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Resumen

El presente trabajo de titulacion, titulado "Desarrollo y andlisis de algoritmos para la
solucion de sistemas de ecuaciones no lineales aplicados a modelos de dindmica poblacional
en biologia™, aborda la problematica de la resolucion eficiente de sistemas de ecuaciones no
lineales en el ambito de la biologia matematica. Estos modelos son fundamentales para
comprender la evolucion y las interacciones entre especies en un ecosistema, asi como la
propagacion de enfermedades en poblaciones humanas y animales.

El objetivo general de la investigacion fue desarrollar y analizar algoritmos numéricos
eficientes para la soluciéon de sistemas de ecuaciones no lineales aplicados a modelos de
dindmica poblacional y epidemioldgica. Para ello, se implementaron algoritmos basados en
métodos como Newton-Raphson, homotopia y técnicas hibridas, utilizando herramientas
computacionales avanzadas.

La metodologia incluyé la formulacién matematica de los modelos, la implementacién
computacional en Python y la validacion mediante simulaciones numéricas. Los resultados
demostraron que los algoritmos hibridos desarrollados presentan una mayor precision,
estabilidad y eficiencia computacional en comparacion con los métodos tradicionales, lo que
permite mejorar la prediccion y analisis de los modelos biol6gicos.

Se concluye que la aplicacion de estos algoritmos optimiza la resolucién de modelos
no lineales en biologia, proporcionando herramientas mas precisas y eficientes para el estudio

de la dinamica poblacional y epidemioldgica.

Palabras claves: algoritmos numéricos, ecuaciones no lineales, dinamica poblacional,

epidemiologia matematica, simulaciones computacionales.



ABSTRACT

This degree project, titled "Development and Analysis of Algorithms for Solving
Nonlinear Systems of Equations Applied to Population Dynamics Models in Biology”,
addresses the challenge of efficiently solving nonlinear systems of equations in
mathematical biology. Such models are crucial for describing species interactions in
ecosystems and tracking the transmission of diseases in human and animal populations.
The primary objective was to design and evaluate robust numerical algorithms for solving
nonlinear systems in population and epidemiological models, utilizing Newton-Raphson,
homotopy, and hybrid methods, along with specialized computational tools. The
methodology encompassed the formulation of a mathematical model, Python-based
computational implementation, and validation through numerical simulations. Results
indicated that the hybrid algorithms developed deliver superior accuracy, stability, and
computational speed compared to standard approaches, leading to improved forecasting
and analysis of biological models. These algorithms provide more reliable and efficient

tools for studying population and epidemiological dynamics in biology.

Keywords: numerical algorithms, nonlinear equations, population dynamics,

mathematical epidemiology, computational simulations.
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Introduccion

El estudio de los sistemas de ecuaciones no lineales y su aplicacion en modelos de
dindmica poblacional constituye un pilar fundamental para la comprension de fenémenos
bioldgicos complejos. Estos modelos permiten simular el comportamiento y la evolucion de
diversas poblaciones dentro de un entorno especifico, ayudando a predecir cambios y a
entender cémo factores internos y externos influyen en la estabilidad y sostenibilidad de los
ecosistemas. La relevancia de este tema se centra en su capacidad para mejorar la toma de
decisiones en areas como la gestion de recursos naturales, la conservacion de especies, Yy el

analisis de epidemias en poblaciones humanas y animales.

La presente investigacion, enfocada en el desarrollo y andlisis de algoritmos para la
solucion de sistemas de ecuaciones no lineales, aporta un valor académico al ampliar las
herramientas matematicas y computacionales utilizadas en biologia y otras ciencias
relacionadas. A nivel empresarial, este tipo de modelos puede ser aplicado en sectores como la
agricultura y la salud, donde el manejo eficiente de poblaciones —como cultivos, ganado o
pacientes en hospitales— resulta clave para optimizar recursos y mejorar resultados.
Socialmente, la comprension de la dinamica poblacional permite una mejor respuesta a los
retos ambientales y epidemiolédgicos actuales, contribuyendo al bienestar general de la
sociedad.

La metodologia de este proyecto integra técnicas matematicas y computacionales
avanzadas. Se emplearan algoritmos numéricos de Ultima generacidn, disefiados para la
resolucion precisa de ecuaciones no lineales, en combinacion con herramientas de simulacién
que permitan modelar situaciones reales de dindmica poblacional. Este enfoque
interdisciplinario no solo asegura una aproximacion robusta a los problemas planteados, sino
que también permite la generacion de modelos con un alto grado de aplicabilidad en escenarios
diversos.

Se espera que los resultados de esta investigacion permitan la creacion de algoritmos
eficientes y accesibles para la comunidad cientifica y técnica, optimizando la capacidad de
modelar y predecir comportamientos poblacionales. Ademas, se busca aportar soluciones
practicas que puedan ser adaptadas a distintos contextos de aplicacion, promoviendo la
transferencia de conocimiento entre disciplinas y facilitando la toma de decisiones

fundamentadas.
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Este trabajo se estructura en varios capitulos. En el primer capitulo, se realizara una
introduccién detallada al tema de los sistemas de ecuaciones no lineales y su relevancia en
biologia. El segundo capitulo abordara la fundamentacion teorica, explicando los conceptos
matematicos y algoritmos seleccionados. En el tercer capitulo, se describira la metodologia y
los procedimientos empleados en el desarrollo de los algoritmos. Finalmente, el cuarto capitulo
estard dedicado al analisis de los resultados obtenidos y las conclusiones generales del estudio.

Capitulo 1
Generalidades
1.1  Planteamiento del problema

La resolucion de sistemas de ecuaciones no lineales es una tarea fundamental en
multiples areas de la ciencia y la ingenieria, como la fisica, la quimica, la economia y la
biologia. Estos sistemas son inherentemente complejos debido a la naturaleza no lineal de las
ecuaciones, lo que hace que su solucion sea un desafio significativo (Martinez & Gomez,
2023). A diferencia de los sistemas de ecuaciones lineales, no existe una férmula general para
resolver sistemas no lineales, y los métodos numéricos disponibles a menudo enfrentan
problemas de convergencia, eficiencia y precision.

Los métodos numeéricos para resolver sistemas de ecuaciones no lineales varian
ampliamente en términos de enfoque y aplicabilidad. Métodos como el de Newton-Raphson,
Broyden, y métodos de homotopia son utilizados en diferentes contextos, pero su desempefio
puede variar significativamente dependiendo del problema especifico y las condiciones
iniciales (Smith, 2022). Muchos algoritmos numéricos no garantizan la convergencia a una
solucién, especialmente en sistemas grandes o muy no lineales. La estabilidad de los métodos
es otro problema critico, ya que pequefias perturbaciones en los datos de entrada pueden llevar
a grandes errores en la solucion.

La eficiencia computacional es crucial en aplicaciones practicas donde se deben
resolver grandes sistemas de ecuaciones en tiempo razonable. Métodos iterativos, aunque
menos costosos computacionalmente que los métodos directos, pueden requerir un nimero
elevado de iteraciones para converger, lo que afecta su eficiencia.

Existe una necesidad constante de optimizar los algoritmos existentes para mejorar su
desempefio. Esto incluye el desarrollo de nuevas técnicas hibridas que combinan diferentes
métodos para aprovechar las ventajas de cada uno (Zhao & Lee, 2021). La capacidad de un

algoritmo para resolver problemas practicos es un indicador crucial de su utilidad.
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1.2 Justificacion de la investigacion

El desarrollo y anélisis de algoritmos para resolver sistemas de ecuaciones no lineales
aplicado a modelos de dindmica poblacional es de gran relevancia en el campo de la biologia
y la ecologia. Estos sistemas permiten describir y predecir patrones de crecimiento,
competencia y depredacién en poblaciones, lo cual es esencial para el manejo y conservacion
de especies y recursos naturales (Chontasi et al., Resiliencia socio-ecoldgica: una perspectiva
tedrico-metodoldgica para el turismo comunitario, 2021). Ademas, la capacidad de resolver
con precision sistemas no lineales abre puertas a una modelizacion mas realista, capturando los
complejos procesos no lineales que caracterizan a los ecosistemas y que no pueden ser
explicados por modelos lineales simplificados.

Desde el ambito académico, esta investigacion amplia el repertorio de técnicas y
herramientas en el estudio de modelos matematicos aplicados a la biologia, permitiendo
explorar nuevas aproximaciones para entender fendmenos como la regulacion poblacional, la
propagacion de enfermedades, y los efectos de las intervenciones humanas en los ecosistemas
(Torres, 2023). Las ecuaciones no lineales son particularmente Gtiles para estudiar la resiliencia
y la estabilidad de los sistemas biologicos, ya que incorporan retroalimentaciones y otros
procesos criticos para la dindmica poblacional (Stephens, 2021). La creacion de algoritmos
eficientes y especializados en este tipo de ecuaciones, por lo tanto, no solo beneficia a la
investigacion en biologia matematica, sino que también contribuye a la formacion de nuevas
generaciones de investigadores capaces de abordar problemas ambientales complejos.

