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Resumen— El propósito de este trabajo es analizar la 
relación entre el índice reproductivo básico (𝑅𝑅!) y el riesgo 
epidemiológico causado por la movilidad humana. En 
particular nos enfocaremos en enfermedades transmitidas 
por mosquitos tales como Dengue, Zika, Chikungunya o 
Mayaro. Nuestra metodología consiste en proponer y 
analizar un modelo matemático compartimental en una red 
de sub-poblaciones conectadas por la movilidad humana, es 
decir, una red meta-poblacional. Usando el formalismo de 
redes dinámicas y el método de la Matriz de la Siguiente 
Generación, determinamos una expresión para 𝑅𝑅! y su 
relación con el riego local de cada sub-población. 
Realizamos también un análisis de la sensibilidad 
paramétrica de 𝑅𝑅! con respecto a los parámetros de 
movilidad. Nuestros resultados muestran que la movilidad 
puede aumentar el riesgo de un brote a pesar de que por sus 
características, la epidemia es estable. 

 
Palabras clave—Modelado de epidemias, Ro, Riesgo 
epidemiológico, Red meta-poblacional, Movilidad 
humana. 
 
I.  INTRODUCCIÓN 
 
Debido a sus características geográficas, México es uno de 
los países con mayor potencial de riesgo para la propagación 
de enfermedades trasmitidas por mosquitos de la especie 
Aedes Aegypti y Albopictus tales como el Dengue, Zika, 
Chikungunya y Mayaro. De acuerdo con los datos 
reportados por la Secretaria de Salud, del 2015 al 2017 se 
presentaron 757 casos de Chikungynya, mientras que de 
Zika fueron de 7,596 [1,2]. Por tal motivo resulta de 
particular interés analizar las condiciones bajo las cuales 
surge una epidemia con estas características y si es posible 
prevenir o anticipar algún brote en alguna región geográfica 
de la República Mexicana, tomando en cuenta la movilidad 
de las personas entre las ciudades. 
En años recientes se han propuesto modelos matemáticos 
compartimentales con el fin de caracterizar e identificar la 
dinámica de la epidemia [3]. Sin embargo, en la mayoría de 
dichos trabajos no se considera la movilidad de las personas 
de una ciudad a otra, el cuál es un factor importante para que 
la enfermedad se propagué con mayor efectividad [5]. En 
este contexto, consideramos de interés desarrollar modelos 

que permitan analizar los efectos de dicha movilidad en la 
propagación de estas enfermedades y determinar el riesgo de 
una epidemia en algún asentamiento urbano. 
Adicionalmente, usando la metodología de la Matriz de la 
Siguiente Generación (MSG), determinamos una expresión 
para el índice reproductivo básico R0, el cual es usado por 
epidemiólogos para calcular el número de casos secundarios 
que un enfermo produce durante su enfermedad. En general, 
se demuestra que si  R0<1, la epidemia es estable, mientras 
que si R0>1, entonces ocurre un brote epidémico.  
Mostramos en este trabajo que para redes meta-
poblacionales, podemos calcular el R0 de toda la red en 
términos de los índices reproductivos básicos locales (𝑅𝑅!!), 
es decir, cuando los parches están aislados de la red. Más 
aún, mostramos que el índice reproductivo básico está 
también asociado con una medida del riego de que una 
persona infectada en la sub-población i, genere nuevos casos 
en las sub-poblaciónes vecinas. Usando simulaciones 
numéricas observamos que la movilidad puede causar brotes 
epidemiológicos en sub-poblaciones que, de manera aislada, 
su índice reproductivo básico local indica que la epidemia es 
estable, es decir, cualquier nueva persona infectada no 
propaga la enfermedad.  
 
II.  METODOLOGÍA 
 
Como método para determiner la relación entre el índice 
reproductivo básico R0 y el riesgo epidemiológico en cada 
parche, en esta sección formulamos un modelo 
metapoblacional y usamos la metodología de la Matriz de la 
Siguiente Generación para encontrar la expresión de R0. 
 
