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Prólogo

Aprender de los mayores, reconocer la experiencia...

Aprender y beber de las evidencias del pasado, en la Ciencia y en la Vida,
aprender de lo que otros nos transmitieron y nos dejaron, crecer sobre unos
sólidos cimientos asentados con el paso del tiempo, colaborar con nuestro gra-
nito de arena, con nuestra enerǵıa, esfuerzo y capacidad, ayudar con nuestro
aliento, testimonio y reflexión a quienes nos sucedan, transmitir lo aprendido
de nuestros ancestros y nuestra visión...

Estudiar lo que otros pudieron aport, alcanzar a comprender lo que nos
hicieron llegar, observar el mundo con nuestros propios ojos e integrar nues-
tras ideas con lo que otros pudieron poner en este mundo, aunar reflexiones,
conocimientos y esfuerzos con el pasado y el presente y sentar las bases para
el futuro, tender puentes que unan los caminos de la Ciencia y del Universo,
de la sociedad, del individuo, a través de la profundización en el conocimiento
de cuanto nos rodea y ayudar a tratar de mejorarlo...

Aportar mecanismo vertebradores, integradores, que acerquen los campos,
que acerquen posturas, que nos ayuden a comunicar distintos lenguajes, que
pongan en común los conocimientos de los cient́ıficos de diversas áreas para
que podamos entendernos, comunicarnos, enriquecernos mutuamente y juntos
podamos alcanzar un mayor conocimiento de los fenómenos haciendo buena la
máxima hoĺıstica de que el todo es mayor que la suma de las partes.

El trabajo presentado en esta memoria ha pretendido participar en ese pro-
ceso integrador, proponiendo una suerte de pegamento en forma de metodo-
loǵıa y herramientas que la soporten, para acercar caminos y tratar de reducir
el salto entre la aproximación a un problema y su estudio, y la provisión de
herramientas automatizadas que ayuden a profundizar en el conocimiento de
los fenómenos a través de soluciones y modelos, abstracciones que sean capaces
de capturar una parte relevante de la realidad y que lleven en su esencia en
la mayor medida posible esa visión hoĺıstica que adopta también la Bioloǵıa
de Sistemas, entendiendo el estudio de los fenómenos de la forma más glo-
bal posible, no atendiendo a elementos individuales sino tratando de entender
los sistemas y procesos en su totalidad a través de la interacción de múlti-
ples elementos a distintos niveles. Todo ello encaminado a poder aumentar el
conocimiento de los fenómenos y nos sirvan de ayuda a la mejor gestión de
los sistemas subyacentes a través del uso de los modelos como herramientas
prácticas.



Como comenzaba escribiendo, aprender de los antecesores que nos han lle-
vado a lo que somos hoy, a lo que se conoce hoy, porque nada de lo que hacemos
d́ıa a d́ıa merece un Premio Nobel o una Medalla Fields si no lo consideramos
como un premio compartido, que parte del apoyo de tantos y tantos que nos
llevaron al escalón necesario para que diéramos el siguiente paso, tanto y tan-
tos conocidos y anónimos que a lo largo de la Historia fueron aportando una
parte de lo que ha llegado hasta nosotros, de forma que hayamos podido partir
de las herramientas teóricas y prácticas, conceptuales o tecnológicas, en tantas
áreas de la Vida y el Conocimiento, tan potentes, elaboradas y desarrolladas
a través de los siglos.

Sirva este prólogo como reflexión y agradecimiento general, antesala de los
agradecimientos particulares a los antecesores y coetáneos más directos de los
que he tenido la enorme fortuna de disfrutar y aprender.
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7.8. 3-COL - Árbol de grafos . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 246
7.9. 3-COL - Un grafo solución personalizado . . . . . . . . . . . . . 247
7.10. SAT - MeCoSim app input . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 253
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Introducción

Desde el principio de los tiempos, el hombre se ha visto abocado a resol-
ver problemas. Problemas muy concretos, como huir de un peligro inminente,
buscar alimento en un momento determinado para proporcionarle la enerǵıa
necesaria para subsistir o resguardarse del fŕıo para mantenerse a una tempe-
ratura para la que su cuerpo esté preparado y pueda continuar ejerciendo sus
funciones vitales hasta nuevo aviso.

Cuando las necesidades básicas inmediatas quedan cubiertas, el Hombre
empieza a pensar, a dedicar algún tiempo a actividades lúdicas y a procesos
que puedan hacerle mejorar su calidad de vida a un plazo digamos corto, no
ya inmediato. De este modo, se puede comenzar a dotar de herramientas que
puedan ayudarle a resolver problemas un poco menos concretos, situándole en
una posición mejor de cara a los peligros, ayudándole a contar con una reserva
de alimentos o disponiendo de elementos más estables que le ofrezcan cobijo y
protección ante los elementos.

Salvarse del último ataque de un animal, de la última ventisca que asola
su entorno, o conseguir una presa que evite el hambre durante un rato, pue-
de cubrir una necesidad básica inmediata, pero será más importante para la
subsistencia dar solución a problemas más generales como la búsqueda de ali-
mento, el lugar más idóneo donde resguardarse o encontrar la mejor disposición
para enfrentarse a un posible depredador. Para todo ello, es necesario plantear
posibles estrategias que ayuden a resolver los problemas de manera general,
no para cada caso particular, y para ello es conveniente dotarse de las mejores
herramientas posible.

Para solucionar toda esa clase de problemas, a lo largo de los siglos el Hom-
bre ha ido acumulando experiencias que, a lo largo de la evolución, han ido
situando a los supervivientes, justamente los mejor adaptados a las circuns-
tancias de cada momento, cada vez en mejor situación a la hora de afrontar
los retos que se plantean, tanto a través del conocimiento tácito, ese know
how aprendido y transmitido de generación en generación, y de la memoria
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genética de los individuos y las especies, como ya desde el comienzo de la His-
toria a través del testimonio escrito. Todo este proceso le ha conducido, sin
duda, a una base de teoŕıas y experiencias, de reflexiones y vivencias, que le
ha ido proporcionando cada vez un mayor conocimiento de los fenómenos, de
los entornos y circunstancias, de los problemas a los que se enfrenta, de sus
herramientas y de sus posibles soluciones.

Dentro de la necesidad del ser humano de conocer más y mejor el mundo
en el que vive, a todos los niveles, no todos los problemas son de la misma
naturaleza ni todos ellos se pueden atacar de la misma forma. En todos los
órdenes de la vida, el Hombre se ha ido encontrando problemas que pueden ser
resueltos de forma mecánica; es decir, mediante un procedimiento sistemático
que no requiera un conocimiento mayor del problema a resolver sino, más
bien, unas habilidades para ejecutar unas tareas elementales. En ese sentido,
cualquier entidad o máquina, viva o no, que sea capaz de llevar a cabo cada
tarea o instrucción recogida en el procedimiento sistemático, será capaz de
ejecutar la solución del problema resuelto de forma mecánica.

