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Resumen
En el presente trabajo, se construye la existencia de Soluciones Uniformemente Acotadas de un Modelo Matemáti-
co SI con dinámica vital, con crecimiento logı́stico para los Susceptibles, desarrollado mediante las Ecuaciones
Diferenciales con Retardo, y se estudiará el comportamiento de las soluciones (análisis cualitativo) para el Punto
Libre de Infección donde se determinará las condiciones necesarias para su estabilidad asintótica; y más aún, la
Solución Uniformemente Acotada del Modelo tiende al estado estacionario del Punto Libre de Infección. Además,
se simulará computacionalmente (soluciones aproximadas) con poblaciones iniciales y tasas epidemiológicas del
modelo. La simulación complementará el análisis cualitativo (comportamiento de soluciones) para concluir ten-
dencias de comportamientos de la transmisión de la enfermedad en el tiempo.

Palabras clave. Epidemiologı́a Matemática. Ecuaciones Diferenciales Ordinarias. Ecuaciones Diferenciales con Retardo.
Puntos Estacionarios. Estabilidad Local. Estabilidad Absoluta.

Abstract
In the present work, the existence of Uniformly Bound Solutions of a SI Mathematical Model with vital dynamics,
with logistic growth for the Susceptibles, developed by Delay Differential Equations is constructed, and the behav-
ior of the solutions will be studied (qualitative analysis) for the Infection-Free Point where the necessary conditions
for its asymptotic stability will be determined; and furthermore, that the Uniformly Bounded Solution of the Model
tends to the steady state of the Infection-Free Point. In addition, it will be simulated computationally (approximate
solutions) with initial populations and epidemiological rates of the model. The simulation will complement the
qualitative analysis (behavior of solutions) to conclude trends of behaviors of the transmission of the disease over
time.
Keywords: Mathematical Epidemiology. Ordinary Differential Equations. Delay Differential Equations. Stationary Points.
Local stability. Absolute Estability.
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1. Introducción. Se ha realizará una perturbación al Modelo de W. O. Kermack y A. G. McKendrick (1927)
donde interáctuan las poblaciones epidemiológicas considerando una probabilidad de contagio como se ve en [13].
Actualmente, se han desarrollado diferentes modelos para describir y combatir la problemática que puede afrontar
la sociedad, donde la descripción de un modelo matemático puede brindar luces para una adecuada intervención
epidemiológica. Este modelo estaba descrito mediante las Ecuaciones Diferenciales Ordinarias (EDO). Pero co-
mo muchas de las enfermedade infecciosas poseen un periodo de incubación (periodo latente), por lo cual las
Ecuaciones Diferenciales con Retardo (EDR) modelan mejor este tipo de problemas epidemiológicos. Este punto
es importante para la Dirección General de Epidemiologı́a debido que el periodo de incubación es el punto que
genera el umbral de contagio en una población. [3, 4, 5, 13, 19].

El modelo considera una reproducción en la población de los Susceptibles del tipo logı́stico (capacidad de
carga), a diferencia de un ingreso por parte una población No Susceptible (población sexualmente no activa), como
se estudia en [19], lo cual denominamos Dinámica Vital. Del mismo modo, la salida de la población susceptible
mediante la tasa de mortalidad natural, y a la vez también, se considera la salida de la población de los infectados
mediante la tasa de mortalidad tanto por la enfermedad como la natural. También se considera la tasa de contagio
que sufren los susceptibles por los infectados por lo cual se ve la disminución de la población susceptible, esta
interacción causa que la cantidad de susceptibles pasa a la población de los infectados donde no existe una posible
recuperación total de los infectados (solamente un control del avance de la enfermedad), por lo cual se denomina
un Modelo Matemático SI (Susceptibles-Infectados). [2, 15, 16, 19, 22]..

2. Modelo matemático SI con Dinámica Vital. Sean S, I ∈ C1, es decir, S, I : R+
0 → R+

0 son diferencia-
bles en todo el dominio R+

0 . Un gran detalle con respecto a la condición inicial estará definida de una manera dife-
rente para la función I(0) = Io(t) : [−τ, 0] −→ [0,∞+), y S(0) = So. Donde los parámetros w, σ, µ, α, β ∈]0, 1[
y el coeficiente del retardo τ > 0.[6, 7, 15, 19, 21].