II.1 Modelo Metapoblacional 
 
Consideremos una red compuesta de N parches, cada uno 
etiquetado con 𝑘𝑘 ∈ 1,… ,𝑁𝑁   y con 𝑆𝑆! 𝑡𝑡 , 𝐼𝐼! 𝑡𝑡  y 𝑅𝑅! 𝑡𝑡  
individuos susceptibles, infectados y recuperados, 
respectivamente. Adicionalmente, asumimos que en cada 
parche hay 𝑀𝑀! 𝑡𝑡  mosquitos susceptibles y 𝑉𝑉! 𝑡𝑡  mosquitos 
infectados.   
 
La movilad humana entre dos parches está representada por 
el parámetro 𝑝𝑝!" > 0, el cual llamamos el tiempo de 
residencia dado que describe la fracción de tiempo que los 
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residentes del parche i pasan en el parche j. En este sentido, 
la matriz 𝑃𝑃 =  [𝑝𝑝!"]!"!!!  contiene toda la información sobre 
la estructura de la red y sobre los patrones de movilidad 
humana. La suma de sus filas satisface: 𝑝𝑝!" = 1!

!!! , para 
toda i. 
El modelo meta-poblacional está descrito por la siguiente 
red dinámica: 
 

ℎ𝑢𝑢𝑢𝑢𝑢𝑢𝑢𝑢𝑢𝑢𝑢𝑢

𝑑𝑑𝑆𝑆!
𝑑𝑑𝑑𝑑 = 𝜇𝜇hi 𝑁𝑁!! − 𝑆𝑆!  – 𝛽𝛽!𝑉𝑉!

𝑝𝑝!"  𝑆𝑆!
𝑤𝑤!

!

!!!

,

𝑑𝑑𝐼𝐼!
𝑑𝑑𝑑𝑑

= - 𝛾𝛾! − 𝜇𝜇hi 𝐼𝐼!    + 𝛽𝛽!𝑉𝑉!
𝑝𝑝!"  𝑆𝑆!
𝑤𝑤!

!

!!!

,

𝑑𝑑𝑅𝑅!
𝑑𝑑𝑑𝑑

=  𝛾𝛾!𝐼𝐼! −  𝜇𝜇hi𝑅𝑅!;

 

 

𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚

𝑑𝑑𝑀𝑀!

𝑑𝑑𝑑𝑑
= Λ!  − 𝜇𝜇vi𝑀𝑀!  – 𝛽𝛽!𝑀𝑀!

𝑝𝑝!"  𝐼𝐼!
𝑤𝑤!

!

!!!

,

𝑑𝑑𝑉𝑉!
𝑑𝑑𝑑𝑑

= −𝜇𝜇vi𝑉𝑉!           +  𝛽𝛽!𝑀𝑀!
𝑝𝑝!"  𝐼𝐼!
𝑤𝑤!

.
!

!!!

 

 
Tabla 1: Parámetros del modelo. 

Símbolo Descripción Valor 
𝝁𝝁hi Tasa de 

mortalidad/natalidad 
per-cápita en humanos 

4.57 ×10!! 
humanos/días 

𝝁𝝁vi Tasa de mortalidad per-
cápita en mosquitos 

1/8 mosquitos/días 

𝜸𝜸𝒊𝒊 Tasa de recuperación de 
los humanos 

1/7 humanos/días 

𝚲𝚲𝒊𝒊 Tasa constante de 
reclutamiento de 
mosquitos 

1000 mosquitos/días 

𝜷𝜷𝒊𝒊 Tasa de picadura de 
mosquitos 

0.67 
piquetes/mosquitos por 
día. 

 
Donde i = 1, 2,…, N es el índice de cada parche; y 𝜇𝜇hi, 
𝜇𝜇vi, 𝛾𝛾! ,Λ!  𝑦𝑦 𝛽𝛽!   son los parámetros descritos en la Tabla 1. El 
término 𝑤𝑤! =  𝑝𝑝!"𝑁𝑁!!!

!!!  es el número efectivo de 
personas que diariamente visitan al parche i. En este 
contexto, 𝑝𝑝!"  𝑆𝑆!/𝑤𝑤! es la proporción de humanos susceptibles 
que son residentes del parche i y que viajan del parche j. Por 
otro lado, 𝑝𝑝!"  𝐼𝐼!/𝑤𝑤! es la proporsión de humanos infectados 
residentes del parche j  que viajan al parche k.  
A continuación usamos la metodología de la Matriz de la 
Siguiente Generación para determinar el índice reproductivo 
básico y obtener así su relación con el riego epidemiológico 
en cada  sub-población. 