Posiblemente, muchas de las soluciones dadas por procedimientos mecáni-
cos no habrán pasado a la Historia, quizás por ser anteriores a los registros
conocidos. Un paso relevante fue el ábaco (primer instrumento conocido de
cálculo en sus diversas variantes griega, babilonia o china, de origen indetermi-
nado, posiblemente algunos milenios a.C., con algunas evidencias unos siglos
a.C.) Por su parte, un lugar especial en la evolución de la resolución mecánica
de problemas lo ocupa Abú Jáfar Mohammed ibn al-Khowarizmi, que estable-
ció procedimientos mecánicos para el Álgebra en torno al año 825 d.C., de cuyo
nombre se deriva el concepto de algoritmo, como un método especial para la
resolución de cierto tipo de problemas en el sentido comentado, precisando que
dicha resolución deb́ıa contar con un conjunto establecido de reglas ordenadas
para llevar a cabo la actividad de forma precisa y no ambigua. El nombre
de algoritmo proviene de Al-Khowarizmi, pero existen algoritmos conocidos
anteriores, como el algoritmo de Euclides, procedimiento para el cálculo del
máximo común divisor de dos números enteros, situado entre el 400 y el 300
a.C.

Si bien podemos observar lo antigua que es la necesidad humana de resol-
ver problemas y los siglos que lleva resolviendo problemas a través de métodos
mecánicos, un avance muy sustancial en este sentido se produjo con la apari-
ción de los ordenadores electrónicos en la década de los cuarenta del pasado
siglo. Cabe resaltar que las bases del ordenador moderno (una máquina de
propósito general) ya fueron sentadas un siglo antes por parte de Charles Bab-
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bage y Augusta Ada Lovelace, pero la tecnoloǵıa del momento aún no estaba
preparada para materializar el diseño realizado a nivel conceptual.

El salto cuantitativo en cuanto a la resolución de problemas concretos in-
abordables desde el punto de vista práctico que supuso la irrupción de los
ordenadores electrónicos, tuvo un impacto enorme en el siglo XX y continúa
hasta nuestros d́ıas. Se espera que esta tendencia continúe, si bien desde 1983
sabemos gracias a un resultado de R. Churchhouse que la velocidad de los pro-
cesadores electrónicos tiene un tope que jamás podrán superar. Esa limitación
se traduce en la imposibilidad práctica de resolver determinados problemas que
son muy relevantes en la vida real mediante ordenadores con soporte electróni-
co.

La necesidad de continuar resolviendo problemas que afectan al ser humano
y la limitación citada acerca de la resolubilidad práctica de algunos mediante
tecnoloǵıa electrónica, conducen a la búsqueda de caminos alternativos en una
huida hacia delante. Para ello, debemos idear mecanismos que no dependan
de esa tecnoloǵıa, y aquellas v́ıas novedosas que se alejan de la principal ĺınea
anterior se suelen denominar no convencionales. En esa tesitura, una posibili-
dad por la que el Hombre ha optado en numerosas ocasiones es la de mirar a
la Naturaleza como fuente de inspiración. La observación de que muchos de los
fenómenos que tienen lugar en la Naturaleza pueden ser interpretados como
procedimientos de cálculo, es la base de la Computación Natural, disciplina
cient́ıfica que recoge diversos paradigmas computacionales cuyo diseño se ha
inspirado en procesos procedentes de la Naturaleza.

En los últimos años, desde su creación por parte de Gheorghe Păun en
1998, la Computación Celular con Membranas ha sido uno de los paradigmas
de la Computación Natural que más ha atráıdo a la la comunidad cient́ıfica,
proporcionando un marco computacional inspirado en la estructura y el fun-
cionamiento de las células vivas, que tiene presente la capacidad de las células
para efectuar de manera simultánea un gran número de procesos a nivel bio-
qúımico, a nivel de cada compartimento de cada célula, de cada célula de un
tejido, etc. En este sentido, ha habido diversas iniciativas desde su creación,
tomando como referencia la célula y su estructura jerárquica interna, los te-
jidos formados por células o finalmente la comunicación que se produce entre
neuronas, para producir modelos de computación muy diversos con un “tronco
común”.

Esos nuevos modelos tratan de dar respuestas satisfactorias a la resolución
de problemas que afectan al ser humano, concretamente la resolución de pro-
blemas abstractos mediante métodos mecánicos, pero tratando de salvar las
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limitaciones inherentes a la tecnoloǵıa electrónica. La computación celular con
membranas proporciona modelos de computación orientado a máquinas, des-
critos a través de la sintaxis de los dispositivos o máquinas cuya ejecución (de
acuerdo con una semántica muy singular) proporciona, teóricamente, todas las
funciones computables del modelo. En definitiva, resolver un problema dentro
de estos modelos de computación conllevará la descripción de las máquinas
correspondientes.

Los dispositivos teóricos (las máquinas) de la computación celular con mem-
branas se denominan, genéricamente, sistemas P. En función de la idea que
los haya inspirado, tendremos sistemas P que trabajan a modo de células, sis-
temas P que trabajan a modo de tejidos o, incluso, sistemas P que trabajan
a modo de neuronas. A su vez, existen diversas variantes de estos sistemas, la
mayor parte de las cuáles se han demostrado universales (en el sentido de te-
ner la misma potencia computacional que las máquinas de Turing), por lo que,
de acuerdo con la tesis de Church-Turing serán capaces de resolver, teórica-
mente, cualquier problema resoluble mecánicamente (en la acepción informal
del término). Además, se ha demostrado que muchas de esas máquinas tienen
la capacidad de resolver de manera eficiente (en el sentido de la semántica
paralela, maximal y no determinista) problemas computacionalmente duros;
en particular, problemas NP–completos. Obviamente, la resolución en tiempo
polinomial de esos problemas en tiempo polinomial no implica una demostra-
ción negativa de la conjetura P 6= NP ya que la solución polinomial se obtiene
a cambio de usar una cantidad exponencial de espacio.

De esta forma se ha producido un avance interesante en la resolución de
problemas complejos en un modelo de computación que reduce drásticamen-
te el número de pasos necesarios para responder a instancias del problema.
No obstante, surge la problemática de implementar esos nuevos modelos de
computación bioinspirados en máquinas cuyo soporte no sea el electrónico, a
fin de sacar rentabilidad a las soluciones teóricas propuestas. ¿Disponemos de
la tecnoloǵıa necesaria para materializar ese diseño en una máquina real? La
respuesta es que, de momento, no es posible. Precisamente esto es lo que su-
cedió, por ejemplo, a mediados del siglo XIX con las ideas de Babagge cuya
máquina anaĺıtica establećıa elementos básicos muy similares a los que rigen
el funcionamiento de los ordenadores actuales. Desgraciadamente el sueño de
Babbage nunca pudo ser hecho realidad debido, principalmente, a que la tec-
noloǵıa de la época no estaba lo “suficientemente preparada” para la ocasión.
La aparición de nuevos paradigmas teóricos de computación abre muchas ex-
pectativas, si bien debe venir acompañado de importantes avances tecnológicos
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que permitan hacer realidad la construcción de máquinas inspiradas en esos
paradigmas computacionalmente potentes.