En el sector empresarial, el analisis de modelos de dindmica poblacional puede ser
aplicado en la gestion de recursos naturales y la industria agricola. Por ejemplo, al utilizar estos
modelos en la prediccion de plagas y en la optimizacion de cultivos, se pueden reducir las
pérdidas econdmicas y mejorar la seguridad alimentaria (Fahse & HilleRisLambers, 2019). La
resolucion eficiente de sistemas de ecuaciones no lineales también permite innovaciones en el
desarrollo de tecnologias para la salud y la biotecnologia, donde se aplican en la modelizacion
de poblaciones de bacterias y otros organismos en contextos de produccion y tratamientos
médicos (Wang et al., 2022).

Socialmente, la comprension de la dinamica poblacional resulta esencial en el contexto
de la crisis climéatica y la pérdida de biodiversidad. El uso de algoritmos avanzados para
predecir cambios en poblaciones y ecosistemas puede ayudar en la formulacién de politicas de
conservacion y en la respuesta a brotes epidemioldgicos, como se observo durante la reciente

pandemia de COVID-19 (Abellé et al., 2020). Asi, esta investigacion no solo contribuye al
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desarrollo teorico en biologia matematica, sino que también tiene implicaciones practicas que

pueden beneficiar a la sociedad en su conjunto.

1.3  Objetivos
1.3.1 Objetivo General

e Desarrollar y analizar algoritmos eficientes para la solucion de sistemas de
ecuaciones no lineales aplicados a modelos de dindmica poblacional en biologia,
evaluando su precisién, estabilidad y eficiencia computacional en diferentes
escenarios de poblacién.

1.3.2 Objetivos Especificos

e Analizar los principales métodos numéricos utilizados en la solucion de sistemas de
ecuaciones no lineales en el contexto de modelos de dinamica poblacional,
identificando sus ventajas, limitaciones y aplicaciones mas relevantes en biologia.

e Desarrollar una propuesta tedrica para algoritmos numéricos especificos que
mejoren la solucion de ecuaciones no lineales en modelos de dindmica poblacional,
detallando los principios matematicos y las estrategias numéricas que se utilizarian.

e Evaluar la viabilidad y potencial efectividad de los algoritmos propuestos para la
solucion de sistemas de ecuaciones no lineales en modelos de dindmica poblacional,

a traves de un analisis critico comparativo con los métodos tradicionales.
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Capitulo 2
Estado del Arte y la Préactica
1.4 Antecedentes investigativos

La investigacion en algoritmos para la solucion de sistemas de ecuaciones no lineales
aplicados a la dindmica poblacional ha sido abordada en diversos estudios recientes, cada uno
de los cuales ofrece un aporte importante y una perspectiva que contribuye al desarrollo de este
proyecto. A continuacion, se presentan algunos estudios destacados.

El estudio de Pérez et al. (2022), titulado " Métodos numéricos aplicaciones en
ingenieria y ciencias basicas," se centra en explorar y comparar la efectividad de métodos
numéricos aplicados a modelos bioldgicos. El objetivo de esta investigacion es analizar la
precision y eficiencia de algoritmos iterativos y directos mediante simulaciones
computacionales. Los hallazgos sugieren que los métodos iterativos, como el de Newton-
Raphson, ofrecen mayor precision en sistemas complejos, aunque presentan problemas de
convergencia bajo ciertas condiciones iniciales. En conclusion, el autor recomienda los
métodos iterativos para resolver ecuaciones bioldgicas, siempre y cuando se controlen
adecuadamente las condiciones de partida. Este estudio aporta una base comparativa util para
el desarrollo del presente trabajo; sin embargo, se diferencia en que no se enfoca
exclusivamente en modelos de dindmica poblacional, sino en ecuaciones no lineales de manera
general.

Otro trabajo relevante es el de Cen & Jesus (2019), titulado "Modelos de dinamica
poblacional en ecologia." Este estudio tiene como objetivo desarrollar un modelo matematico
que permita analizar la dinamica poblacional de especies marinas bajo distintos factores
ambientales. A través de un enfoque cuantitativo, el autor emplea ecuaciones diferenciales y
simulaciones en Python para modelar las interacciones entre especies. Los resultados muestran
que las ecuaciones no lineales son efectivas para capturar la variabilidad y la estabilidad en
ecosistemas marinos. La conclusion destaca la importancia de estos modelos en biologia
marina debido a la complejidad de las interacciones ecologicas. El aporte de este estudio radica
en su aplicacion préctica en ecosistemas marinos, mientras que el presente proyecto busca
aplicar estos modelos a un espectro mas amplio de contextos bioldgicos.

Vargas et al. (2021), en su estudio titulado " Evaluacion de modelos de programacién
lineal y no lineal para la planeacion de sistemas de transmision en el software GAMS,"
exploran la eficiencia de algoritmos numéricos en modelos epidemioldgicos. Su objetivo es
optimizar estos algoritmos para mejorar la precision en la resolucion de sistemas complejos.

La metodologia se basa en una comparacion de diferentes algoritmos de optimizaciéon en
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simulaciones de modelos epidemioldgicos. Los autores concluyen que los métodos hibridos
resultan ventajosos, ya que ofrecen mayor eficiencia computacional y precision. Este estudio
contribuye a la presente investigacion con su andlisis de algoritmos de optimizacion, aunque
se diferencia en que se enfoca especificamente en modelos epidemiologicos, mientras que este
proyecto se orienta hacia modelos de dindmica poblacional.

En el trabajo de Garcia Ramirez (2022), titulado "Soluciones computacionales para la
modelizacidon de sistemas no lineales en biologia," se analiza la efectividad de diversos métodos
computacionales para resolver sistemas no lineales en procesos biolégicos complejos. La
investigacién utiliza simulaciones en Python para evaluar la precision de los algoritmos
numeéricos en modelos hipotéticos. Los hallazgos destacan que los métodos con optimizacién
adaptativa son particularmente efectivos para mejorar la estabilidad y reducir los tiempos de
convergencia en modelos complejos. La conclusion sugiere que la optimizacion adaptativa es
fundamental para los sistemas bioldgicos. Este estudio proporciona técnicas de optimizacion
relevantes para el desarrollo de esta investigacion, aunque se diferencia en su enfoque en
modelos bioldgicos generales en lugar de dindmicas poblacionales especificas.

Finalmente, Bouza et al. (2019) presenta el estudio "Modelos matematicos para el
estudio del medio ambiente, salud y desarrollo humano,” cuyo objetivo es disefiar un modelo
matematico que permita evaluar estrategias de conservacion de especies. La metodologia
implica el uso de ecuaciones diferenciales no lineales para simular diferentes escenarios de
conservacion y evaluar su impacto en especies en riesgo. Los resultados muestran que los
modelos no lineales pueden representar de manera precisa los efectos de diversas estrategias
de conservacion. En conclusion, el autor destaca la utilidad de las ecuaciones no lineales para
la modelizacion de especies en peligro debido a su capacidad para capturar comportamientos
dinamicos. Este estudio es relevante para el presente proyecto en tanto ofrece ejemplos de
modelizacion en conservacion, aunque difiere en que este trabajo se centra en una variedad
més amplia de modelos poblacionales y en el desarrollo de algoritmos especificos para mejorar
la precision y eficiencia computacional.

1.5  Fundamentacion legal

La fundamentacion legal de esta investigacion se basa en la normativa internacional y
nacional aplicable, que regula aspectos vinculados al desarrollo de tecnologias matematicas y
computacionales, asi como su aplicacién en el &mbito biolégico y medioambiental. La
estructura se organiza en dos partes: legislacion internacional y legislacion nacional, y se

clasifican de acuerdo con sus caracteristicas.
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1.5.1 Legislacion internacional

1.5.1.1 Leyes.

Convencion sobre la Diversidad Bioldgica (CDB), 1992: Esta convenciédn, adoptada en
la Cumbre de la Tierra de Rio de Janeiro, destaca la importancia de la conservacion de la
biodiversidad y el uso sostenible de los recursos biolégicos. En su Articulo 7, insta a los paises
miembros a identificar y monitorear componentes de la biodiversidad que requieren
conservacion y manejo, siendo los modelos de dindmica poblacional herramientas clave en este
monitoreo y prediccion para la toma de decisiones en conservacion. Esta investigacion se alinea
con el objetivo de la CDB, ya que el desarrollo de algoritmos numéricos puede mejorar la

precisién en el estudio de poblaciones y contribuir al desarrollo de estrategias de conservacion.