 
 II.2 Ro y el riesgo epidemiológico. 
 
El índice reproductivo básico Ro se define como  el número 
de casos secundarios generados por una persona infectada en 
una población de susceptibles durante el periodo que dure su 
enfermedad. En el contexto del modelado, dicho índice 
también caracteriza la estabilidad del modelo alredor del 
punto de equilibro llamado estado libre de enferemedad. En 
espécifico, si  Ro< 1, el modelo será asintóticamne estable 
alredor de este punto; e inestable en caso contrario.  
 
Para obtener una expresión del índice reproductivo básico 
Ro para el modelo meta-poblacional, usaremos la 
metodología de la matriz de la siguiente generación (MSG) 
propuesta por O. Diekmann en [7]. La idea clave en esta 
metodología es interpretar el proceso de infección como un 
proceso demográfico con la generación consecutiva de 
infectados.  
 
El primer paso para obtener la MSG consiste en separar del 
modelo epidemiológico los compartimentos infecciosos. En 
el modelo meta-poblacional  corresponde a las variables 𝐼𝐼! y 
𝑉𝑉!, los cuales re-escribimos de la siguiete forma: 
 

𝑑𝑑𝐼𝐼!
𝑑𝑑𝑑𝑑

= - 𝛾𝛾! − 𝜇𝜇hi 𝐼𝐼!
ℋ!!

   +  𝛽𝛽!𝑉𝑉!
𝑝𝑝!"  𝑆𝑆!
𝑤𝑤!

,
!

!!!
ℱ!!

𝑑𝑑𝑉𝑉!
𝑑𝑑𝑑𝑑

= −𝜇𝜇vi𝑉𝑉!
ℋ!!

               +   𝛽𝛽!𝑀𝑀!
𝑝𝑝!"  𝐼𝐼!
𝑤𝑤!

.
!

!!!
ℱ!!

 

 
Con i = 1,…,N. ℋ!! y ℋ!!  incorporan  los términos de 
transición (nacimientos, muertes, etc.); y los términos 
ℱ!!  𝑦𝑦 ℱ!! representan la tasa de aparición de nuevos 
infectados. Una vez definidos estos términos, calculamos las 
siguientes matrices:  
 

ℋ =  
𝜕𝜕ℋ!! 𝜕𝜕𝐼𝐼! 𝜕𝜕ℋ!! 𝜕𝜕𝑉𝑉!
𝜕𝜕ℋ!! 𝜕𝜕𝐼𝐼! 𝜕𝜕ℋ!! 𝜕𝜕𝑉𝑉!

; 

ℱ =  
𝜕𝜕ℱ!! 𝜕𝜕𝐼𝐼! 𝜕𝜕ℱ!! 𝜕𝜕𝑉𝑉!
𝜕𝜕ℱ!! 𝜕𝜕𝐼𝐼! 𝜕𝜕ℱ!! 𝜕𝜕𝑉𝑉!

 

 
La mariz 𝒦𝒦 =  ℱℋ!! es llamada la Matriz de la Siguiente 
Generación (MSG), la cual, para el modelo meta-
poblacional esta dada por la siguiente matriz por bloques:  
 

𝒦𝒦 = 𝒪𝒪! 𝐵𝐵!
𝐵𝐵! 𝒪𝒪!

 . 
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Donde 𝒪𝒪! es la matriz nula de 
𝑁𝑁×𝑁𝑁 𝑦𝑦  𝐵𝐵! =  [𝜂𝜂!"𝑝𝑝!" 𝜇𝜇!"]!×!; 𝐵𝐵! =  [𝜅𝜅!𝑝𝑝!" 𝜎𝜎!!]!×!, para 
i,j = 1,…,N; con 𝜂𝜂!" =  𝛽𝛽!𝑝𝑝!" 𝑤𝑤!, 𝜅𝜅! =  𝛽𝛽!Λ! 𝜇𝜇hi𝑤𝑤! ; 𝑦𝑦 𝜎𝜎!! =
𝛾𝛾! − 𝜇𝜇hi. 
 