Dicho lo cual y a pesar de que esos nuevos modelos están aún bastante lejos
de poder ser implementados, obviamente en soporte no electrónico, la tarea de
diseño de máquinas teóricas debe continuar, a la vez que habrá que esforzar-
se en construir simuladores que permitan su fácil manejo, aunque no capture
de manera literal la semántica de esos modelos. Si bien esos simuladores no
podrán explotar toda la eficiencia computacional de las soluciones diseñadas,
śı servirán, en cambio, para explorar las capacidades de los modelos, sus li-
mitaciones, su expresividad y potencia descriptiva, aśı como profundizar en
la solución de los problemas empleando el tipo de procedimientos mecánicos
asociados a estos novedosos modelos.

Desde la aparición de la Computación Celular con Membranas, se han
proporcionado un buen número de soluciones a problemas tanto en el ámbi-
to de lo que podŕıamos denominar problemas de la vida real, más cercanos
a necesidades claramente identificables por las personas “de a pie”, como a
problemas aparentemente un poco más lejanos que tienen una alta compleji-
dad pero que, a su vez, pueden representar (modelizar) a problemas concretos
interesantes. Ese es el caso, por ejemplo, del problema de la 3-coloración de
un grafo, aparentemente “un problema matemático” teórico pero subyacente
a muchos problemas de la vida real en cuya esencia se pueda encontrar una
serie de elementos que deben satisfacer restricciones que involucran a varios
de ellos como, por ejemplo la construcción de determinados tipos de circuitos
o la elaboración de un calendario de exámenes, entre otros.

En el caso particular de fenómenos interesantes que aparecen en la vida real,
es importante tratar de profundizar en el conocimiento en un sentido más am-
plio. Para ello, hay que capturar los detalles considerados como más relevantes
acerca de los fenómenos que se estudian, a través de un proceso de abstracción
en el que se determinen los elementos fundamentales a considerar (los fenóme-
nos de la vida real en toda su extensión involucran, generalmente, demasiadas
variables, parámetros y circunstancias, muchas de ellas desconocidas para no-
sotros) y se desechen otros que son considerados menos importantes para el
fenómeno objeto de estudio. Como resultado de este proceso, analizando una
serie de aspectos de un buen número de elementos y las posibles interrelacio-
nes entre los mismos, se obtienen modelos formales que tratan de reproducir
lo más fielmente posible la realidad del fenómeno que se estudia.

Las soluciones a este tipo de problemas reales y de alta complejidad propor-
cionadas en el marco de un modelo de computación, deben venir acompañadas
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del desarrollo de simuladores a medida para resolver de forma práctica ins-
tancias concretas de los mismos que son las que suelen aparecer en la vida
cotidiana. Estos simuladores ad hoc son asistentes del diseñador de soluciones
para materializar respuestas concretas a problemas concretos que son modeli-
zados por el problema abstracto. Es decir, parafraseando aquello de que “pan
para hoy, hambre para mañana” es importante concentrar el esfuerzo en la
resolución de problemas complejos abstractos de tal manera que las soluciones
para instancias concretas tengan un amplio alcance.

En este contexto, un paso fundamental en la búsqueda de esa solución lo
más general posible de los problemas en el ámbito de la simulación de sistemas
celulares fue el marcado por P-Lingua. Esta plataforma software proporciona
un lenguaje estándar para la especificación de estos dispositivos computaciona-
les, junto con herramientas para el reconocimiento y depuración del lenguaje,
aśı como simuladores capaces de reproducir la dinámica que tendŕıa el sistema
real si su materialización ya fuera una realidad. De este modo, en su búsqueda
por solucionar problemas y tras la evidencia de las limitaciones encontradas
en otros paradigmas, el hombre no sólo cuenta con una sólida teoŕıa y una
experiencia en el ámbito de la computación celular con membranas, sino que
también dispone de unas herramientas para la simulación de los diseños reali-
zados, a falta de una implementación real.

El diseñador de modelos formales en computación celular con membranas
puede, aśı, dedicar sus esfuerzos al diseño de soluciones en el estudio de los
fenómenos, sin preocuparse del desarrollo de simuladores para cada problema
particular, dada la disponibilidad de simuladores de propósito general capaces
de hacer ese trabajo.

Aśı pues, partamos de que ya se dispone de un lenguaje, unas herramientas
y unos simuladores de los sistemas P para analizar su dinámica a partir de un
escenario (configuración) inicial hasta una determinada situación de parada.
A pesar de todo ello, siempre existirá una gran cantidad de problemas a los
que nos podremos enfrentar y todo esfuerzo será pequeño con la inmensidad
que nos queda por conocer, más y mejor, el mundo que nos rodea y resolver
los problemas derivados de ello. Ahora bien, ¿qué limitaciones encontramos y
dónde podŕıa aportarse un valor a la hora de resolver problemas? Como se
ha comentado, se han proporcionado herramientas para evitar el desarrollo de
simuladores a medida, se ha resuelto ese problema general y, por tanto, ya
podemos centrarnos en diseñar los sistemas P para resolver los problemas y
éstos podrán ser ejecutados mediante los simuladores proporcionados, pero...
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La provisión de un modelo computacional que resuelva un problema re-
lacionado, por ejemplo, con un ecosistema real por parte del diseñador de
sistemas P, ¿puede ayudar por śı solo a la mejor toma de decisiones por parte
del ecólogo experto? ¿la existencia de un sistema P que represente, de forma
sorprendentemente ajustada, una ruta señalizadora de protéınas relacionada
con la apoptosis (muerte celular programada) puede dotar por śı sola de una
herramienta interesante para el biólogo molecular?

La respuesta no puede ser un categórico no, pero si leemos el enunciado de
la pregunta podremos estar de acuerdo en que antes de convertirse en herra-
mienta útil este sistema debe ser bien comprendido por el ecólogo o el biólogo
molecular, o bien, si estamos en el ámbito de los problemas NP-completos,
por el lógico, el matemático o el experto en el dominio del problema del que
se trate.

Con independencia del campo de aplicación o del dominio del problema re-
levante a resolver, si se va a trabajar con variantes de modelos de computación
celular con membranas, el experto en el dominio del que se trate deberá tener
ciertas nociones de los sistemas P. Para cada situación que se plantee el ex-
perto, en su profundización en el problema concreto en el que esté trabajando,
deberá volver al modelo con el fin de codificar en el lenguaje P-Lingua, los da-
tos correspondientes a la situación e interpretar la evolución de los elementos
que participan en el modelo, en términos de la dinámica del sistema real que
trata de analizar y cuyos problemas desea de resolver.

De esta manera, el diseñador de modelos en computación celular, ha con-
seguido resolver un problema con carácter general, dotar de un marco compu-
tacional que resuelve el problema abstracto e, incluso, codificarlo en P-Lingua,
trabajar con el reconocedor del lenguaje, depurarlo y “reproducirlo” con el si-
mulador de propósito general a disposición en el ámbito de los sistemas P. Este
es el nivel al que trabaja el diseñador de sistemas P, con un profundo conoci-
miento de este tipo de variantes, y capaz de interactuar con los expertos del
dominio del problema profundizando en ese conocimiento sobre los fenómenos,
aśı como con los sistemas y simuladores.