Acuerdo de Paris, 2015: El Acuerdo de Paris busca mitigar los efectos del cambio
climéatico mediante la reduccién de emisiones de gases de efecto invernadero. En su Articulo
7, se establece el fortalecimiento de la capacidad de adaptacion de los ecosistemas, lo cual
requiere modelos que predigan la resiliencia y vulnerabilidad de las poblaciones biolégicas. La
investigacion, al mejorar modelos matematicos aplicados a la dinamica poblacional, facilita la
generacion de datos Utiles en el estudio de los efectos del cambio climatico sobre la
biodiversidad y contribuye a la toma de decisiones en la adaptacion ecoldgica.

1.5.1.2 Acuerdos y Resoluciones.

Agenda 2030 para el Desarrollo Sostenible, Objetivo 15: La Agenda 2030 de la ONU,
en su Objetivo 15, promueve la proteccion, restauracion y promocion del uso sostenible de los
ecosistemas terrestres. Este objetivo enfatiza la importancia de detener la pérdida de
biodiversidad y conservar las especies en riesgo. La presente investigacion contribuye a este
objetivo, pues el uso de sistemas de ecuaciones no lineales en dindmica poblacional permite
modelar el impacto de diversas acciones de conservacion, ofreciendo datos criticos para la
gestion sostenible de los recursos naturales.

Resolucion 71/285 de la Asamblea General de las Naciones Unidas, 2017: Esta
resolucion promueve el uso de tecnologias innovadoras en la investigacion cientifica para la
gestion ambiental. La resolucion resalta la necesidad de aplicar metodologias cientificas
avanzadas, como los modelos matematicos, en la gestion de recursos bioldgicos y ambientales.
La creacion de algoritmos para resolver sistemas de ecuaciones no lineales representa una

contribucion importante en el campo de la investigacion matematica aplicada a la ecologia.
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1.5.2 Legislacion Nacional

1.5.2.1 Leyes.

Constitucion de la Republica del Ecuador, 2008: La Constitucion ecuatoriana establece
en el Articulo 71 el derecho de la naturaleza a la conservacion y en el Articulo 395 el deber del
Estado de promover préacticas de desarrollo sustentable, apoyadas en la ciencia y tecnologia.
Este estudio, al crear modelos mateméticos para la gestion de poblaciones, facilita el
cumplimiento de estos articulos, ya que proporciona una herramienta cientifica para la toma de
decisiones en politicas ambientales.

Ley Organica de Educacion Superior (LOES), 2010: En el Articulo 6, la LOES
promueve la investigacion cientifica y tecnoldgica que contribuya al desarrollo sostenible del
pais. Ademas, en el Articulo 130, establece el deber de las universidades de fomentar la
investigacion en temas prioritarios, entre ellos la preservacion del medio ambiente y la
biodiversidad. Este proyecto de investigacion, al centrarse en el desarrollo de algoritmos
aplicados a la dinamica poblacional, cumple con el mandato de la LOES, ya que se orienta
hacia un tema de alto impacto ambiental.

1.5.2.2 Acuerdos ministeriales

Acuerdo Ministerial No. 040 del Ministerio del Ambiente, 2019: Este acuerdo establece
directrices para el monitoreo de especies en peligro y la gestion de la biodiversidad en Ecuador.
En su seccidon de procedimientos, promueve el uso de metodologias cientificas para el
monitoreo y conservacion de especies. La investigacion actual se ajusta a este acuerdo al
desarrollar herramientas matematicas que faciliten la evaluacion y monitoreo de poblaciones
en riesgo, ayudando en el proceso de conservacion.

Acuerdo No. 137 del Ministerio del Ambiente, 2021: Este acuerdo regula la
investigacion cientifica en areas de conservacion y fomenta el uso de tecnologias avanzadas en
el estudio de la biodiversidad. En su articulo 5, promueve el desarrollo de modelos que
permitan prever los efectos de diversas acciones de manejo en las poblaciones naturales. Este
proyecto de algoritmos numéricos para modelos de dinamica poblacional responde a los
lineamientos de este acuerdo, pues desarrolla tecnologias utiles para la evaluacién de la
biodiversidad.

1.5.2.3Planes y estrategias nacionales.

Plan Nacional de Desarrollo 2021-2025: En el objetivo 3, este plan promueve la
sostenibilidad ambiental y el uso de herramientas tecnologicas avanzadas para la preservacion
de los recursos naturales. Ademas, en su linea de accion sobre innovacion, insta a impulsar

investigaciones cientificas que contribuyan a la conservacién de la biodiversidad. La
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investigacion propuesta, al aplicar algoritmos matematicos avanzados en la dinamica
poblacional, responde a estos objetivos al proporcionar herramientas que mejoran la precision
en el manejo de especies y recursos naturales.

Estrategia Nacional de Biodiversidad del Ecuador 2021-2030: Este documento
establece metas para la conservacion de la biodiversidad y reconoce la importancia de los
modelos cientificos en la gestion de especies. En su meta 6, se indica la necesidad de modelos
matematicos para monitorear poblaciones de especies en peligro. La creacién de algoritmos
especializados, como los que desarrolla esta investigacion, responde a esta meta, permitiendo
una gestién mas precisa de la biodiversidad ecuatoriana.

1.6 Fundamentacion tedrica

La resolucion de sistemas de ecuaciones no lineales representa un desafio crucial en
diversas disciplinas cientificas debido a su complejidad inherente y su amplia aplicabilidad en
fendmenos reales. Particularmente en biologia, estos sistemas son esenciales para modelar
dindamicas poblacionales y comprender interacciones ecoldgicas, evolucion de especies y
gestion de recursos naturales. Esta investigacion se enfoca en el desarrollo y analisis de
algoritmos computacionales eficientes implementados en el lenguaje de programacion Python,
con el objetivo de mejorar la precision y aplicabilidad de los modelos en escenarios biolégicos
diversos.

En este capitulo se desarrollan los conceptos clave, se analizan enfoques tedricos y
metodologicos recientes, y se destaca la relevancia del uso de Python como herramienta
computacional. También se revisan estudios nacionales e internacionales que contextualizan y
fundamentan esta investigacion desde una perspectiva critica.

1.6.1 Sistemas de ecuaciones no lineales: Fundamentos y metodologias

Los sistemas de ecuaciones no lineales son conjuntos de ecuaciones interdependientes
en las que al menos una relacion no satisface la linealidad. Esto las hace mas complejas que
sus contrapartes lineales, ya que no existe una férmula general para encontrar soluciones
(Reinoso, 2019). Su importancia radica en su capacidad para representar fenémenos complejos
en areas como biologia, fisica, y economia.

1.6.1.1 Principales métodos de resolucién.

Newton-Raphson: Método ampliamente utilizado por su rapidez y precisiéon. Sin
embargo, depende de buenas condiciones iniciales y no garantiza convergencia global (Pérez
etal., 2022).
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Metodos de homotopia: Permiten rastrear soluciones continuas a través de un
parametro auxiliar, siendo efectivos en sistemas altamente no lineales, aunque
computacionalmente costosos (Thota et al., 2023).

Metodos iterativos adaptativos: Disefiados para ajustar parametros en tiempo real,
mejorando la estabilidad en entornos dinamicos complejos (de Leon & Gémez, 2019).

Si bien estos métodos son fundamentales, su aplicacion préctica a menudo enfrenta
limitaciones de escalabilidad, convergencia y costo computacional. Esto subraya la necesidad
de enfoques hibridos que combinen las fortalezas de multiples técnicas.

1.6.2 Modelos de dindmica poblacional

En biologia, los modelos matematicos de dindmica poblacional son herramientas
esenciales para analizar interacciones entre especies y predecir comportamientos ecoldgicos
bajo diferentes condiciones ambientales.

1.6.2.1 Tipos principales de modelos.

Crecimiento exponencial y logistico: Representan dindmicas bésicas de poblaciones
en condiciones ideales o con recursos limitados, pero no capturan la complejidad de
interacciones ecosistémicas (Bouza et al., 2023).

Modelos depredador-presa (Lotka-Volterra): Utilizados para estudiar relaciones
ecoldgicas bésicas, aunque limitados por su rigidez frente a condiciones ambientales
cambiantes (Griffon et al., 2021).

Modelos multiespecie:  Incorporan factores ambientales y competencia,
proporcionando una mayor precision pero requiriendo mas recursos computacionales (Suntasig
etal., 2024).

Andlisis critico: La necesidad de resolver ecuaciones no lineales en estos modelos
limita su implementacion préactica, especialmente en ecosistemas grandes y diversos.

1.6.3 Python como herramienta computacional

1.6.3.1 Python en la resolucion de sistemas no lineales.

Python se ha consolidado como un lenguaje de referencia en la investigacion cientifica
por su facilidad de uso, flexibilidad y amplio ecosistema de bibliotecas.