Consideraremos las Variables (Poblaciones epidemiológicas) y los parámetros (tasas epidemiológicas), con lo
cual podremos formular el Modelo matemático SI con Dinámica Vital, y además estarán definidas con su respectivo
valor que se utilizará en la Sección 3, correspondiente a la Simulación Computacional. Además, se considerará una
población máxima N (sin interacción de Infectados) donde se construirá la interacción con los Infectados, y ası́
analizar su comportamiento en el tiempo. [15, 19, 21].

(2.1)



S′ = σS
(
1− S

N

)
− wβS · I − µS

I ′ = wβS(t− τ) · I(t− τ)− (α+ µ)I

S(0) = So(t), I(0) = Io(t) : [−τ, 0] −→ [0,∞+〉
0 < w, σ, β, α, µ < 1

0 < N

Considerando el Teorema de la Positividad de Soluciones y su respectiva Observación que se presenta en
el capı́tulo 3 del libro de Hal Smith [21], se podrá garantizar la positividad de las soluciones para el sistema (??)
que representa nuestro modelo matemático. [19].

Sean las ecuaciones del sistema 2.1 (consideraciones del Problema Epidemiológico)

F1 = σS
(
1− S

N

)
− wβS · I − µS

F2 = wβS(t− τ) · I(t− τ)− (α+ µ)I

como i, t, x = (S, I) ∈ R2
+, y = (S(t− τ), I(t− τ)) ∈ R2

+

• S = 0 : F1(t, 0, I, y) = 0
• I = 0 : F2(t, S, 0, y) = wβ · y ≥ 0

Luego, la condición inicial So(t); Io(t) satisface So(t); Io(t) ≥ 0, luego la Solución correspondiente del
sistema (2.1) satisface So(t); Io(t) ≥ 0 para todo t ≥ s donde está definido el sistema.

2.1. Solución Uniformemente Acotada del Modelo. Ahora se formulará el Teorema 1 donde nos ayudará
a demostrar que el Modelo (2.1) alcanza una solución uniformemente acotada, de manera especı́fica en un estado
estacionario asociado al sistema.

TEOREMA 1. Existe M > 0 tal que para alguna solución (S(t), I(t)) del sistema (2.1) con una condición
inicial positiva, [7, 19]
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máx

{
ĺım

t−→+∞
supS(t); ĺım

t−→+∞
sup I(t);

}
≤M

Demostración: De la primera ecuación del sistema (2.1). Donde se considera: S(t) ≥ 0 ∀t ≥ 0

S′ = σS

(
1− S

N

)
− wβSI − µS ≤ σS

(
1− S

N

)
− µS

Las soluciones positivas con las condiciones iniciales positivas están definidas debajo de la solución de la
siguiente ecuación:

(2.2) S
′

= σS

(
1− S

N

)
− µS

Con lo cual, de la ecuación (2.2) se puede obtener su solución analı́tica en la condición inicial de (2.1).

(2.3) S(t) =
(σ−µ)N

σ

1 + Ce−(σ−µ)Nt

donde la consante de integración: C = (σ−µ)N−σSo

σSo

Luego, todas las soluciones de S(t) tienden a (σ−µ)N
σ cuando t −→ +∞.

Por consiguiente, se puede concluir:

(2.4) ĺım
t−→+∞

supS(t) =
(σ − µ)N

σ

De la segunda ecuación del sistema (2.1):

I ′ = βS(t− τ)I(t− τ)− (α+ µ)I

Consideraremos lo siguiente: wβ
(

(σ−µ)N
σ

)
− d < 0 donde : d = α+ µ

Consideramos ε > 0 tal que wβ
(

(σ−µ)N
σ + ε

)
− d < 0

como ĺım
t−→+∞

supS(t) ≤ (σ−µ)N
σ , luego ∃T1 > 0 tal que, S(t) < (σ−µ)N

σ + ε ∀t > T1 − τ

Este T1 dependerá de alguna solución particular (i.e. condición inicial), pero ĺım
t−→+∞

sup I(t) no dependerá

de T1. Para t > T1, tenemos lo siguiente:

I ′ = wβS(t− τ)I(t− τ)− dI ≤ wβ
(

(σ − µ)N

σ
+ ε

)
I(t− r)− dI

Las soluciones positivas con las condiciones iniciales positivas están definidas debajo de la solución de segun-
da ecuación del sistema (2.1), donde se considerará : A = wβ

(
(σ−µ)N

σ + ε
)

(2.5) I ′ = A · I(t− τ)− dI

Ahora definiremos lo siguiente: wβ (σ−µ)N
σ + ε < d

LEMA 1. Si |â| < b̂, entonces todas las Soluciones de z′(t) =

hata · z(t− τ)− b̂ · z(t) tiende a cero cuando t −→ +∞. (Ver prueba en [7, 19, 22])
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Por el Lema 1, se puede ver que las soluciones de: Z ′(t) = A · Z(t − τ) − d · Z(t) tienden a cero cuando
t −→ +∞. Luego, diremos que I(t) está acotada por Z(t), además ĺım

t−→∞+
sup I(t) = 0

Ahora consideraremos el caso: wβ (σ−µ)N
σ ≥ d

Como ĺım
t−→+∞

supS(t) = wβ (σ−µ)N
σ , para alguna solución particular, existe T2 > 0 tal que, S(t) <

2
(

(σ−µ)N
σ

)
∀t ≥ T2. Luego,

(2.6) I ′(t) ≤ 2β

(
(σ − µ)N

σ

)
· I(t− τ)− d · I(t)

ahora vemos la desigualdad, I ′(t) ≥ −d · I(t)

Luego, es fácil ver la conclusión que t2 > t1 : I(t2) ≥ I(t1) · ed(t2−t1)

En particular, sea t2 = t > τ, t1 = t− τ . Luego, obtenemos: I(t− r) ≥ I(t)edr

ası́, esta ecuación lo introducimos en (2.6)

I ′(t) ≤
(

2wβ
(σ − µ)N

σ
· edr − d

)
· I(t)

Luego, sea Φ = 2wβ (σ−µ)N
σ · edr − d

I ′(t) ≤ Φ · I(t)

Ahora, para t2 > t1, se tendrı́a: I(t2) < I(t1) · ed(t2−t1)

luego,

(2.7) t2 − t1 ≥
1

Φ
ln

(
I(t2)

I(t1)

)
Supongamos que existe T3 > 0 tal que, wβSI > σS

(
1− S

N

)
∀t ≥ T3. Luego, para t ≥ T3

S′(t) = σS

(
1− S

N

)
− wβSI − µS ≤ σS

(
1− S

N

)
− σS

(
1− S

N

)
− µS ≤ −µS

Se obtiene,

S′(t) ≤ −µS

luego, S(t) = C · e−µt converge uniformemente a cero cuando t −→ +∞.
Ası́, para algún zo > 0, existe T4 > r tal que S(t) < zo ∀t > T2 + T3 + T4.

En particular, consideraremos el caso de zo satisfaga

wβ · zo < d · e−dr < d

luego, en la ecuación (2.5):

(2.8) I ′(t) ≤ A · I(t− τ)− d · I(t) con A < d para t > T2 + T3 + T4

esto implicarı́a que I(t) convergerı́a a cero cuando t −→ +∞. (=⇒⇐=)
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De aquı́, concluimos que para algún número t, I(t) no está acotada, luego ∃m > 0, tal que S(t) > m
∀S ≥ 0. Supongamos, I(ζ) > wβ

m ∀ζ > T5, entonces,

wβSI > wβ(m)

(
β

m

)
= wβ2

Lo cual generarı́a una contradicción. Ahora, definimos lo siguiente,

M = máx

{
2

(σ − µ)N

σ
;
wβ

m
· eΛ(T3+T4)

}
como ĺım

t−→∞+
supS(t) ≤ (σ−µ)N

σ , luego ĺım
t−→∞+

supS(t) ≤M

Del mismo modo para ĺım
t−→∞+

sup I(t) ≤ wβ
m · e

Λ(T3+T4)

Como I(t) no puede ser acotado por
(
wβ
m

)
, deben existir tiempos suficientemente largos t2, t1 > 0 tal que

satisfaga lo siguiente:

1. I(t1) = wβ
m

2. I(t2) = wβ
m · e

Λ(T3+T4)

3. I ′(t2) > 0

Escogemos el caso: t1 > T2, donde T2 depende de una solución particular. Ahora lo aplicamos a la ecuación
(2.7):

(2.9) t2 − t1 ≥
1

Λ
·

Λ(T3 + T4) ln( βm )

ln( βm )
= T3 + T4

luego, t1 + T3 + T4 ≤ t2. Pero, t > T2 + T3 + T4, luego I ′(t) < 0.
Para algunos valores de t :

I ′(t) < wβzo · I(t− τ)− d · I(t) < d · e−dτ · I(t− τ)− d · I(t)

I ′(t) < d · e−dτ · e−dτ · I(t)− d · I(t) < d · I(t)− d · I(t) = 0

Lo cual implicarı́a, I ′(t) < 0 (=⇒⇐=)

Por consiguiente, ĺım
t−→∞+

sup I(t) < M.

COROLARIO 1. Si wβ (σ−µ)N
σ − (α + µ) < 0, las soluciones con condición inicial positiva de la ecuación

(2.1) satisface:

ĺım
t−→+∞

(S(t); I(t)) =

(
(σ − µ)N

σ
; 0

)
Prueba: Como wβ (σ−µ)N

σ − d < 0, ĺım
t−→∞+

sup I(t) = 0. Donde: d = α+ µ

Dada la positividad de las soluciones, esto equivale a considerar ĺım
t−→+∞

I(t) = 0. Y de similar modo,

ĺım
t−→+∞

S(t) ≤ (σ−µ)N
σ

Entonces, para ε > 0,∃T > 0, tal que para t ≥ T, S(t) < σN
µ .+ ε. Es posible que T se incremente, lo cual

podemos asumir lo siguiente:

βS(ζ)I(ζ) < wβ

(
(σ − µ)N

σ
+ ε

)
I(ζ) < ε
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Ahora, para ζ > T, si S(t) > (σ−µ)N
σ , luego

S′(t) = σS

(
1− S

N

)
− wβSI − µS < σS

(
1− S

N

)
− wβ

(
(σ − µ)N

σ
+ ε

)
− µS

S′(t) <

(
σS

(
1− S

N

)
− µS

)
− wβ

(
(σ − µ)N

σ
+ ε

)
< −wβ

(
(σ − µ)N

σ
+ ε

)
< 0

S′(t) < 0

Por lo cual, se concluye que S(t) está decreciendo.

Por otro lado, si S(t) < σS
(
1− S

N

)

S′(t) = σS

(
1− S

N

)
− wβSI − µS > σS

(
1− S

N

)
− wβ

(
(σ − µ)N

σ
+ ε

)
− µS

S′(t) > 0⇐⇒
(
σS

(
1− S

N

)
− µS

)
> wβ

(
σS

(
1− S

N

)
+ ε

)
Si se cumple la condición

(
σS
(
1− S

N

)
− µS

)
> wβ

(
σS
(
1− S

N

)
+ ε
)
, se concluirı́a S′(t) > 0.

Por lo cual, S(t) está creciendo para t > T .

Por consiguiente, t > T, S(t) no cruza a (σ−µ)N
σ , y es monótona. Más aún, la única posibilidad existente:

S(t) tiende a (σ−µ)N
σ , cuando t −→ +∞.

2.2. Análisis Cualitativo. Realizaremos el análisis cualitativo del Modelo Matemático SI (2.1) que nos per-
mite saber como es su comportamiento a través del tiempo. Por lo cual se determinará sus puntos crı́ticos en el
estado estacionario del modelo. [19].

2.2.1. Puntos de Equilibrio. Los puntos de equilibrio lo hallaremos igualando a cero cada ecuaciones del
Sistema de Ecuaciones (2.1)

(2.10)
{
σS
(
1− S

N

)
− wβS · I − µS = 0

wβ · S(t− τ) · I(t− τ)− (α+ µ)I = 0

De la ecuación (2.10) se obtiene tres puntos de equilibrio para el sistema (2.1).

