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Son varios los modelos matemáticos que se han desarrollado para describir y estudiar la propagación
de un virus dentro de un paciente [1] y la efectividad de distintos tratamientos [2]. Los más conocidos
comprenden un sistema de ecuaciones diferenciales ordinarias cuyos compartimentos representan tanto
al agente infeccioso (virus) como a las células susceptibles a la infección [3,4]. En general, estudiar el
comportamiento del sistema permite entender el potencial que tiene de ser controlado y, para ello, se
hace necesario caracterizar algunos conceptos relacionados a la dinámica del sistema de control: algunos
fundamentales, como equilibrios y estabilidad, y otros necesarios para diseñar estrategias de control al-
canzables, como el valor cŕıtico de células susceptibles (bajo el cual la infección ya no puede propagarse)
[5]. En este trabajo, se propone una caracterización completa del comportamiento dinámico del sistema
controlado y, en base a esta caracterización, se muestra qué posibilidades de control brinda el sistema
para simultáneamente mantener la carga viral (relacionada con la infecciosidad del paciente) y el total de
células infectadas al final de la infección (relacionada con la severidad de la misma) por debajo de respec-
tivos y predefinidos umbrales. Con el fin de mostrar el potencial de las estrategias de control propuestas,
se presentan simulaciones de un paciente de COVID-19 bajo un tratamiento impulsivo con Paxlovid.
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Juriquilla, UNAM, Mexico) y Alejandro González (Instituto de Desarrollo Tecnológico para la Industria
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