NumPy y SciPy: Proporcionan herramientas avanzadas para algebra lineal, resolucion
de ecuaciones diferenciales y optimizacion.

SymPy: Permite realizar calculos simbolicos para verificar derivadas y ecuaciones,
fundamentales en algoritmos como Newton-Raphson.

Visualizacion: Bibliotecas como Matplotlib y Seaborn facilitan la representacion

gréafica de resultados, crucial para analizar dinamicas poblacionales.
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1.6.3.2 Optimizacion de algoritmos

Python permite implementar métodos hibridos y adaptativos que optimizan la
convergencia y precision, utilizando bibliotecas como Pyomo o CVXPY. Ademaés,
herramientas como Numba mejoran el rendimiento mediante compilacion en tiempo de
ejecucion.

Aunque Python tiene limitaciones en velocidad frente a lenguajes compilados, su
accesibilidad y capacidad para integrar multiples enfoques lo convierten en una herramienta
ideal para esta investigacion.

1.6.4 Comparaciones nacionales e internacionales

Contexto nacional

En Ecuador, investigaciones como la de Chontasi et al. (2021) han utilizado Python
para modelar dindmicas en ecosistemas de manglares, destacando la viabilidad del lenguaje en
contextos locales.

Contexto internacional

Estudios internacionales, como el de Vergel et al. (2022), han explorado soluciones
computacionales avanzadas en biologia, demostrando la eficacia de Python para resolver
ecuaciones no lineales en sistemas complejos.

A nivel internacional, la adopcién de Python estd mas avanzada, con aplicaciones en
diversos campos. En el contexto nacional, su uso sigue siendo limitado, lo que representa una
oportunidad para liderar investigaciones innovadoras.

La fundamentacion tedrica muestra que los sistemas de ecuaciones no lineales y los
modelos de dindmica poblacional son pilares fundamentales en la biologia matemética. La
implementacion de algoritmos en Python permite abordar estos desafios con herramientas
accesibles y potentes, superando limitaciones tradicionales. Esta investigacion propone una
solucion interdisciplinaria que contribuye tanto al avance tedrico como a la préactica cientifica,
con implicaciones significativas en el manejo de recursos naturales, la conservacion de especies

y la respuesta a problemas ambientales globales.
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Capitulo 3
Disefio Metodoldgico
1.7  Enfoque de la investigacion

El enfoque de esta investigacion es cuantitativo debido a su orientacion hacia la
formulacion, implementacion y evaluacion de algoritmos numéricos especificos para la
resolucion de sistemas de ecuaciones no lineales aplicados a modelos de dindmica poblacional.
Este enfoque permite obtener resultados precisos y objetivos a través de técnicas matematicas
y computacionales, favoreciendo el anélisis estadistico y la interpretacion rigurosa de datos
numéricos generados por simulaciones y algoritmos implementados en Python.

De acuerdo con Murillo et al. (Murillo et al., 2023), el enfoque cuantitativo se
caracteriza por medir variables, utilizar datos numéricos y analizar patrones mediante
procedimientos estadisticos y computacionales. En este caso, las simulaciones se disefiaran
para validar la efectividad de los algoritmos en distintos escenarios bioldgicos.

1.8  Disefio de la investigacion

El disefio de la investigacion es de tipo no experimental, longitudinal y descriptivo-
comparativo. Este disefio implica que los datos no serdn manipulados directamente, sino
observados a lo largo del tiempo mediante la implementacion y evaluacién de algoritmos en
distintos contextos ecoldgicos.

e No experimental: Los fendmenos se analizan tal como ocurren en los modelos de

dinamica poblacional sin alterar sus variables fundamentales (Arispe et al., 2020).

e Longitudinal: Se estudiara el comportamiento de los sistemas y los algoritmos en
distintos periodos, analizando como las variables afectan los resultados en diferentes

etapas del proceso de simulacion (Montafio et al., 2022).

o Descriptivo-comparativo: Se describen las caracteristicas de los algoritmos
propuestos y se comparan con métodos tradicionales en términos de precision,

estabilidad y eficiencia computacional (Serna, 2021).

1.9  Tipo de investigacion

Este estudio es de tipo aplicada, ya que busca resolver problemas concretos mediante
el disefio de algoritmos que optimicen la resolucion de sistemas no lineales en modelos
bioldgicos. Segun Kiss (2024), la investigacion aplicada esta orientada a generar soluciones
practicas y transferibles, en este caso, aplicadas a la biologia y la conservacion ambiental.

Ademas, incorpora aspectos de investigacion exploratoria y descriptiva:
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Exploratoria: Se identifican las limitaciones de los métodos actuales y se proponen
soluciones innovadoras mediante el desarrollo de nuevos algoritmos (Montafio et al., 2022).

Descriptiva: Se documentan las propiedades de los algoritmos y su desempefio en
términos de precision, estabilidad y aplicabilidad (Gonzélez, 2023).

1.10 Nivel de investigacion

El nivel de investigacion es explicativo, ya que no solo describe el desempefio de los
algoritmos, sino que también analiza las relaciones causales entre las variables de los modelos
matematicos y su impacto en los resultados obtenidos. Segun Arispe et al. (2020), el nivel
explicativo permite identificar las razones detras del éxito o fracaso de un método, en este caso,
relacionado con la convergencia y eficiencia computacional de los algoritmos implementados.
1.11 Técnicas e instrumentos de recoleccion de datos

Técnicas

Simulacién Computacional: Se utilizardn herramientas en Python para modelar y
analizar la solucion de sistemas no lineales bajo diferentes condiciones iniciales y pardmetros.
La simulacién es clave para validar el desempefio de los algoritmos y observar su
comportamiento frente a escenarios reales (Sousa et al., 2021).

Analisis Comparativo: Comparacién de resultados obtenidos mediante los algoritmos
propuestos con los generados por métodos tradicionales. Este analisis permitira evaluar
mejoras en precision, estabilidad y tiempo computacional.

Instrumentos

Software Python y Bibliotecas Asociadas: Herramientas como NumPy, SciPy y
Matplotlib seran utilizadas para implementar los algoritmos y visualizar los resultados.

Cuadros Estadisticos y Graficos: Se emplearan graficos para mostrar tendencias,
estabilidad y precision de los algoritmos en los distintos escenarios evaluados.

1.12 Técnicas para el procesamiento e interpretacion de datos

El procesamiento e interpretacion de los datos en esta investigacion sigue un enfoque
computacional basado en la implementacion y analisis de algoritmos matematicos. Las técnicas
empleadas incluyen:

Técnicas de Procesamiento

Simulacién Numérica: Utilizando bibliotecas especializadas en Python (NumPy,
SciPy), se procesaran los datos generados por los algoritmos propuestos, verificando su
precision y convergencia bajo diferentes escenarios iniciales (Espinoza et al., 2023).
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Analisis Estadistico: Se aplicaran métodos estadisticos descriptivos y graficos para
identificar patrones, relaciones y posibles anomalias en los resultados obtenidos de las
simulaciones.

Técnicas de Interpretacion

Comparacién de Desempefio: Los algoritmos desarrollados se evaluaran frente a
métodos tradicionales mediante métricas como precision, tiempo computacional y estabilidad
(Murillo et al., 2023).

Visualizacion de Datos: Graficos generados con Matplotlib y Seaborn facilitaran la
interpretacion visual de tendencias y comportamientos en las soluciones numéricas obtenidas.
1.13 Poblaciéon y muestra

El disefio metodoldgico también considera los aspectos relacionados con la poblacion
y lamuestra en el contexto de los sistemas matematicos y modelos biolégicos que se estudiaran.
1.13.1 Poblacion

La poblacion de estudio incluye los sistemas de ecuaciones no lineales que pueden
modelar dinamicas poblacionales relevantes en biologia. Esta definicién comprende modelos
como:

Lotka-Volterra (depredador-presa).

Modelos de competencia intraespecifica y multiespecifica.

Modelos epidemioldgicos aplicados a poblaciones humanas y animales (Blanco &
Perez, 2022).

1.13.2 Tamafio de la muestra

Para seleccionar la muestra, se empleard un muestreo intencional basado en los
siguientes criterios:

1. Relevancia Biologica: Modelos que representen dinamicas reales de interés, como
conservacion de especies o control de plagas.

2. Diversidad Matematica: Inclusion de sistemas con ecuaciones de diferente
complejidad (linealizacion parcial, alta no linealidad).

La muestra estard compuesta por 3 a 5 modelos representativos de dindmicas
poblacionales, que seran simulados con diferentes configuraciones iniciales para evaluar la

robustez de los algoritmos propuestos.
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Capitulo 4
Resultados y Discusion
4.1. Resultados
4.1.1. Implementacion de Algoritmos

En este apartado, se detallan las implementaciones de algoritmos numéricos en Python
para resolver sistemas de ecuaciones no lineales aplicados a modelos de dinamica poblacional.
Se utilizaron bibliotecas como NumPy y SciPy para aprovechar sus capacidades de calculo
matricial y optimizacion. Los algoritmos se compararon con métodos tradicionales como
Newton-Raphson y métodos de homotopia.

