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RESUMEN

Presentamos un modelo matemático tipo SEI 
que considera la transmisión de una enferme-
dad por los infectados y los expuestos o latentes. 
Adicional a esto consideramos que existe un 
proceso de inmigración en la población. Mostra-
mos que existe un equilibrio endémico y que no 
existe equilibrio libre de la infección por efecto 
de la inmigración. Para el equilibrio endémico 
mostramos la estabilidad global sin restricción 
en ninguno de los parámetros de existencia.
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ABSTRACT: 

We present a mathematical model type SEI that 
considers the transmission of a disease by the 
infected and the exposed or latent. In addition, 
we consider that there is an immigration pro-
cess in the population. We show that there is 
an endemic equilibrium and that there is no free 
equilibrium of infection due to immigration. For 
the endemic equilibrium we show global stability 
without restriction in any of the existence param-
eters.
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1. INTRODUCCIÓN

Los procesos de inmigración de personas siem-
pre han existido, y son parte de nuestra especie, 
son beneficiosos pues enriquecen las pobla-
ciones culturalmente y genéticamente. Sin em-
bargo cuando se trata de una enfermedad trans-
misible los procesos de inmigración pueden 
presentar retos importantes para los sistemas de 
salud de los países acogedores. En este sentido 
los modelos matemáticos muestran las posibles 
dinámicas que podría tener una enfermedad cu-
ando se considera procesos de inmigración.  El 
modelo que presentamos aquí considera que la 
transmisión de la enfermedad se produce tanto 
por personas infectadas como por personas ex-
puestas o personas en estado latente, adicional 
a esto consideramos que existe un proceso de 
inmigración en todas las poblaciones a consid-
erar (Susceptibles, expuestos o latentes e infec-
tados). De esta forma, si nuevos casos de infec-
ción o estado latente entran en una población 
harían la erradicación imposible de alcanzar.

Muchos modelos consideran la población ex-
puesta o latente como transmisor de la en-
fermedad (Cerón Gómez & Mondragon, 2021; 
pero ninguno de estos artículos considera los 
latentes o expuestos como transmisores de la 
enfermedad como lo hace nuestro artículo. 

2. MODELO SEI

 El modelo considera a la población en tres 
clases: Susceptible, expuesto e infectado, los 
cuales se denotarán como 	S, E	e I,	respectiva-
mente. La tasa de reclutamiento por nacimiento 
es k1 para los susceptibles, los parámetros k2	
y	 	 k3 corresponden a las tasas de inmigración 
para las poblaciones de expuestos e infectados, 
respectivamente. La tasa de incidencia se con-
sidera como βS(E+I),	donde  βSE	corresponde 
la tasa de incidencia ejercida por la población 
expuesta o latente y βSI	corresponde la tasa de 
incidencia ejercida por la población infectada. 

Los expuestos pasan a la población de infecta-
dos a una tasa ,	el tiempo promedio en que 
los expuestos permanecen en la población E an-
tes de pasar a la población de infectados es     .  

Las tasas de mortalidad para las poblaciones 
de susceptibles, expuestos e infectados son    

 respectivamente. De esta manera el 
modelo a considerar es

1. 

Todos los parámetros del modelo se consideran 
positivos. Para estudiar el modelo descrito an-
teriormente definimos un conjunto 

donde                                                                        

 

Este  conjunto     es positivamente invariante, 
para una demostración de esto ver (Cerón 
Gómez & Mondragon, 2021)

3. Puntos de equilibrio.

Para obtener los puntos de equilibrio debemos 
solucionar el sistema de ecuaciones siguiente:

y
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Una vez solucionado obtenemos, el punto de 
equilibrio

donde,

Cabe notar que no existe el punto de equilibrio 
libre de la infección puesto que los parámetros  
son positivos, distintos de cero y  

esto también implica que no hay número repro-
ductivo básico.

4. Estabilidad global.

Teorema: El punto de equilibrio  es 
globalmente asintóticamente estable.  

Demostración: Sea L la función definida de la 
forma 

donde                  .  Es fácil verificar que esta 
función es de Lyapunov. Ahora, derivando ésta 
función respecto de t obtenemos que 

y sustituyendo las soluciones del sistema 1), 
tenemos que

                                                                                                                      

2.   Usando las ecuaciones de equilibrio, 
podemos ver que  

Si sustituimos estas ecuaciones en la ecuación 
2. tenemos que

Luego de realizar operaciones, obtenemos

De esta manera,       es negativa, puesto que  

Lo cual indica que el punto  de equilibrio  
 es globalmente asintóticamente 

estable.

3. DISCUSIÓN

EL modelo SEI con inmigración planteado mues-
tra que cuando hay inmigración no existe posibi-
lidad de eliminar la infección, de donde podem-
os concluir que para mitigar la propagación de 
una enfermedad lo primero que se debe detener 
es la inmigración. Por otro lado, el modelo tiene 
un punto de equilibrio de infección endémico, el 
cual es globalmente asintóticamente estable. 
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