Sin embargo, aparecen una serie de dificultades cuando hay que emplear
este modelo con el fin de que sea una herramienta útil para la mejora en el
conocimiento y la gestión práctica de los fenómenos por parte de los expertos
en el dominio del problema. Sin olvidar que tales expertos deben trabajar con
las mismas herramientas del diseñador, situarse al mismo nivel de abstracción
y afrontar distintos problemas con esas herramientas.
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El principal objetivo del trabajo presentado en esta tesis es dar un nuevo
paso en la senda abierta por P-Lingua para la resolución de problemas me-
diante modelos no convencionales, más espećıficamente, mediante modelos de
computación celular con membranas. Se trata, pues, de acercar tales herra-
mientas a los expertos en los fenómenos, procesos o sistemas complejos objetos
de estudio, de tal modo que se acorte el salto importante que va desde el
modelo teórico o la solución a nivel de diseñador, hasta la disposición de una
solución práctica a nivel del usuario final. En este punto nos podemos preguntar
si existen modelos de computación celular con membranas que hayan sido
utilizados en la resolución de problemas reales por los expertos en los dominios
en cuestión, ajenos a las interioridades de los sistemas P. En efecto, eso se ha
logrado para determinadas variantes pero, tradicionalmente, eso ha supuesto
un coste muy significativo, en ocasiones teniendo que desarrollar simuladores
software a medida para resolver un problema concreto y, en otras ocasiones,
pese a disponer de simuladores y diseños generales basados en P-Lingua se ha
tenido que desarrollar una aplicación software de alto nivel para situarlo en el
dominio del usuario final.

El entorno de simulación presentado se denomina MeCoSim (Membrane
Computing Simulator) y pretende cubrir esa necesidad, resolver ese proble-
ma. Es decir, se trata de implementar un mecanismo general para poner a
disposición de los usuarios aplicaciones adaptables a cada problema particular,
abstrayéndoles de las interioridades de los sistemas P y los modelos basados
en ellos, que utilizarán como herramienta, a modo y manera que P-Lingua

proporciona a los diseñadores de sistemas P herramientas que los abstraigan
del detalle de los reconocedores y simuladores. De esta forma, se pretende que
esos problemas reales a los que se ha buscado una v́ıa alternativa de solución,
una especie de huida hacia delante para resolverlos, sobreponiéndonos a las
limitaciones de paradigmas convencionales, pasen del ámbito de los diseñado-
res de sistemas P a terminar constituyéndose en herramientas útiles para la
resolución práctica de instancias tratables de los problemas, precisamente pa-
ra aquellos que estén especialmente interesados en aumentar su conocimiento
acerca de los fenómenos, pudiendo aśı erigirse en potentes asistentes para la
mejor toma de decisiones acerca de la gestión de los fenómenos de interés.

Para acometer el objetivo anterior y poner un pequeño granito de arena,
una lágrima en el mar del conocimiento para sumar a los esfuerzos de tantos
hermanos en la búsqueda de resolver los problemas que atañen a la Humanidad,
se ha desarrollado el trabajo que, en la medida de lo posible, se trata de plasmar
en los contenidos que se estructuran a continuación.
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Contenido de la memoria

La presente memoria se ha estructurado en tres partes principales que en
conjunto constituyen ocho caṕıtulos cuyos contenidos pasan a describirse a
continuación.

Parte I: Preliminares

La primera parte de la memoria se organiza a través de una serie de caṕıtu-
los preliminares que tratan de sentar las bases sobre las que se sustenta el
cuerpo de la tesis.

El Caṕıtulo 1 parte de la necesidad del Hombre de resolver problemas re-
levantes para su vida, y la existencia de determinadas soluciones a los mismos
a través de procedimientos mecánicos. A continuación, se observa las limita-
ciones de los dispositivos de propósito general (ordenadores) que tienen so-
porte electrónico, a la hora de resolver determinadas instancias de problemas
relevantes, aśı como la necesidad de explorar v́ıas alternativas. Para ello, se
recurre a métodos computacionales no convencionales inspirados en la Natura-
leza viva, dentro de la disciplina de la Computación Natural. A continuación
se profundiza un poco en el paradigma de la Computación Celular con Mem-
branas, inspirada en la estructura y el funcionamiento de las células de los
organismos vivos. Se proporcionan definiciones detalladas de varios dispositi-
vos computacionales enmarcados en este paradigma, a saber, los sistemas P de
transición, los sistemas P con membranas activas, aśı como los sistemas P que
trabajan a modo de tejidos (incluyendo reglas de división celular o de sepa-
ración celular). Además, se introduce el concepto de resolubilidad en tiempo
polinomial de un problema de decisión en el ámbito de estos sistemas celulares.
La última parte del caṕıtulo está dedicada a explicar el rol que cumplen los
simuladores de sistemas P, las caracteŕısticas que debe presentar una buena
plataforma de simulación y, finalmente, se realiza una revisión general de los
simuladores paralelos desarrollados hasta el momento para sistemas P.

El Caṕıtulo 2 aborda la problemática que se encuentra el investigador
a la hora de estudiar sistemas dinámicos complejos, con especial atención a
aquellos que se dan en el mundo real y son de interés. Se profundiza en el
proceso de modelización de la porción del mundo real que es objeto de estu-
dio, desde la abstracción de los aspectos más relevantes de los fenómenos en
cuestión, pasando por la representación de los elementos involucrados en los
mismos, hasta el uso y finalidad de los modelos diseñados para aumentar el
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conocimiento acerca de los fenómenos estudiados. Además, se analiza la posi-
bilidad de emplear los modelos como herramientas útiles para ayudar a una
toma de decisiones más informada por parte de los gestores de los fenómenos
de interés. Seguidamente se define con precisión el concepto de modelo formal
y las fases que caracterizan el proceso de modelización, se recuerda la noción
de modelo de computación y se describen las propiedades deseables en todo
buen modelo formal. A continuación, se analizan diversas aproximaciones de
modelos formales, tanto computacionales como no computacionales, y el tema
finaliza describiendo la aleatoriedad inherente a los procesos que se dan en la
vida real, aśı como la idoneidad de capturar ciertos aspectos de la misma a
través de modelos matemáticos, estocásticos o probabiĺısticos.

