiones; los
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modelos de redes describen quién contacta con quién, en lugar de suponer mezcla homogénea.
Permiten explorar diferencias por edad, ocupacion, movilidad o estructura familiar, pero
requieren mas datos y pueden ser dificiles de calibrar. La mayor complejidad no garantiza
automaticamente mayor precision.

Los enfoques hibridos combinan ecuaciones compartimentales con datos de movilidad,
secuenciacion, aguas residuales o aprendizaje estadistico. Los parametros pueden variar en el
tiempo para reflejar cambios en contactos, conducta, vacunaciéon o composiciéon de variantes.
Sin embargo, los algoritmos no corrigen automéaticamente sesgos de vigilancia ni sustituyen el
razonamiento epidemiologico. La evaluacion retrospectiva de pronosticos compara las
estimaciones con datos que no se utilizaron para calibrar el modelo. Es importante documentar
errores, actualizar parametros y ofrecer intervalos o escenarios. La transparencia sobre

incertidumbre aumenta la utilidad de los modelos para salud publica.

6. Fortalezas, limitaciones y criterios de seleccion

La principal fortaleza de SIR y SEIR es su interpretabilidad. Los compartimentos
corresponden a estados comprensibles y permiten relacionar cambios en transmision,
recuperacion y susceptibilidad con la dindmica epidémica. Son ttiles como modelos base,
herramientas de ensefianza y marcos para construir versiones mas realistas.

Sus limitaciones incluyen mezcla homogénea, parametros constantes, medicion
imperfecta de infecciones, representacion simplificada de inmunidad y dificultad para separar
los efectos de politicas, conducta y evolucion viral. Los modelos deterministas pueden ocultar
variabilidad de brotes pequenos; los modelos excesivamente complejos pueden ser imposibles
de identificar con los datos disponibles. El reto es equilibrar realismo, parsimonia y validacién.

Para seleccionar una estructura se recomienda definir primero el resultado deseado,
identificar los mecanismos relevantes, verificar qué datos existen, anadir compartimentos solo
cuando representan diferencias importantes y comprobar sensibilidad a pardmetros inciertos.
Para estudiar competencia de variantes puede ser necesario un modelo multivariante; para
hospitalizaciones, estados de gravedad; para inmunidad menguante, transiciones de
susceptibilidad; y para brotes localizados, modelos estocasticos o de contactos.

Los modelos no deben utilizarse aisladamente para tomar decisiones sanitarias. Deben
integrarse con vigilancia epidemioldgica, secuenciacion genomica, datos clinicos, evaluaciéon
de intervenciones y conocimiento contextual. Un modelo informa decisiones, pero no elimina
la incertidumbre ni determina por si mismo qué medidas son social y éticamente aceptables.

DISCUSION

La evolucion del SIR/SEIR clasico hacia modelos con multiples variantes refleja
adaptacion, no sustitucion completa. Las estructuras compartimentales siguen siendo ttiles
para explicar mecanismos y explorar escenarios. La pandemia evidenci6 que los modelos

simples no responden todas las preguntas, pero también que afadir complejidad sin datos
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adecuados puede generar una falsa sensacion de precision. Las variantes hacen necesario
modelar con mayor cuidado la heterogeneidad biolégica y de inmunidad. La expansi6on de un
linaje no demuestra por si sola mayor gravedad ni revela una anica causa de ventaja evolutiva.
Se requieren andlisis que separen transmisibilidad, escape inmunitario, duraciéon de
proteccion y desenlaces clinicos. Las fuentes de la OMS aportan informacién sobre linajes bajo
seguimiento, mientras que los estudios matematicos muestran como incorporar varias cepas.
También cambié la funcién practica de los modelos. Al comienzo de la pandemia, la atenciéon
se centrd en el crecimiento de casos y la saturacion sanitaria. Con vacunacion e inmunidad
acumulada, la modelizaciéon ha tenido que distinguir infecciones, enfermedad grave y demanda
hospitalaria. Esto exige combinar modelos de transmisién con componentes de progresion
clinica y datos para calibrar cada etapa. Entre las limitaciones de esta revision estan su caracter
narrativo y la diversidad de preguntas, poblaciones y supuestos de los estudios. No es
apropiado comparar directamente valores de RO obtenidos en periodos distintos sin
considerar contexto, inmunidad y método. Asimismo, el seguimiento de variantes cambia con
rapidez; la lista de 2026 debe interpretarse segin la fecha consultada y actualizarse en futuras
versiones.
Conclusiones

Los modelos SIR y SEIR son bases importantes de la modelizacion epidemiologica
aplicada a COVID-19. El SIR describe la transicién entre susceptibilidad, infeccion y
recuperacion; el SEIR afiade una etapa de exposicion. Su utilidad reside en la claridad
conceptual y en la posibilidad de construir extensiones adaptadas a preguntas concretas. Desde
2020, los modelos se ampliaron para representar medidas no farmacologicas, detecciéon y
aislamiento, hospitalizaciéon, vacunaciéon, inmunidad menguante, estructura por edad y
circulacion simultdnea de variantes. Las variantes reforzaron la necesidad de distinguir
transmisibilidad, escape inmunitario y gravedad, en vez de tratar todo cambio epidemiologico
como un unico efecto.

En octubre de 2026, la vigilancia de la OMS continuda siguiendo JN.1 y diversos linajes
bajo monitoreo, lo que confirma que la composicion viral debe revisarse periddicamente. Las
listas son dindmicas y deben incorporarse a los modelos con parametros respaldados por datos
adecuados. Una variante bajo seguimiento no implica automaticamente mayor severidad ni
requiere siempre un modelo completamente nuevo.

Se recomienda utilizar SIR y SEIR como puntos de partida, seleccionar la complejidad
segun el objetivo, documentar supuestos, analizar incertidumbre y validar proyecciones frente
a datos no usados en el ajuste. La modelizacion es méas so6lida cuando se integra con vigilancia
gendmica, datos clinicos y epidemiol6dgicos, y comunicacion transparente de escenarios. La
leccion principal es que los modelos no predicen el futuro de forma infalible: organizan la

evidencia y permiten razonar sisteméaticamente sobre futuros posibles.
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