Por definción, el índice reproductivo básico se obtiene al 
calcular el radio espectral de la MSG. Para este modelo 
obtenemos que el polinomio característico de 𝒦𝒦 esta dado 
por: p(𝜆𝜆) = det 𝜆𝜆!𝕀𝕀! − 𝐵𝐵!𝐵𝐵! , donde 𝕀𝕀! es la matriz 
identidad de dimensión N. El término W=𝐵𝐵!𝐵𝐵! es la matriz 
de riesgo, cuyas entradas 𝑊𝑊!" determinan el número de casos 
secundarios en el parche i, debido a la presencia de un 
infectado en el parche j. En específico, dichas entradas están 
dadas por: 

𝑊𝑊!" =  𝑅𝑅!!!
𝑁𝑁!!
𝑤𝑤!

!

𝑝𝑝!!𝑝𝑝!" +  𝑅𝑅!!!  
𝑁𝑁!!𝑁𝑁!!
𝑤𝑤!!

𝑝𝑝!"𝑝𝑝!"

!

!!!
!!!

. 

Para i,j = 1,…,N; y donde 𝑅𝑅!! es el índice reproductivo 
básico local del parche i, el cual esta dado por: 
 

𝑅𝑅!!! = 
 𝛽𝛽!  Λ!

𝑁𝑁!"𝜎𝜎!! 𝜇𝜇!"!
;    𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐𝑐 𝜎𝜎!! =   𝛾𝛾!  +  𝜇𝜇!!.    

 
En este sentido, el risgo total, en el parche i, debido al flujo 
de personas en toda la red que diariamente lo visitan es:  
Riesgo en i =  𝑊𝑊!"

!
!!! . 

 
Por lo tanto, dado que el 𝑅𝑅! global está dado por el máximo 
eigenvalor de 𝒦𝒦, concluimos que la relación entre el riesgo 
epidemiológico y 𝑅𝑅! es: 
 

𝑅𝑅! =  𝜌𝜌(𝑊𝑊). 
 
Donde 𝜌𝜌 es el radio espectral de la matriz W. En la siguiente 
sección ilustramos la relación entre el índice 𝑅𝑅! y el riesgo 
epidemiológico con un ejemplo numérico para un sistema 
compuesto de dos parches.  
 
 

III.  RESULTADOS 
 
Debido al gran número de factores involucrados en un 
modelo meta-poblacional, los cuales incluyen la estructura 
de la red y la no-homogeneidad de los parámetros en cada 
parche entre otros, en este trabajo nos enfocamos en el 
sistema de dos parches con el fin de ilustrar el efecto de la 
movilidad. 
 
Consideremos que ambos parches tienen una población de 
humanos de 𝑁𝑁!" = 𝑁𝑁!" = 10,000 y con los parámetros 
dados en la Tabla 1. A continuación seleccionamos el valor 

del parámetro  Λ!,! de tal forma que 𝑅𝑅!!!   es menor o mayor 
a uno. Es decir, asumimos que localmente, la epidemica de 
cada parche es estable o no.  
 
Estudiaremos tres posibles escenarios. Caso 1: 𝑅𝑅!"! > 1 y 
𝑅𝑅!"! <1. Este caso se selecciona estos valores para observar 
que a pesar de que la dinámica de la epidemica en el parche 
1 es inestable, de manera global es posible encontrar valores 
de 𝑝𝑝!" tal que 𝑅𝑅! < 1.   Caso 2: ambos parches son estables, 
i.e. 𝑅𝑅!"! < 1 y 𝑅𝑅!"! <1. En este caso analizamos los valores 
del parámetro de movilidad 𝑝𝑝!" tal que de manera global, el 
sistema de dos parches es inestable, es decir, 𝑅𝑅! > 1. 
Finalmente, en el Caso 3 considereamos 𝑅𝑅!"! > 1 y 𝑅𝑅!"! >1; 
buscamos aquí valores en los parámetros de  movilidad tal 
que suprima la epidemia.  
 
En la Figura 1 mostramos el análisis de las sensibilidad 
paramétrica de 𝑅𝑅! con respecto a 𝑝𝑝!" y 𝑝𝑝!" para el Caso 1. 
Observemos que para 𝑝𝑝!" = 0.4 y  𝑝𝑝!" = 0.8, la dinámica 
de la epidemica es estable debido a que 𝑅𝑅! = 0.976. Para 
este caso, el riesgo en parche 1 es 1.005 y en el parche 2 es 
de 0.895. Por otro lado, en la Figura 1.c, 𝑅𝑅! = 1.071 y 
ambos parches tienen un brote epidémico. En particular, el 
riesgo en el parche 1 es 0.630 y para el parche 2 es de 1.270, 
el cual manifieta un mayor número de infectados. Lo 
anterior muestra que el índice de reisgo es un buen indicador 
del compartimiento de la epidemia a nivel local.   
 