El Caṕıtulo 3 centra la atención en el ámbito de los modelos compu-
tacionales dentro del paradigma de la Computación Celular con Membranas,
fundamentalmente en su empleo como marco de modelización para el estudio
de fenómenos de interés de la vida real. Aśı, se da un marco formal unifor-
me, los sistemas P multientorno, para la representación de sistemas complejos
de diversa ı́ndole, bajo los que se encuentran dos aproximaciones diferentes
que encajan perfectamente dentro del marco: los sistemas P multicomparti-
mentales, para fenómenos moleculares y celulares de naturaleza esencialmente
estocástica, y los sistemas P de dinámica de poblaciones, una aproximación
probabiĺıstica empleada, fundamentalmente, en procesos relacionados con la
evolución en el tiempo de ecosistemas reales. El resto del caṕıtulo presenta
una serie de algoritmos que permiten capturar la semántica de los dos tipos de
sistemas multientorno mencionados, planteando además distintas posibilidades
a la hora de reproducir la dinámica de los sistemas, en función de las carac-
teŕısticas de los fenómenos bajo estudio, como la existencia de cooperación
entre individuos o la competencia por determinados recursos.

Parte II: Cuerpo

El cuerpo de esta memoria presenta el núcleo del trabajo realizado, descri-
biendo en primer lugar las herramientas conceptuales, metodológicas y prácti-
cas desarrolladas y, a continuación, la aplicación a diversos problemas de in-
terés, tanto para la resolución de problemas de la vida real como problemas
teóricos computacionalmente duros, como son los problemas NP-completos.

El Caṕıtulo 4 se centra en la descripción del entorno de simulación MeCoSim,
software de propósito general para la validación experimental y experimenta-
ción virtual de los modelos analizados en los caṕıtulos anteriores. Inicialmente
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se introducen las herramientas, su origen y los objetivos principales que moti-
van su aparición. A continuación, se detalla la estructura interna del entorno y
las principales funcionalidades proporcionadas tanto al diseñador de sistemas
P, poniendo a su disposición un conjunto de facilidades para el diseño, depura-
ción e introspección del modelo, como al usuario final, al que se le proporciona
una aplicación visual que le permite trabajar a alto nivel centrando su aten-
ción en el estudio de los fenómenos de su interés, introduciendo sus escenarios
y realizando las simulaciones correspondientes hasta obtener resultados, abs-
trayéndole de los detalles internos de los modelos. El caṕıtulo finaliza con la
presentación de una metodoloǵıa para la solución de problemas en el ámbito de
los sistemas P, desde el estudio inicial de los fenómenos hasta la utilización de
herramientas adaptadas a las necesidades del usuario, para la experimentación
virtual y la posible toma de decisiones anticipando las posibles consecuencias
de los potenciales escenarios estudiados.

El Caṕıtulo 5 se enfoca en la novedosa aparición de los simple kernel P
systems, una variante de sistemas celulares que pretende actuar como modelo
integrador, aglutinador de diferentes elementos de diversas variantes de siste-
mas P que ya hab́ıan sido diseñadas y utilizadas con anterioridad. El objetivo
de esa variante consiste en proporcionar un único formalismo capaz de simu-
lar la acción de la mayor cantidad de variantes de sistemas P anteriores. De
esta manera, será posible realizar determinados tratamientos y estudios sobre
los modelos, como la verificación de propiedades sobre los mismos, de manera
uniforme, sin necesidad de desarrollar dichos mecanismos para cada varian-
te de sistemas P. Además, los elementos introducidos en este modelo formal
tratan de facilitar el diseño de soluciones basadas en sistemas P, en lugar de
muchos otros formalismos destinados a disponer de un conjunto mı́nimo de
elementos capaz de resolver el mayor espectro posible de problemas con dichos
ingredientes.

Los caṕıtulos 6 y 7 presentan sendas aplicaciones en el ámbito de los
problemas de la vida real y de los problemas NP-completos. El Caṕıtulo 6
comienza ofreciendo una panorámica y un poco de historia sobre la simulación
de modelos de sistemas dinámicos que se dan en la vida real, e ilustra el uso del
entorno y la metodoloǵıa desarrollados en el Caṕıtulo 4 para la modelización,
análisis y simulación de fenómenos interesantes que aparecen en la vida real;
por ejemplo, la gestión de un ecosistema acuático afectado por la presencia
de una especie exótica invasora. Este caso de estudio supone un gran reto
dado que se trata de un sistema complejo con un gran número de procesos y
elementos involucrados interrelacionados entre śı y, a la vez, permite mostrar
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las capacidades proporcionadas por las herramientas anteriores. Finalmente,
en este caṕıtulo se detalla la aplicación de P-Lingua y MeCoSim como entorno
vertebrador de la metodoloǵıa propuesta, articulando las diversas fases de la
misma.

El Caṕıtulo 7 se centra en el uso de la plataforma proporcionada para
trabajar en la resolución de problemas NP-completos bien conocidos. Para
ello, se parte de la representación de dichos problemas y su modelización me-
diante sistemas P, incluyendo su traducción a P-Lingua, su reconocimiento
sintáctico, depuración y simulación e introspección del sistema paso a paso.
Aśı se consigue proveer una aplicación visual de alto nivel basada en MeCoSim

para la introducción de diversas entradas adaptadas para cada problema, de
tal manera que sea reconocible por el usuario y se pueda trabajar en el proble-
ma obviando las interioridades de su solución, con el fin de obtener resultados
visuales adecuados para el dominio de su problema.

Parte III: Resultados

La tercera parte de la memoria pone el punto (y seguido) a la labor desem-
peñada. El Caṕıtulo 8 comienza con las conclusiones extráıdas del trabajo
realizado y de las aportaciones comentadas en esta sección. Posteriormente
se proponen las principales ĺıneas de investigación en las que ya se ha empe-
zado a trabajar para continuar la senda abierta por esta tesis, aśı como las
principales ideas de ĺıneas de trabajo futuro que se considera podŕıan aportar
grandes avances en la búsqueda de soluciones prácticas a problemas relevantes
en diversos ámbitos.

Finalmente, se presentan algunos apéndices adicionales que tratan de cum-
plir varios objetivos complementarios al núcleo del trabajo presentado. Por un
lado, intentar hacer justicia con la cantidad de paquetes software de los que se
ha hecho uso durante el desarrollo del trabajo, ilustrando la funcionalidad que
han aportado al entorno de simulación. Por otro lado, presentar el sitio web
desarrollado para ilustrar las funcionalidades de MeCoSim a través de páginas,
documentos y v́ıdeos de uso, con el fin de servir de repositorio de aplicaciones,
modelos y escenarios para las soluciones basadas en sistemas P. El objetivo es
facilitar a la comunidad de Membrane Computing el trabajo práctico de mo-
delización y simulación con sistemas P, aśı como la provisión a los usuarios de
aplicaciones adaptadas a cada problema real para los usuarios finales, a modo
y manera que las herramientas anteriores han sido de gran utilidad para el
desarrollo del entorno de simulación MeCoSim.
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Aportaciones

Entre las aportaciones realizadas a lo largo del desarrollo del presente tra-
bajo, queremos destacar las que se relacionan a continuación.

Diseño de una metodoloǵıa para el empleo de soluciones basadas en sis-
temas P como herramientas capaces de asistir en la búsqueda de mayor
conocimiento y la gestión de los problemas de interés, involucrando los
pasos necesarios desde el estudio inicial del problema hasta la disposición
de la aplicación software adaptada al mismo, aśı como los procesos de mo-
delización, depuración, introspección, parametrización y personalización
de aplicaciones, simulación, visualización, análisis de datos, extracción
de propiedades invariantes y verificación de las mismas.