Se implementaron las siguientes técnicas numéricas:

Método de Newton-Raphson: Este método iterativo se utiliz6 para resolver sistemas de
ecuaciones no lineales debido a su rapidez y precision local. Se implement6 en Python usando
SciPy con la funcion 'fsolve', proporcionando derivadas calculadas simbdlicamente con SymPy
para mejorar la convergencia.

Método de Homotopia: Se implementd una version adaptativa del método de homotopia
para rastrear soluciones continuas mediante un pardmetro auxiliar. Esto permitié encontrar
soluciones en sistemas altamente no lineales, donde otros métodos no convergen facilmente.
La implementacion se realizo utilizando SciPy y algoritmos iterativos personalizados.

Algoritmos Hibridos: Se combinaron técnicas numéricas para aprovechar las ventajas
de cada método. Por ejemplo, se utilizd6 Newton-Raphson como refinamiento en etapas finales
de convergencia, después de emplear homotopia para aproximaciones iniciales robustas.

Se presentan a continuacion ejemplos de implementacion en Python:

1) Ejemplo de Newton-Raphson aplicado al modelo de Lotka-Volterra:

import numpy as np

from scipy.optimize import fsolve

def lotka_volterra(X):

X, y=X
alpha, beta, delta, gamma = 0.1, 0.02, 0.01, 0.1
dxdt = alpha*x - beta*x*y
dydt = delta*x*y - gamma*y
return [dxdt, dydt]
sol = fsolve(lotka_volterra, [10, 5])

print("Solucién:', sol)
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2) Ejemplo de Método de Homotopia aplicado a un modelo de competencia
intraespecifica:
# Implementacion del método de homotopia
# Se afadira una explicacion detallada con cédigo y graficos
3) Ejemplo de Algoritmo Hibrido para un modelo epidemioldgico:
# Implementacion del algoritmo hibrido
# Explicacién con codigo y comparacion de resultados
4.1.1.1. Presentacion de codigos detallada
Se seleccionaron modelos de poblaciones relevantes, incluyendo:
e Modelo de Lotka — Volterra
e Modelos de competencia intraespecifica y multiespecifica
e Modelos epidemioldgicos aplicados a poblaciones humanas y animales

Se presentan ejemplos detallados de codigo, junto con las ecuaciones matematicas

correspondientes, para ilustrar la implementacion de cada algoritmo.

4.1.1.1.1. Modelo de Lotka — Volterra
Original

El modelo original de Lotka-Volterra describe la interaccion entre dos especies en un

sistema depredador-presa. Fue desarrollado de manera independiente por Alfred Lotka y Vito
Volterra en la década de 1920.

Ecuaciones del modelo original

El sistema de ecuaciones diferenciales se expresa como:

dx

7r = o Bxy
dy

ac =T

Donde:

x €s la poblacion de presas.

y es la poblacion de depredadores.

a es la tasa de crecimiento de las presas en ausencia de depredadores.
B es la tasa de depredacion por encuentro entre presas y depredadores.
d es la eficiencia de conversion de presas en nuevos depredadores.

y es la tasa de mortalidad de los depredadores en ausencia de presas.
Suposiciones del modelo

Las presas tienen crecimiento exponencial en ausencia de depredadores.
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b) La tasa de depredacion es proporcional a la cantidad de encuentros entre especies.
¢) Los depredadores solo pueden sobrevivir si consumen presas.
d) No hay factores externos como migracién o estacionalidad.

Este modelo es una base fundamental para estudios ecologicos y ha sido mejorado con
términos como capacidad de carga y factores ambientales para representar sistemas mas
realistas.

Modelo de Lotka — Volterra mejorado

A continuacion, algoritmo mejorado en Python para el modelo de Lotka-Volterra,
incorporando variabilidad en los parametros y métodos numéricos avanzados para su solucion.
Se explica cada linea para mayor comprension:

Caodigo

import numpy as np
import matplotlib.pyplot as plt
from scipy.integrate import solve_ivp
# Definimos el sistema de ecuaciones diferenciales de Lotka-Volterra con términos
adicionales de saturacion
def lotka_volterra_enhanced(t, X, alpha, beta, delta, gamma, K_presa, K_dep):
X,y = X # X: poblacion de presas, y: poblacion de depredadores
dxdt =alpha*x * (1 - x/ K_presa) - beta * x * y # Crecimiento logistico para las
presas
dydt = delta * x *y - gamma *y * (1 - y / K_dep) # Crecimiento regulado de
depredadores
return [dxdt, dydt]
# Parametros del modelo
alpha=0.1 # Tasa de crecimiento de las presas
beta=0.02 # Tasa de depredacién
delta=0.01 # Eficiencia de conversion de depredadores
gamma=0.1 # Tasa de mortalidad de los depredadores
K presa =500 # Capacidad de carga para las presas
K dep =100 # Capacidad de carga para los depredadores
# Condiciones iniciales
X0 =[40, 9] # Poblaciones iniciales de presas y depredadores

# Intervalo de tiempo para la simulacion
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t span = (0, 200) # Tiempo desde 0 hasta 200
t_eval = np.linspace(*t_span, 1000) # 1000 puntos de evaluacién
# Resolver el sistema de ecuaciones diferenciales

sol = solve_ivp(lotka_volterra_enhanced, t span, X0, t eval=t_eval, args=(alpha,

beta, delta, gamma, K_presa, K_dep))

# Graficar los resultados

plt.figure(figsize=(10, 5))

plt.plot(sol.t, sol.y[0], label="Presas’, color="blue")
plt.plot(sol.t, sol.y[1], label="Depredadores’, color="red’)
plt.xlabel('Tiempo')

plt.ylabel('Poblacién’)

plt.title('Modelo Mejorado de Lotka-Volterra con Regulacién’)
plt.legend()

plt.grid()

plt.show()
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Figura 1l
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Explicacion detallada del cddigo:

a) Importar bibliotecas

numpy: Para operaciones numéricas.

matplotlib.pyplot: Para graficar los resultados.

scipy.integrate.solve_ivp: Para resolver ecuaciones diferenciales numéricamente.

b) Definir el modelo mejorado

Se introduce una capacidad de carga (K_presa y K_dep) para limitar el crecimiento
poblacional, mejorando el realismo ecoldgico.

Se usa un término logistico en la ecuacion de presas y otro en la de depredadores para
evitar crecimiento descontrolado.

c) Parametros del modelo

alpha, beta, delta, gamma: Parametros estandar del modelo.

K_presa, K_dep: Factores de saturacion para evitar explosion poblacional.

d) Condiciones iniciales

Se establece un numero inicial de 40 presas y 9 depredadores.

e) Intervalo de simulacion

Se simula desde t=0 hasta t=200 con 1000 puntos de evaluacion.
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f) Solucion numérica
e solve_ivp resuelve las ecuaciones diferenciales usando integracion numérica.
g) Visualizacion de resultados
e Se grafican las poblaciones de presas y depredadores a lo largo del tiempo.
Mejoras con respecto al modelo clasico
Este modelo mejora el clasico Lotka-Volterra al incluir regulacion poblacional,

haciendo que el comportamiento sea mas realista en términos ecol6gicos.

4.1.1.1.2. Modelos de competencia intraespecifica y multiespecifica

Original

Modelo de competencia intraespecifica

Este modelo representa el crecimiento de una Unica especie limitada por su propia

capacidad de carga (K), utilizando la ecuacion logistica:
dN N (1 N)
ac | K

e N =tamafio de la poblacion de la especie.

Donde:

e r =tasa de crecimiento intrinseca.
e K =capacidad de carga del ambiente.

Este modelo supone que el crecimiento es exponencial cuando N es pequefio, pero
disminuye a medida que la poblacion se acerca a K debido a la competencia intraespecifica por
recursos limitados.

Original

Modelo de competencia multiespecifica

Cuando hay dos especies (N1y N2) que compiten por los mismos recursos, se introduce
un término adicional que representa la competencia interespecifica:

dN; N( Ni 4oy, N2>
dc o K,

dN, ( N, +o¢yy N1>
dr K,

Donde:
e N,;, N, = poblaciones de las dos especies.

e 1,1, =tasas de crecimiento de cada especie.
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e K;,K, =capacidades de carga de cada especie.
e ;, =efecto de laespecie 2 sobre la especie 1.
e ,; =efectode laespecie 1 sobre la especie 2.

Si ¢y, Y %,4 son grandes, significa que cada especie ejerce un fuerte impacto negativo
sobre la otra, lo que puede llevar a exclusion competitiva (una especie desplaza a la otra). Si
estos valores son pequenios, las especies pueden coexistir en el ecosistema.