(2.11)

x1 = ( 0 ; 0 )

x2 =
(

(σ−µ)N
σ ; 0

)
x3 =

(
α−µ
bw ; bw(σ−µ)N−σ(α+µ)

b2w2N

)
De estos tres puntos crı́ticos expresados en (2.11) del sistema (2.1), nos enfocaremos en el análisis en el punto

libre de infección (x2). Debido que en el Teorema 1 con el Corolario 1 se demostró que el sistema (2.1) poseı́a una
solución uniformemente acotada que tendı́a a un largo plazo a este punto crı́tico (libre de infección). Este punto
crı́tico (x2) se debe garantizar que sea no negativo, debido que representa a las poblaciones epidemiológicas (Sus-
ceptibles e Infectados). Por consiguiente, este punto libre de infección debe cumplir la condición de positividad:
σ − µ > 0. [15, 19, 21].

Por lo cual, procederemos a hallar la matriz Jacobiana con respecto a las variables sin Retardo (J(S, I)), y
una matriz Jacobiana con respecto a las variables con Retardo (Jτ (S, I)). [7, 15, 19, 21].

La Matriz Jacobiana sin Retardo serı́a el siguiente:

(2.12) J(S, I) =

[
σ − 2σ

N S − wβI − µ −wβS
0 −(α+ µ)

]
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La Matriz Jacobiana con Retardo serı́a el siguiente:

(2.13) Jτ (S, I) =

[
0 0

wβI(t− τ) wβS(t− τ)

]

Vemos que el determinante de Jτ es nula, (|Jτ | = 0), esta consideración será importante para el uso del
Teorema de Estabilidad Local dentro del análisis cualitativo. [19, 21].

Teniendo las matrices Jacobianas, formaremos el polinomio caracterı́stico para el Punto Libre de Infección
que tiene la forma: p(λ) = det(λ · Id− J − e−λ·τ · Jτ ). [19, 21].

Luego, el polinomio caracterı́stico para el Punto Libre de Infección (x2).

(2.14) px2
(λ) =

(
λ− (σ + µ) +

2σ

N

[
(σ − µ)N

σ

])(
λ+ (α+ µ)− wβ

[
(σ − µ)N

σ

]
· e−λτ

)
ası́, se puede deducir:

(2.15) λ− (σ + µ) +
2σ

N

[
(σ − µ)N

σ

]
= 0

(2.16) λ+ (α+ µ)− wβ
[

(σ − µ)N

σ

]
· e−λτ

Por consiguiente se obtiene los dos autovalores del polinomio caracterı́stico, primero de la ecuación (2.15),
luego veremos el segundo autovalor que se obtiene de la ecuación (2.16) que se estudiará mediante un teorema de
[21]:

λ1 = −(σ − µ) < 0

Ahora, el siguiente autovalor deberı́a ser negativo (R) o tener parte real negativa (C), para poder concluir que
es estable el punto libre de infección, x2 = ( (σ−µ)N

σ , 0). Por lo cual, enunciaremos el Teorema 2 para garantizar
la estabilidad asintótica del punto crı́tico. Este teorema estará enfocado para el segundo autovalor expresado en la
ecuación (2.16) del polinomio caracterı́stico. [19, 21].

TEOREMA 2. Si wβ(σ−µ)N
σ − (α + µ) < 0, el sistema (2.1) es asintóticamente estable en el Punto Libre de

Infección. [7, 19, 21].

Tenemos el segundo término del polinomio caracterı́stico (2.16):

λ = −(α+ µ) + wβ

[
(σ − µ)N

σ

]
· e−λτ

Dándole forma a los términos de (2.16), tendrı́amos:

A = −(α+ µ)

B = wβ(σ−µ)N
σ

Satisfaciendo las condiciones del Teorema de Estabilidad [21], estableceremos las restricciones para obtener
la estabilidad del Punto Libre de Infección.

1. Condición: A+B < 0

wβ(σ−µ)N
σ − (α+ µ) < 0
wβ(σ−µ)N

σ < (α+ µ)
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2. Condición: B ≥ A

−(α+ µ) ≤ wβ(σ − µ)N

σ

Por consiguiente, podemos concluir sobre el punto libre de infección, x2 = ( (σ−µ)N
σ , 0), es un punto de

equilibrio asintóticamente estable para el sistema (2.1). De aquı́, se ha demostrado que el Modelo Matemático
SI con Dinámica Vital (crecimiento logı́stico) posee Soluciones Uniformemente Acotadas bajo el Teorema 1, y
más aún, que por el Corolario 1 tiende al Punto Estacionario Libre de Infección, inclusive que el Modelo es
asintóticamente estable en el Punto Libre de Infección por el Teorema 2.