Desarrollo de un entorno de simulación capaz de proporcionar los meca-
nismos adecuados para dar respuesta a los objetivos planteados por la
metodoloǵıa anterior, tanto a los diseñadores de soluciones basadas en
sistemas P como a los usuarios finales de las aplicaciones. Estos meca-
nismos desarrollados han debido proporcionar el entorno de simulación
general, y herramientas que sean a la vez lo suficientemente generales y
flexibles para que puedan tratar cualquier solución basada en sistemas
P, como personalizables para poder adaptarse a las necesidades de los
usuarios de la mayor diversidad posible de problemas.

Diseño e implementación de un mecanismo de extensibilidad para po-
der dotar al entorno general de nuevos mecanismos de extensibilidad,
que ampĺıen la funcionalidad general, tanto actual como prevista del en-
torno, a través de una arquitectura de plugins en la que poder incorporar
programas basados tanto en tecnoloǵıas similares a las empleadas por
MeCoSim como completamente externos, conectables a MeCoSim a partir
de una simple configuración. De tal modo que podamos llamar a dichos
programas externos desde nuestro entorno general a través del sistema
operativo. Los mecanismos desarrollados van en la ĺınea de uno de los
principales objetivos de MeCoSim: la vertebración, estandarización y ar-
ticulación del proceso de modelización y simulación aunando para ello
cuantos más herramientas y esfuerzos mejor, haciendo bueno el princi-
pio hoĺıstico de que el todo es mayor que la suma de las partes, premisa
con la que ya se presentara MeCoSim en el congreso BIC-TA 2010 en la
República Popular China.
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Desarrollo e integración de plugins para la solución de requisitos espećıfi-
cos en respuesta a diversos problemas, como la introducción de fórmu-
las proposicionales de forma amigable para el usuario (SAT plugin), la
visualización de grafos para problemas relacionados con este tipo de ele-
mentos (Graphs plugin), la extracción de invariantes mediante la co-
nexión con el software Daikon (Daikon plugin), la simulación externa
a través del software Spin (Promela plugin), o el proyecto piloto para
el desarrollo de funcionalidades adicionales para MeCoSim codificadas en
diversos lenguajes de programación (con una conexión inicial al com-
pilador GHC tras introducir código Haskell) (Languages Integration

plugin).

Diseño de un lenguaje para simple kernel P systems en P-Lingua, captu-
rando los elementos esenciales del marco y extendiendo P-Lingua para
incorporar los elementos necesarios.

Desarrollo de herramientas para el reconocimiento léxico-sintáctico y
desarrollo de un simulador en el framework de P-Lingua, con el fin de
reconocer, depurar y simular soluciones basadas en simple kernel P sys-
tems.

Aplicación de la metodoloǵıa y las herramientas desarrolladas a un buen
número de problemas de la vida real (aves carroñeras, rebeco, alianzas
de plantas, tritones, anfibios, peces, mejillón cebra, pandemias, redes
genéticas y producción animal porcina) y a un conjunto de problemas
NP-completos (SAT, 3-COL, Subset Sum, Partition, Vertex Cover y
Broadcasting).

Desarrollo de un sitio web para la descarga e instalación de MeCoSim y
difusión de la información documental y audiovisual para el empleo de las
funcionalidades básicas proporcionadas, aśı como para la centralización
de repositorios de aplicaciones, modelos y escenarios correspondientes a
soluciones basadas en sistemas P.
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L. Valencia-Cabrera, M. Garćıa-Quismondo, L. Mierla. 3-COL problem
modelling using simple Kernel P systems. International Journal of Com-
puter Mathematics , 90, 4 (2013), 816-830. Factor de impacto: 0.721

3. D. Orellana-Mart́ın, C. Graciani, L.F. Maćıas-Ramos, M.A. Mart́ınez-
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Gheorghe, M.J. Pérez-Jiménez, I.M. Niculescu, C. Dragomir. Towards
an integrated approach for model simulation, property extraction and
verification P systems. Proceedings of the Tenth Brainstorming Week on
Membrane Computing, Volume I, Seville, Spain, January 30- February 3,
2012, Report RGNC 01/2012, Fénix Editora, 2012, pp. 291-318.

4. M. Gheorghe, F. Ipate, C. Dragomir, L. Mierla, L. Valencia-Cabrera, M.
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1
Computación Bioinspirada

La necesidad de resolver problemas concretos de la vida real ha obligado al
hombre a buscar procedimientos sistemáticos que permitan obtener soluciones
de los mismos a través de métodos que denominaremos mecánicos. Dichos
procedimientos consisten, básicamente, en la realización de una serie de tareas
“elementales” debidamente secuenciadas. De esta forma, toda entidad capaz de
ejecutar de manera autónoma esas tareas, puede implementar/llevar a cabo ese
tipo de procedimientos y, por tanto, será capaz de proporcionar soluciones de
dichos problemas aunque no disponga, propiamente, de conocimiento alguno
acerca de los mismos.

La irrupción de los ordenadores electrónicos (de propósito general) a me-
diados de la década de los cuarenta del siglo pasado, significó un avance cuan-
titativo en la resolución de problemas concretos, en tanto que se pudo dar
respuesta a muchos problemas que, hasta ese momento, hab́ıan sido inaborda-
bles desde el punto de vista práctico. No obstante, en 1983, R. Churchhouse
estableció la existencia de una limitación f́ısica para los procesadores electróni-
cos convencionales. Más concretamente, demostró la existencia de una cota
para la velocidad y el tamaño que dichos procesadores pod́ıan alcanzar. Lo
más grave radica en que esa cota es claramente insuficiente para poder imple-
mentar en ordenadores electrónicos soluciones mecánicas de problemas muy
relevantes de la vida real. Dicho con otras palabras, existen muchos problemas
importantes que jamás podrán ser resueltos usando dispositivos electrónicos.
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Es entonces cuando el hombre se plantea la posibilidad de diseñar y cons-
truir nuevas máquinas cuyo soporte f́ısico no sea, precisamente, el medio elec-
trónico. ¿Porqué este medio es el más adecuado para poder implementar compu-
taciones? En ese escenario aparece la Naturaleza viva como una fuente alterna-
tiva de inspiración para el diseño de nuevos paradigmas computacionales que
algún d́ıa pudieran ser implementados en dispositivos no electrónicos.

La Computación Natural es una disciplina cient́ıfica cuyo objetivo funda-
mental es el análisis, diseño y simulación de procesos dinámicos que tienen
lugar en la Naturaleza viva desde hace billones de años y que son susceptibles
de ser interpretados como procedimientos de cálculo. Se trata pues de descri-
bir modelos y estudiar técnicas computacionales inspiradas por la Naturaleza,
tratando de comprender el mundo que nos rodea en términos de procesamiento
de la información.