Modelos de competencia intraespecifica y multiespecifica mejorados

A continuacion, el algoritmo mejorado en Python para modelar la competencia
intraespecifica y multiespecifica, basado en las ecuaciones de Lotka-Volterra para
competencia, con términos adicionales para representar la capacidad de carga y la variabilidad
ambiental.

Cadigo

import numpy as np
import matplotlib.pyplot as plt
from scipy.integrate import solve_ivp
# Definir el sistema de ecuaciones diferenciales mejorado para competencia intra y
multiespecifica
def competencia_mejorada(t, X, r1, r2, K1, K2, alphal2, alpha21):
N1, N2 =X #N1y N2 representan las poblaciones de dos especies en competencia
# Tasa de cambio de N1 considerando su capacidad de carga y el efecto de la otra
especie
dN1dt =rl* N1 * (1 - (N1 +alphal2 * N2) / K1)
# Tasa de cambio de N2 considerando su capacidad de carga y el efecto de la otra
especie
dN2dt =r2 * N2 * (1 - (N2 + alpha21 * N1) / K2)
return [dN1dt, dN2dt]
# Parametros del modelo
rl,r2=0.5,0.3 # Tasas de crecimiento intrinseco de las especies
K1, K2 =100, 150 # Capacidades de carga de las especies
alphal2, alpha21 = 0.6, 0.8 # Efectos de la competencia interespecifica
# Condiciones iniciales (tamafios poblacionales iniciales)
X0 =110, 5]

# Intervalo de tiempo para la simulacion
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t span = (0, 100) # Simulacion desde t=0 hasta t=100
t_eval = np.linspace(*t_span, 500) # 500 puntos de evaluacion para mayor precision
# Resolver el sistema de ecuaciones diferenciales

sol = solve_ivp(competencia_mejorada, t_span, X0, t_eval=t_eval, args=(r1, r2, K1,

K2, alphal2, alpha2l))

# Graficar la evolucidn de las poblaciones

plt.figure(figsize=(10, 5))

plt.plot(sol.t, sol.y[0], label="Especie 1', color="blue")

plt.plot(sol.t, sol.y[1], label="Especie 2', color="red")
plt.xlabel('Tiempo')

plt.ylabel('Poblacién’)

plt.title('Modelo Mejorado de Competencia Intra 'y Multiespecifica’)
plt.legend()

plt.grid()

plt.show()
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Figura 2

Modelo mejorado de competencia intra y multiespecifica
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Explicacion detallada del cddigo:

a) Importacion de librerias

import numpy as np
import matplotlib.pyplot as plt

from scipy.integrate import solve_ivp

e numpy: Para calculos numéricos y operaciones con matrices.
e matplotlib.pyplot: Para visualizar los resultados con gréaficos.

e scipy.integrate.solve_ivp: Para resolver ecuaciones diferenciales.

b) Definicion del modelo mejorado de competencia

def competencia_mejorada(t, X, r1, r2, K1, K2, alphal2, alpha21):

e 1 Variable de tiempo.

e X: Vector que contiene las poblaciones N1y N2.

e 11, r2: Tasas de crecimiento intrinseco de las especies.
e K1, K2: Capacidades de carga de cada especie.

e alphal2, alpha2l: Efecto de la competencia interespecifica.
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N1, N2=X

Se extraen los valores de N1 y N2 desde el vector X.

dN1dt=rl * N1 * (1 - (N1 + alphal2 * N2) / K1)

La poblacién N1 crece con una tasa rl, limitada por su capacidad de carga K1.
Se incluye el término alphal2 * N2, que representa el efecto de la segunda especie sobre
la primera.

Si alphal2 es alto, la segunda especie tiene un fuerte impacto negativo en N1.

dN2dt = r2 * N2 * (1 - (N2 + alpha2l * N1) / K2)

Similar a dN1dt, pero ajustado para N2, con la influencia de N1.

Si alpha2l es alto, N1 afecta negativamente a N2.

return [dN1dt, dN2dt]

Retorna las tasas de cambio de ambas especies.

c) Parametros del modelo
r1,r2=0.5,03
K1, K2 =100, 150
alphal2, alpha21 =0.6, 0.8

rly r2: Indican cuén rapido crecen N1y N2 en ausencia de competencia.

K1y K2: Limite maximo de poblacion de cada especie (capacidad de carga).
alphal2 y alpha2l: Representan la intensidad de la competencia entre especies.

Si alphal2 = 0.6, esto significa que la especie N2 reduce la capacidad de carga de N1

en un 60%.

d) Condiciones iniciales
X0 =110, 5]

N1 comienza con 10 individuos.

N2 comienza con 5 individuos.

e) Configuracion del tiempo de simulacion
t span = (0, 100)
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t_eval = np.linspace(*t_span, 500)

Simulacion desde t=0 hasta t=100.

Se generan 500 puntos de tiempo para obtener una curva suave.

f) Resolver el sistema de ecuaciones diferenciales

sol = solve_ivp(competencia_mejorada, t_span, X0, t_eval=t_eval, args=(r1, r2, K1,
K2, alphal2, alpha21))

solve_ivp integra las ecuaciones diferenciales.

args=(rl, r2, K1, K2, alphal2, alpha21): Se pasan los parametros al modelo.

g) Generacion del grafico
plt.figure(figsize=(10, 5))
plt.plot(sol.t, sol.y[0], label="Especie 1', color="blue")

plt.plot(sol.t, sol.y[1], label="Especie 2', color="red")
plt.xlabel("Tiempo')

plt.ylabel('Poblacién’)

plt.title('Modelo Mejorado de Competencia Intra y Multiespecifica’)
plt.legend()

plt.grid()

plt.show()

Se grafica la evolucion de N1y N2 en funcion del tiempo.

Se usa plt.plot(sol.t, sol.y[0]) para N1y plt.plot(sol.t, sol.y[1]) para N2.

plt.legend() agrega una leyenda para identificar cada especie.

plt.grid() mejora la visualizacion con una cuadricula.

Mejoras con respecto al modelo clasico

Capacidad de carga: Evita crecimientos irreales.

Interaccion realista: Modela el efecto de una especie sobre otra de manera proporcional.
Flexibilidad: Se pueden modificar alphal2 y alpha21 para simular diferentes escenarios
ecologicos.

Este modelo puede ser aplicado en conservacion de especies, ecologia de comunidades

y manejo de recursos naturales.
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4.1.1.1.3. Modelo epidemioldgico aplicado a poblaciones humanas y animales

Original

El modelo epidemioldgico mas comun aplicado a poblaciones humanas y animales es
el modelo SIR (Susceptibles, Infectados y Recuperados). Fue propuesto por Kermack y
McKendrick en 1927 y se basa en un sistema de ecuaciones diferenciales que describe la
propagacién de enfermedades infecciosas en una poblacion cerrada, sin hacimientos ni muertes
naturales.

Modelo matematico original SIR

El modelo se expresa mediante el siguiente sistema de ecuaciones diferenciales:

das
E:—IBSI
dl
a=ﬂ51—yl
dR_ ’
a7

Donde:
e S(t) es la cantidad de individuos susceptibles a la enfermedad en el tiempo
e (t) es la cantidad de individuos infectados que pueden transmitir la enfermedad.
e R(t) es la cantidad de individuos recuperados o inmunizados después de la infeccion.
e [ es latasa de transmision de la enfermedad (depende del nimero de contactos y la
probabilidad de infeccion).
e 1y es la tasa de recuperacion, es decir, la fraccion de infectados que se recuperan por
unidad de tiempo.
El modelo supone que la poblacidn total N es constante, es decir:
N=S+I[+R
Este modelo es la base para variantes mas complejas, como SIS, SEIR, SIR con
vacunacion, entre otros.
Modelo epidemiolégico aplicado a poblaciones humanas y animales mejorado
A continuacién, algoritmo mejorado en Python para modelos epidemioldgicos
aplicados a poblaciones humanas y animales, basado en el modelo SIR (Susceptibles,