Finalmente, se puede enunciar un Teorema 3, que incluya las hipótesis del Corolario 1 (que se basa en el
Teorema 1), y del Teorema 2 para obtener una solución uniformemente acotada y la estabilidad asintótica en el
punto libre de infección. Como se observa solo es necesario una condición para el Corolario 1 y el Teorema 2. Esta
condición se expresará de otra forma para dar una interpretación epidemiológica. [1, 19].

TEOREMA 3. Si
(
wβ
α+µ

) (
σ−µ
σ

)
N < 1, entonces el sistema (2.1) posee una solución uniformemente acotada

que tiende al punto Libre de Infección, y además que es asintóticamente estable en este punto de equilibrio. (Ver
prueba en Teorema 1, Corolario 1 y Teorema 2).

3. Simulación Computacional. Dentro del Modelamiento Matemático orientado a la Epidemiologı́a, se rea-
liza el Análisis Cualitativo (sección 2) que se complementa con el Análisis Numérico. Esto nos ayuda a visualizar
que el análisis matemático con las Simulaciones Computacionales se complementan mutuamente para mostrar la
Estabilidad del Modelo matemático (2.1), donde se puede considerar interpretaciones epidemiológicas consideran-
do un corto plazo, mediano plazo y largo plazo. [2, 4, 10, 12, 15, 19].

Para mostrar que el Modelo es Asintóticamente Estable, y que la Solución Uniformemente Acotada tiende al
Punto de Libre de Infección del Estado Estacionario del Sistema (2.1), se utilizará los valores de la siguiente Tabla,
con lo cual, se podrá contrastar la condición del Teorema 3 con la simulación computacional que se realizará con
el software MATLAB (donde la discretización del tiempo es por tiempo discreto). También se pudo realizar las
simulaciones con el software PowerDEVS (donde la discretización del tiempo es por evento discreto), donde se
obtienen resultados similares (margen de error: ε = 10−6). [14, 15, 19].

Variable Descripción Valor
S Cantidad de Individuos Susceptibles 3.0 (Miles)
I Cantidad de Individuos Infectados 0.2 (Miles)

Parámetros Descripción Valor
N Cantidad Máxima Susceptible (sin interacción de Infectados) 10 (miles)
σ Tasa de Reproducción de los Susceptibles 0.04

β
Tasa de Contagio de un Susceptible por un Infectado
por Unidad de Tiempo 0.15

µ Tasa de Mortalidad Natural por Unidad de Tiempo 0.03
α Tasa de Mortalidad por la Enfermedad por Unidad de Tiempo 0.02
w Coeficiente de Protección Efectiva 0.60
τ Coeficiente de Retardo 5

De aquı́, se podrá realizar la simulación computacional del modelo (2.1) con los valores de la tabla, y deducir
interpretaciones epidemiológicas de la dinámica de la enfermedad infecciosa (VIH/SIDA). Se determinará un tiem-
po de simulación de 2000 semanas, para conocer el comportamiento de las poblaciones, su respectiva evolución
cuando interactúan entre sı́. De aquı́, se realizará su interpretación epidemiológica respectiva. [9, 11, 19].
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Como se puede observar el gráfico de la simulación, la población Susceptible decrece rápidamente por mien-
tras que la población de Infectados crece rápidamente de nuestro sistema (2.1). Este comportamiento se puede
observar en un sistema de Ecuaciones Diferenciales Ordinarias como se estudia en [19], la diferencia entre un
sistema EDO con uno de Retardo (EDR), son las oscilaciones que presenta la simulación en el tiempo. Este detalle
ayuda mucho en la previsión de futuros brotes epidémicos en el mediano plazo y largo plazo, por mientras que en
el corto plazo el comportamiento es similar a un sistema EDO. En el tiempo, ambas poblaciones van oscilando, con
el observación que la población de Infectados es mucho menor que la de Susceptibles, y en el tiempo sus umbrales
de contagio van descendiendo. [15, 19, 20, 21].