El objetivo fundamental de este caṕıtulo es la presentación del marco formal
en el que se desarrolla el presente trabajo, a saber, la Computación Celular
con Membranas (Membrane Computing) y está estructurado como sigue.

En primer lugar se describen brevemente algunos paradigmas y modelos
de Computación Natural. En la Sección 1.2 se introducen las primeras ideas y
conceptos de la Computación Celular con Membranas. La Sección 1.3 está de-
dicada a la presentación de algunas variantes que van a tener un papel impor-
tante en esta memoria, relacionados con sistemas P que trabajan a modo de
células o a modo de tejidos. La Sección 1.4 trata de justificar que el paradigma
computacional considerado es adecuado para proporcionar soluciones eficien-
tes, en cierto sentido, de problemas computacionalmente duros. Para ello, se
introducirán los ingredientes necesarios que permiten desarrollar una Teoŕıa
de la Complejidad Computacional en Membrane Computing, y se presentarán
soluciones de los problemas SAT y 3-COL en las variantes antes mencionadas.
Esas soluciones nos permitirá estudiar las diferentes funcionalidades que apor-
ta la plataforma MeCoSim, en conjunción con P-Lingua, para la depuración y
el análisis de propiedades de esos diseños. La última sección está dedicada al
análisis de diversos aspectos relacionados con aplicaciones software que permi-
ten simular el comportamiento de los dispositivos computacionales celulares.
Espećıficamente, se presentarán algunos elementos básicos del proyecto softwa-
re P-Lingua, la estructura de una buena plataforma de simulación de sistemas
P y, finalmente, un visión general de los simuladores paralelos desarrollados
hasta el momento.
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1.1. Computación Natural

Existen problemas abstractos que modelizan/representan problemas con-
cretos relevantes de la vida real tales que cualquier solución mecánica (al-
goŕıtmica) conocida en un modelo convencional de computación (funciones
recursivas, funciones λ-calculables, máquinas de Turing, máquinas URM, mode-
lo GOTO, etc.) requiere un alto coste para su ejecución, ya sea en tiempo y/o
en espacio, siendo habitual que el intento de disminuir una de las dos medidas
provoca un crecimiento exponencial en la otra.

Las limitaciones deducidas del resultado obtenido por R. Churchhouse oscu-
recen bastante el panorama a la hora de dar respuesta a dichos problemas si nos
limitamos a emplear los dispositivos electrónicos disponibles en la actualidad.
Por todo ello, surge la necesidad de buscar nuevos paradigmas computaciona-
les que sean capaces de dar respuestas aceptables (en tiempo razonable) a esos
problemas importantes. Esto se podŕıa conseguir reduciendo ambos paráme-
tros (tiempo/espacio) o, al menos, incluyendo procedimientos en los que un
coste elevado en una de las medidas sea asimilado, en cierto sentido, por el
propio modelo en beneficio de una reducción considerable sobre la otra, o bien
permitiendo nuevos procesos que pudieran ser implementados de manera más
eficiente usando máquinas cuyo soporte f́ısico no sea el medio electrónico.

En este contexto, la búsqueda de nuevos modelos alternativos de compu-
tación está encaminada a la mejora cuantitativa de los resultados que propor-
ciona la teoŕıa de la complejidad computacional, en tanto que permita solu-
cionar problemas concretos relevantes que son intratables usando dispositivos
electrónicos como medio auxiliar.

La Computación Natural surge como una de las posibles alternativas a la
computación que podŕıamos denominar convencional o clásica, en la búsqueda
de nuevos paradigmas que puedan proporcionar v́ıas novedosas para superar
las limitaciones que poseen los modelos convencionales. La Computación Na-
tural engloba un conjunto de modelos que tienen como caracteŕıstica común la
simulación del modo en que la naturaleza actúa/opera sobre la materia (algu-
nos investigadores extienden este concepto hasta abarcar modelos tales como
la computación cuántica, que no se ajusta fielmente a la interpretación dada
anteriormente). Esos modelos estudian la forma en que las diversas leyes de la
naturaleza producen modificaciones en determinados sistemas complejos que
van desde hábitats hasta conjuntos de moléculas, pasando por organismos vi-
vos, y que pueden ser interpretadas como procesos de cálculo u operaciones
sobre los elementos básicos que lo integran.
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Entre las ramas de la Computación Natural, destacamos los algoritmos
genéticos (o más en general, la computación evolutiva), las redes neuronales
artificiales, la computación molecular y la computación celular con membranas.

Los algoritmos genéticos fueron introducidos por J. Holland [74] en 1975
y están inspirados en el proceso genético de los seres vivos a través del cual
evolucionan. El ingrediente fundamental es el principio de selección natural
que permite encontrar una buena solución a partir de una gran cantidad de
posibles soluciones candidatas.

Las redes neuronales artificiales fueron introducidas por W.S. McCulloch y
W. Pitts [94] en 1943 y están inspiradas en las interconexiones y en el funcio-
namiento de las neuronas en el cerebro. Originariamente, las redes neuronales
artificiales surgieron como una simulación del sistema nervioso, formado por
un conjunto de unidades conectadas entre śı, simulando a las neuronas de los
sistemas nerviosos biológicos.

La computación molecular tiene como objetivo el uso de moléculas orgáni-
cas (ADN, ARN, protéınas, etc.) como hardware biológico que permite realizar
computaciones. Esta rama de la Computación Natural nace, propiamente, a
finales de 1994 con los trabajos de L. Adleman [15], en particular con el primer
experimento realizado en un laboratorio que permitió resolver una instancia
concreta de un problema NP-completo a través de la manipulación de molécu-
las de ADN.

La computación celular con membranas fue introducida por Gh. Păun [116]
en 1998 y está inspirada en la estructura y el funcionamiento de las células de
los organismos vivos aśı como de sus interacciones en tejidos o en estructuras
biológicas de orden superior, principalmente en lo que respecta a su capacidad
para procesar y generar información. En octubre de 2003, el Institute for Scien-
tific Information (ISI, USA) designó a la computación celular con membranas
como Fast Emerging Research Front en el área de Computer Science.

Los algoritmos genéticos y las redes neuronales artificiales han sido imple-
mentadas en ordenadores electrónicos convencionales con el objetivo de mejo-
rar la eficiencia de programas que son ejecutados sobre dichas máquinas. Por
su parte, como se ha comentado anteriormente, la computación molecular ba-
sada en ADN ha sido implementada en medios bioqúımicos (el experimento
de L. Adleman permitió resolver una instancia concreta del problema del ca-
mino hamiltoniano, en su versión dirigida y con dos nodos distinguidos). En
cambio, la computación celular con membranas aún no ha sido implementada
ni en medios electrónicos ni bioqúımicos, ni en ningún otro medio.
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1.2. Computación Celular con Membranas

La célula es la unidad fundamental de todo organismo vivo. Posee una
estructura compleja y, a la vez, muy organizada que permite la ejecución si-
multánea de un gran número de reacciones qúımicas. Existen dos tipos de
células: las procarióticas (propias de ciertos organismos unicelulares, como las
bacterias y las cianof́ıceas) que carecen de membrana nuclear y, por tanto, no
hay separación entre núcleo y citoplasma, y las células eucarióticas (propias de
los animales y plantas) cuyo núcleo está separado del citoplasma por una doble
membrana. En ambos tipos de células se realizan de manera similar una serie
de procesos que son fundamentales para la vida: (a) replicación del ADN; (b)
producción de enerǵıa; (c) śıntesis de protéınas; y (d) realización de procesos
metabólicos.