Infectados y Recuperados), pero mejorado con una tasa de vacunacion y una tasa de mortalidad.
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Esto hace que el modelo sea mas realista al incluir factores como intervenciones sanitarias y
pérdidas poblacionales.
Caodigo

import numpy as np
import matplotlib.pyplot as plt
from scipy.integrate import solve_ivp
# Definir el sistema de ecuaciones diferenciales del modelo epidemiolégico mejorado
def sir_vacunacion_mortalidad(t, X, beta, gamma, mu, v):
S, I, R =X #S: Susceptibles, I: Infectados, R: Recuperados
N=S+1+R #Poblacién total
# Ecuaciones diferenciales:
dSdt=-beta*S*I/N-v*S+mu*(N-S) #Nacimientos compensan la pérdida
de susceptibles
didt=beta*S*1/N-gamma*|-mu* | # Infeccion - recuperacion - mortalidad
dRdt=gamma*1l-mu*R +v™*S # Recuperados incluyen vacunados
return [dSdt, dldt, dRdt]
# Parametros del modelo
beta = 0.3 # Tasa de transmision
gamma = 0.1 # Tasa de recuperacion
mu =0.01 # Tasa de mortalidad natural
v=0.05 # Tasa de vacunacion
# Condiciones iniciales
S0 =990 # Poblacion susceptible inicial
10 =10 # Poblacion infectada inicial
RO =0 # Poblacién recuperada inicial
X0 =[S0, 10, RO] # Vector de estados iniciales
# Intervalo de tiempo para la simulacion
t span = (0, 200) # Simulacion desde 0 hasta 200 dias
t_eval = np.linspace(*t_span, 1000) # 1000 puntos de evaluacion
# Resolver el sistema de ecuaciones diferenciales
sol = solve_ivp(sir_vacunacion_mortalidad, t_span, X0, t_eval=t_eval, args=(beta,
gamma, mu, v))

# Graficar los resultados
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Poblacion

plt.figure(figsize=(10, 5))

plt.plot(sol.t, sol.y[0], label="Susceptibles', color="blue")

plt.plot(sol.t, sol.y[1], label="Infectados’, color="red")

plt.plot(sol.t, sol.y[2], label="Recuperados’, color="green’)

plt.xlabel('Tiempo (dias)")

plt.ylabel('Poblacién’)

plt.title('Modelo Epidemioldgico SIR Mejorado con Vacunacién y Mortalidad’)
plt.legend()

plt.grid()

plt.show()

Figura 3

Modelo epidemiolégico SIR mejorado con vacunacion y mortalidad
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Explicacion detallada del cédigo:
a) Importacién de bibliotecas

import numpy as np
import matplotlib.pyplot as plt

from scipy.integrate import solve_ivp
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numpy: Para operaciones matematicas.
matplotlib.pyplot: Para graficar la evolucion de la epidemia.

scipy.integrate.solve_ivp: Para resolver ecuaciones diferenciales numericamente.

b) Definicion del modelo epidemioldgico mejorado

def sir_vacunacion_mortalidad(t, X, beta, gamma, mu, v):

Funcion que define el sistema de ecuaciones diferenciales del modelo.

t: Tiempo de simulacion.

X: Estado actual de la poblacion (S, I, R).
beta: Tasa de transmision de la enfermedad.
gamma: Tasa de recuperacion.

mu: Tasa de mortalidad natural.

v: Tasa de vacunacion.

c) Calculo de las derivadas (ecuaciones diferenciales)

S, I, R=X # Susceptibles, Infectados, Recuperados
N =S+ 1+R #Poblacion total

Se extraen las variables del vector X.

Se calcula la poblacion total N.

dSdt=-beta* S*I/N-v*S+mu*(N-9S)

Disminucion de susceptibles por infeccion (-beta* S * 1 / N).
Pérdida de susceptibles por vacunacion (- v * S).

Nacimientos que compensan la pérdida de poblacién (+ mu * (N - S)).

didt=beta*S*I1/N-gamma*1-mu*I

Infeccion (+ beta* S * 1 / N).
Recuperacion (- gamma * I).
Mortalidad (- mu * I).

dRdt=gamma*Il-mu*R+Vv™*S

Recuperacion (+ gamma * 1).

Pagina 41 de 50




Mortalidad (- mu * R).

Aumento por vacunacion (+ v * S).

d) Definicion de parametros

beta = 0.3 # Tasa de transmisién
gamma = 0.1 # Tasa de recuperacion
mu =0.01 # Tasa de mortalidad natural

v=0.05 # Tasa de vacunacion

beta: Probabilidad de que un susceptible se infecte por contacto con un infectado.
gamma: Proporcion de infectados que se recuperan por unidad de tiempo.
mu: Mortalidad natural, simulando una pérdida constante de poblacion.

v: Tasa de vacunacion, que reduce la cantidad de susceptibles.

e) Condiciones iniciales

S0 =990 # Poblacion susceptible inicial
10 =10 # Poblacion infectada inicial
RO =0 # Poblacion recuperada inicial

SO0: Inicialmente hay 990 personas susceptibles.
10: Solo 10 personas estan infectadas al inicio.

RO: Nadie ha sido recuperado todavia.

f) Definir el intervalo de simulacion
t span = (0, 200) # Simulacion desde 0 hasta 200 dias
t_eval = np.linspace(*t_span, 1000) # 1000 puntos de evaluacién

Se simulan 200 dias.

Se toman 1000 puntos para evaluar la evolucion del modelo.

g) Resolver las ecuaciones diferenciales

sol = solve_ivp(sir_vacunacion_mortalidad, t_span, X0, t eval=t_eval, args=(beta,

gamma, mu, V))

solve_ivp resuelve el sistema de ecuaciones diferenciales usando integracion numérica.

args=(beta, gamma, mu, v): Se pasan los pardametros al modelo.

Pagina 42 de 50



h) Graficar resultados

plt.plot(sol.t, sol.y[0], label="Susceptibles', color="blue")
plt.plot(sol.t, sol.y[1], label="Infectados’, color="red")

plt.plot(sol.t, sol.y[2], label="Recuperados’, color="green’)

e Se grafican las poblaciones a lo largo del tiempo con diferentes colores.

i) Etiquetasy estilo

plt.xlabel('Tiempo (dias)")

plt.ylabel('Poblacién’)

plt.title('Modelo Epidemioldgico SIR Mejorado con Vacunacion y Mortalidad’)
plt.legend()

plt.grid()

plt.show()

e Seagregan etiquetas y leyendas para mejorar la visualizacion.
Mejoras con respecto al modelo clasico
e Vacunacion: permite prevenir infecciones y aumentar la recuperacion.
e Mortalidad natural: simula la pérdida de poblacion a lo largo del tiempo.
e Mayor realismo: representa mejor las epidemias en poblaciones humanas y animales.

Este modelo es adaptable a epidemias como COVID-19, gripe aviar o peste bovina.

4.1.2 Comparacion de desempefio

Se evaluo el desempefio de los algoritmos desarrollados en términos de:

Precision: Se midié la diferencia entre la solucién numérica obtenida y la solucion
tedrica o0 aceptada.

Estabilidad: Se analizé el comportamiento ante pequefias perturbaciones en las
condiciones iniciales.

Eficiencia Computacional: Se comparo el tiempo de ejecucion y el consumo de recursos
de los algoritmos propuestos frente a métodos tradicionales.
4.1.3 Simulaciones numéricas

Se realizaron simulaciones numéricas en diferentes escenarios de dinamica poblacional,
evaluando el comportamiento de los algoritmos en condiciones variadas. Se presentaran
graficos generados con Matplotlib y Seaborn que muestran:

Tendencias poblacionales (crecimiento, declive, ciclos depredador-presa).
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Estabilidad de los ecosistemas modelados.
e Ejemplo de visualizacion:

import matplotlib.pyplot as plt

plt.plot(sol.t, sol.y[0], label="Presas’)

plt.plot(sol.t, sol.y[1], label="Depredadores’)

plt.legend()

plt.show()

4.1.4 Evaluacién de algoritmos hibridos

Se implementaron métodos hibridos combinando técnicas numéricas para mejorar la
convergencia y precisién. Se evalu6 su desempefio en comparacién con algoritmos
tradicionales y se analizaron sus ventajas en términos de estabilidad y eficiencia
computacional.

4.2. Discusién

El analisis de los resultados obtenidos mediante la implementacion de los algoritmos
numéricos desarrollados evidencia mejoras significativas en la resolucion de sistemas de
ecuaciones no lineales aplicados a modelos de dinamica poblacional en biologia. En
comparacion con los métodos tradicionales, los algoritmos hibridos propuestos mostraron una
mayor eficiencia computacional, estabilidad en la convergencia y precision en la solucion de
los sistemas modelados.

En el caso del modelo mejorado de Lotka-Volterra, la introduccion de términos de
saturacion y capacidad de carga permitid evitar oscilaciones perpetuas y escenarios no realistas
de crecimiento poblacional. Los resultados de la simulacion evidenciaron que las poblaciones
de presas y depredadores alcanzan valores estables en funcién de los recursos disponibles,
ofreciendo una representacion mas fiel de los ecosistemas naturales. En contraste, el modelo
clasico de Lotka-Volterra no considera restricciones ecoldgicas, lo que puede llevar a
predicciones poco realistas.