En la segunda gráfica, se realizó la simulación con los mismos valores que la primera gráfica, solamente que
se considero un tiempo de 6000 semanas, para poder analizar que sucede en un mayor tiempo de simulación para
el sistema (2.1). De aquı́, se observa que las oscilaciones más disminuyendo hasta el punto que va convergiendo a
un estado estacionario de ambas poblaciones epidemiológicas. La ventaja significativa de modelar el problema del
VIH/SIDA con las ecuaciones diferenciales con retardo, es la generación de oscilaciones (brotes epidemiológicos)
con lo cual, se puede preveer situaciones de consideración para una adecuada intervención por parte de las insti-
tuciones del Ministerio de Salud. Por lo cual, se puede ver las diferencias significativas del modelamiento con las
ecuaciones diferenciales con retardo (periodo de incubación para poder contagiar la enfermedad) a comparación de
las ecuaciones diferenciales ordinarias (pasar por un periodo de incubación para poder contagiar la enfermedad).
[1, 9, 11, 16, 18, 19, 21].

En el largo plazo de la simulación, el modelo no llega un estado libre de infección. Esto ocurre debido que
en las Ecuaciones Diferenciales con Retardo existen oscilaciones en el tiempo que luego se estabilizan pero no
converge a la población nula de los Infectados, sino en una población mı́nima; este hecho es importante en la
Epidemiológia de las ETS porque no se busca la extinción de los infectados presente, sino un control mediante
retrovirales para que sigan con una vida normal en la sociedad y manteniendo una conducta sexual monitoriada
para no generar más brotes. [3, 4, 10, 11, 16, 19].
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4. Conclusiones. El modelo matemático SI que se ha estudiado en la sección 2, donde se ha considerado las
ecuaciones diferenciales con retardo (2.1) donde se ha realizado la estabilidad del sistema en el estado estacionario
Libre de Infección. Además que con las simulaciones computacionales nos permiten analizar el comportamiento
de las poblaciones en el tiempo donde el enfoque es mantener un nivel bajo de infectados. La impotancia del
análisis cualitativo que se complementa con la simulación numérica, ayuda a comprender la sensibilidad de los
parámetros que indica los teoremas de estabilidad, para que obtener la situación epidemiológica más adecuada.
[4, 7, 15, 19, 20, 21].

Por lo cual, podemos obtener las siguientes conclusiones.

1. El modelo matemático SI con dinámica vital mediante las Ecuaciones Diferenciales con Retardo (EDR)
permite analizar la interacción entre las poblaciones de Susceptibles e Infectados considerando el periodo
de incubación que posee la enfermedad del VIH/SIDA, por lo cual el estado libre de infección debe
situarse en la evolución de la enfermedad.

2. La consideración del crecimiento logı́stico para dinámica vital del modelo (2.1), permite una reproduc-
ción con un lı́mite máximo poblacional, además que desde su nacimiento son susceptibles a contraer la
enfermedad (vı́a sexual), lo cual son consideradas por las instituciones de Salud (DGE).

3. La importancia de encontrar una solución uniformemente acotada del sistema (2.1), más aún que esta
solución tienda al punto libre de infección, mediante los Teoremas 1 y 2, y el corolario 1 permiten garan-
tizar la estabilidad asintótica en el estado estacionario libre de infección, siendo el estudio principal de
esta investigación, y se resume únicamente en el Teorema 3.

4. La simulación computacional del modelo matemático (2.1) genera oscilaciones en el tiempo, con lo cual,
se acerca de una manera más cercana a la dinámica de las enfermedades infecciosas (rebrotes epidémicos).
Donde siempre la consideración de adecuadas intervenciones permiten disminuir los umbrales de contagio
de Infectados a Susceptibles.

5. El modelo matemático (2.1) en Ecuaciones Diferenciales con Retardo permite obtener una mejor aproxi-
mación de la realidad sobre una enfermedad infecciosa que posee un periodo de incubación (VIH/SIDA),
por lo que permite analizar oscilaciones en las soluciones (rebrotes epidémicos), y en el largo plazo tien-
den a estabilizarse.
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