 
FIGURA 1. 𝑅𝑅! para el Caso 1. 

 
En la Figura 2 observamos dos ejemplos en el Caso 2, para 
los cuales, a pesar de que localmente la dinámica de la 
epidémica es estable, existen valores en los parámetros de 
movilidad para los cuales hay un brote epidemiológico en 
ambos parches. En la Figura 2.b el riesgo del parche 1 es de 
1.3107 y para el parche 2 es de 0.609; mientras que para la 
Figura 2.c el riesgo en el parche 1 es 0.621 y en el parche 
dos es de 1.295. Notemos  que el índice de riesgo es un buen 
indicador local sobre que parche tendrá un mayor número de 
personas infectadas. 
 
En la Figura 3 observamos que para el Caso 3, no es posible 
encontrar valores de los parámetros de movilidad tal que el 
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compartmental epidemics models. Journal of The 
Royal Society Interface, 7(47), pp. 873-885. 2010. 

 
 

 

índice reproductivo básico global 𝑅𝑅! sea menor a uno; es 
dicir, la epidemia es estable. Sin embargo, observamos que 
el índice de riesgo 

 
FIGURA 2. 𝑅𝑅! para el Caso 2. 

 
en cada parche indica que parche será el más afectado por la 
epidemia. Por ejemplo, si 𝑝𝑝!" = 0.5 y  𝑝𝑝!" = 0.7, obtemos 
que en el parche uno el risgo es de 1.042 y, para el parche 2 
es de 0.958. Por el otro lado, si 𝑝𝑝!" = 0.97 y  𝑝𝑝!" = 0.3, el 
riesgo en el parche 1 es 0.6723 y para el parche 2 es 1.329 lo 
cual, de acuerdo con la Figura 3.c; es el parche con el mayor 
número de infectados.  
 

 
FIGURA 3. 𝑅𝑅! para el Caso 3. 

  
IV.  DISCUSIÓN 

 
 Usando un modelo de red meta-poblacional con 
movilidad humana y la metodología de la Matriz de la 
Siguiente Generación (MSG), mostramos que el índice 
reproductivo básico global 𝑅𝑅! se relaciona con la matriz de 
riesgo W, cuyas entradas 𝑊𝑊!" determinan las infecciones 
secundarias generadas en el parche j, debido a la presencia 
de un humano infectado en el parche i. Así mismo, 
encontramos valores de los parámetros de movilidad para 
los cuales el riesgo epidemiológico aumenta cuando 𝑅𝑅! < 1, 
es decir, cuando la epidemia a nivel gloabal es estable. De 
igual forma notamos que si 𝑅𝑅! > 1,  existen valores en los 
parámetros de movilidad que disminuyen el risgo local de 
un brote epidémico. 
 

IV.  CONCLUSIÓN 

 
La movilidad humana es uno de los factores importantes en 
la propagación de una enfermedad en una red meta-
poblacional. De acuerdo con nuestros resultados, 
observamos que dicha movilidad está relacionada con el 
riesgo epidemiológico a nivel local, el cual determina el 
número de casos secundarios en la vecindad de una sub-
población con un individuo infectado. Concluimos que el 
índice reproductivo básico global 𝑅𝑅! no proporciona una 
información detallada sobre cómo se propagará la epidemia 
en la red. Sin embargo, los índices de riesgo si son buenos 
indicadores a nivel local sobre que sub-poblaciones serán las 
afectadas, en términos del número de infectados y de los 
parámetros de movilidad.  
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encontramos valores de los parámetros de movilidad para 
los cuales el riesgo epidemiológico aumenta cuando 𝑅𝑅! < 1, 
es decir, cuando la epidemia a nivel gloabal es estable. De 
igual forma notamos que si 𝑅𝑅! > 1,  existen valores en los 
parámetros de movilidad que disminuyen el risgo local de 
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en la red. Sin embargo, los índices de riesgo si son buenos 
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afectadas, en términos del número de infectados y de los 
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