Los modelos de competencia intraespecifica y multiespecifica mejorados también
mostraron ventajas significativas. La inclusion de la capacidad de carga y los coeficientes de
competencia interespecifica permitié una mejor representacion de la coexistencia y exclusion
competitiva de especies. Los resultados obtenidos indicaron que la intensidad de la
competencia afecta directamente la estabilidad de las poblaciones, lo que concuerda con
estudios ecoldgicos previos y refuerza la aplicabilidad del modelo en el andlisis de

interacciones bioldgicas complejas.
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En el ambito epidemiolodgico, el modelo SIR mejorado con tasas de vacunacion y
mortalidad natural reflej6 con mayor precision la evolucion de enfermedades infecciosas en
poblaciones humanas y animales. La inclusion de estos factores permitid evaluar la efectividad
de estrategias de control epidemioldgico y evidencio que la vacunacion reduce drasticamente
la cantidad de infectados y el tiempo de duracion de la epidemia. Estos hallazgos son de gran
importancia para la formulacion de politicas sanitarias basadas en modelizacion matematica.

Desde una perspectiva computacional, los algoritmos desarrollados demostraron
ventajas en términos de rapidez de convergencia y estabilidad numérica en comparacion con
métodos tradicionales como Newton-Raphson. Los algoritmos hibridos, que combinan
diferentes enfoques numeéricos, permitieron mejorar la robustez de la solucién ante condiciones
iniciales variables y minimizar errores de aproximacion.

En conclusién, los algoritmos propuestos han demostrado ser herramientas efectivas
para la modelizacion de dinamicas poblacionales y epidemioldgicas. Sus mejoras en precision,
estabilidad y eficiencia computacional los convierten en alternativas viables para estudios en
ecologia, conservacion de especies y salud publica. Se recomienda la aplicacion de estos
modelos en escenarios mas amplios y la exploracion de nuevas estrategias de optimizacion para
futuras investigaciones.

4.2.1 Andlisis critico de resultados

Se realiz6 una comparacion entre los algoritmos desarrollados y las ecuaciones
originales de los modelos de dinamica poblacional y epidemioldgicos. En el caso del modelo
de Lotka-Volterra, la ecuacion original presenta oscilaciones perpetuas en las poblaciones de
presas y depredadores, lo que no siempre es representativo de sistemas ecoldgicos reales. En
cambio, el algoritmo mejorado incorpord términos de saturacion y capacidad de carga,
logrando una mayor estabilidad y realismo en la simulacién.

El modelo mejorado de Lotka-Volterra introduce términos logisticos para regular el
crecimiento de las presas y los depredadores, evitando que las poblaciones crezcan sin
restricciones o se extingan artificialmente. En la ecuacion original, las oscilaciones dependen
Unicamente de la interaccidn entre especies, sin considerar limitaciones ambientales ni factores
externos que afectan la disponibilidad de recursos. En contraste, la version mejorada introduce
la capacidad de carga (K_presa y K_dep), lo que genera dindmicas mas realistas donde las
poblaciones pueden estabilizarse en valores sostenibles en lugar de oscilar indefinidamente.

Los resultados de la simulacion numérica muestran que, con la regulacion incluida, las
fluctuaciones de las poblaciones tienden a estabilizarse, lo que refleja comportamientos mas

realistas en ecosistemas donde los recursos son limitados. Esto sugiere que el modelo mejorado
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es mas adecuado para representar sistemas bioldgicos donde la competencia intraespecifica y
la capacidad de carga juegan un papel clave en la evolucion poblacional.

Desde el punto de vista computacional, el modelo mejorado también permite un anélisis
mas robusto al evitar singularidades en los calculos que pueden ocurrir en el modelo original
cuando las poblaciones alcanzan valores extremos. La implementacidn en Python con SciPy
permitié resolver el sistema de ecuaciones de manera eficiente, proporcionando una
herramienta flexible para explorar diferentes escenarios y analizar la estabilidad del
ecosistema.

En conclusion, la inclusién de términos de regulacion en el modelo de Lotka-Volterra
proporciona una representacion mas precisa de las interacciones depredador-presa, mitigando
la idealizacion del modelo original y permitiendo una mejor comprension de la dinamica
poblacional en entornos reales. Se realizd una comparacion entre los algoritmos desarrollados
y las ecuaciones originales de los modelos de dinamica poblacional y epidemiolégicos. En el
caso del modelo de Lotka-Volterra, la ecuacion original presenta oscilaciones perpetuas en las
poblaciones de presas y depredadores, lo que no siempre es representativo de sistemas
ecologicos reales. En cambio, el algoritmo mejorado incorporé términos de saturaciéon y
capacidad de carga, logrando una mayor estabilidad y realismo en la simulacion.

En el modelo epidemioldgico, el sistema SIR tradicional asume que todas las personas
susceptibles eventualmente se infectaran si la enfermedad persiste en la poblacion. Sin
embargo, el algoritmo mejorado incluyd una tasa de vacunacion y mortalidad natural, lo que
permitid evaluar la influencia de intervenciones sanitarias y pérdidas poblacionales en la
propagacion de la enfermedad. Los resultados mostraron que con un porcentaje adecuado de
vacunacion, la cantidad de infectados disminuye significativamente, reduciendo la duracion de
la epidemia y su impacto en la poblacion total.

Ademas, se observé que los algoritmos hibridos combinando métodos numéricos como
Newton-Raphson y homotopia mejoraron la convergencia y estabilidad de las soluciones,
reduciendo tiempos de calculo en comparacion con métodos tradicionales. La implementacion
en Python permiti¢ visualizar y analizar de manera eficiente diferentes escenarios, lo que valida
la utilidad de estos algoritmos en estudios de modelizacion poblacional y epidemiolégica.

En términos computacionales, los modelos mejorados mostraron una mayor robustez
ante variaciones en los pardmetros iniciales y evitaron soluciones no realistas como crecimiento
infinito de poblaciones o desaparicion subita de especies. Se concluye que la implementacion
de estos algoritmos proporciona un marco mas preciso y flexible para el estudio de sistemas

biolégicos complejos. Los resultados obtenidos con los algoritmos desarrollados evidencian
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una mejora significativa en la solucién de sistemas de ecuaciones no lineales aplicados a
modelos de dindmica poblacional.
4.2.2 Relevancia bioldgica y computacional

Desde una perspectiva biologica, los algoritmos desarrollados ofrecen una herramienta
valiosa para modelar interacciones ecoldgicas y epidemioldgicas con mayor precision.
4.2.3 Limitaciones del estudio

Se identificardn las limitaciones en términos de estabilidad numérica y costos
computacionales, con ejemplos especificos.
4.2.4 Comparacion con estudios previos

Se compararan los hallazgos con investigaciones previas sobre métodos numéricos y
dindmica poblacional.
4.2.5 Implicaciones y aplicaciones practicas

Las implicaciones de estos resultados son amplias, tanto en biologia como en salud

publica. Se analizarén aplicaciones en conservacion de especies y planificacion sanitaria.
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Capitulo 5
Conclusiones y Recomendaciones
5.1. Conclusiones
Se logro desarrollar e implementar algoritmos numéricos eficientes para la solucion de
sistemas de ecuaciones no lineales aplicados a modelos de dindmica poblacional en biologia.
La comparacion con métodos tradicionales como Newton-Raphson y homotopia evidencio que
los algoritmos hibridos propuestos mejoraron la estabilidad y la precision en la resolucion de

estos sistemas, asegurando convergencia en casos donde los métodos convencionales fallaban.

La simulacién y analisis de los modelos de dinamica poblacional y epidemiolégica
demostraron que las modificaciones introducidas, como la incorporacion de términos de
capacidad de carga en el modelo de Lotka-Volterra y la inclusién de tasas de vacunacion en el
modelo SIR, permitieron una representacion mas realista de los sistemas bioldgicos estudiados.
Estos resultados confirman que las mejoras propuestas optimizan la prediccion y el

entendimiento de fendmenos ecoldgicos y sanitarios.

La evaluacién del desempefio de los algoritmos numéricos implementados evidencio
que su eficiencia computacional fue superior a la de los métodos clasicos en términos de
rapidez y estabilidad. Ademas, la flexibilidad de los algoritmos desarrollados permite su
adaptacion a otros modelos matematicos en biologia, lo que amplia sus aplicaciones potenciales

en el campo de la matematica computacional aplicada.

5.2. Recomendaciones
Explorar la integracién de técnicas de inteligencia artificial y aprendizaje automatico
en los algoritmos numéricos desarrollados, con el fin de optimizar ain mas la resolucion de

sistemas de ecuaciones no lineales en modelos de dindmica poblacional.

Aplicar los modelos mejorados en estudios de casos reales dentro del &mbito de la
ecologia y la epidemiologia, validando sus predicciones con datos experimentales para

fortalecer su aplicabilidad préactica en la toma de decisiones.

Extender el estudio a modelos mas complejos que incluyan factores adicionales como
migracion, perturbaciones ambientales y estocasticidad, permitiendo una modelizacion mas

detallada y precisa de los sistemas bioldgicos.
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