En un primer análisis se pueden distinguir en una célula tres partes clara-
mente diferenciadas: una especie de peĺıcula muy fina (membrana plásmática)
que delimita a la célula de su entorno; un corpúsculo central (núcleo), que
contiene y almacena la información genética en moléculas de ADN y de ARN;
y el citoplasma, que es la parte comprendida entre el núcleo y la membrana
plasmática.

Figura 1.1: Una célula eucariota

El comportamiento de una célula puede ser considerado, en esencia, como
el de una máquina, en tanto que realiza una serie de procesos dinámicos que,
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en cierto sentido pueden ser interpretados como procedimientos de cálculo.

La Computación Celular con Membranas es un paradigma de computación
inspirado en la estructura y el funcionamiento de las células de los organismos
vivos. Los dispositivos computacionales de los modelos celulares se denominan
genéricamente sistemas P. Los ingredientes sintácticos de los modelos bási-
cos son los siguientes: (a) una estructura de membranas formalizada a través
de un árbol enraizado, cuya ráız se denomina piel y cuyas hojas se denomi-
nan membranas elementales; (b) una serie de multiconjuntos finitos de objetos
(abstracciones de las sustancias qúımicas) colocados en las distintas regiones
o compartimentos que delimitan los nodos de la estructura; y (c) un conjun-
to finito de reglas de reescritura (abstracciones de las reacciones qúımicas)
que permiten la evolución de los objetos en los compartimentos a lo largo del
tiempo.

En un sistema P básico, la piel (la ráız del árbol que define la estructura de
membranas) proporciona una entidad propia al sistema en tanto que posibilita
distinguir el interior del exterior. Éste se denominará genéricamente entorno
del sistema.
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Figura 1.2: Una estructura de membranas

Los ingredientes semánticos de los modelos de computación celular con
membranas se basan en el paralelismo maximal y el no determinismo. En la
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dinámica de los sistemas P se aplica un doble paralelismo: el primero de ellos se
encuentra a nivel de regiones o compartimentos ya que las reglas son aplicadas
de forma simultánea en una región, y el otro se encuentra a nivel del sistema
en general ya que todas las regiones evolucionan a la vez de forma concurrente
en cada uno de los compartimentos que conforman el sistema. La condición
de maximalidad significa que a la hora de realizar un paso de computación, se
seleccionará un multiconjunto de reglas a aplicar al sistema de tal manera que
tras su aplicación no quede ningún objeto por evolucionar que podŕıa haber
evolucionado (cualquier regla que se le añada al multiconjunto maximal de
reglas, daŕıa un multiconjunto de reglas que no seŕıa globalmente aplicable).
En lo que respecta al no determinismo, a la hora de evolucionar el sistema
pueden existir distintos objetos y diferentes reglas que pueden ser usadas. Pues
bien, los objetos a evolucionar y las reglas por las cuales evolucionan dichos
objetos se elegiŕıan de forma no determinista.

1.3. Variantes de Sistemas P

En esta sección, se van a presentar algunas variantes de modelos de compu-
tación celular con membranas que serán usados a lo largo de este trabajo. Es-
pećıficamente, se introducirán dos sistemas P que trabajan a modo de céluas
(sistemas P de transición y sistemas P con membranas activas) y dos variantes
que trabajan a modo de tejidos (sistemas P de tejidos con división celular y
sistemas P de tejidos con separación celular).

1.3.1. Sistemas P de transición

Vamos a comenzar presentando los sistemas P de transición que nos permi-
tirán ilustrar algunos conceptos aludidos en la sección anterior. Estos sistemas
fueron, precisamente, los que introdujo Gh. Păun en el primer art́ıculo relativo
a la computación celular con membranas [116].

En primer lugar, introduciremos algunos preliminares básicos. Un alfabeto,
Γ, es un conjunto no vaćıo y sus elementos se denominan śımbolos. Una sucesión
finita de śımbolos de Γ (es decir, una aplicación de un número natural en Γ) es
una cadena o palabra de Γ. El conjunto de todas las cadenas sobre el alfabeto
Γ se denota por Γ∗. Un lenguaje sobre Γ es un subconjunto de Γ∗; es decir, un
lenguaje sobre Γ es un conjunto de palabras sobre Γ.



Caṕıtulo 1. Computación Bioinspirada 28

Un multiconjunto m sobre un alfabeto Γ es un par (Γ, f) donde f es una
función de Γ en el conjunto IN de los números naturales. Si m = (Γ, f) es
un multiconjunto, entonces se define el soporte de m como sigue: supp(m) =
{x ∈ Γ | f(x) > 0}. Si x ∈ supp(m), entonces diremos que x pertenece al
multiconjunto m y escribiremos x ∈ m. Se dice que un multiconjunto es finito
si su soporte es un conjunto finito. Si m = (Γ, f) es un multiconjunto finito

sobre Γ y supp(m) = {a1, . . . , ak}, entonces se notará m = a
f(a1)
1 . . . a

f(ak)
k (el

orden aqúı es irrelevante), y diremos que f(a1) + · · · + f(ak) es el cardinal
de m, denotado por |m|. El multiconjunto vaćıo (todos los elementos tienen
multiplicidad 0) se denota por ∅ o λ. Notaremos por Mf (Γ) el conjunto de todos
los multiconjuntos finitos sobre Γ. Es interesante observar que, de acuerdo con
lo anterior, todo multiconjunto finito sobre Γ puede ser representado mediante
una cadena sobre Γ; no obstante, varias cadenas diferentes pueden representar
el mismo multiconjunto.

Si m1 = (Γ, f1), m2 = (Γ, f2) son multiconjuntos sobre Γ, entonces defini-
mos la unión de m1 y m2 como m1 +m2 = (Γ, g), donde g = f1 + f2; es decir,
g(x) = f1(x) + f2(x), para cada x ∈ Γ. Diremos que m1 está contenido en m2,
y escribiremos m1 ⊆ m2, si se verifica la siguiente condición: m1(x) ≤ m2(x),
para cada x ∈ Γ. A partir de aqúı se extiende de manera natural las relacio-
nes binarias del conjunto Rel = {≤,≥,=, 6=, >,<} a relaciones binarias entre
multiconjuntos de un alfabeto (por ejemplo, m1 ≤ m2 si y sólo si m1 ⊆ m2).

Una vez introducidos estos conceptos preliminares, vamos a definir los sis-
temas P de transición, siguiendo las pautas marcadas por Gh. Păun en el
trabajo que daŕıa origen a la disciplina Membrane Computing (ver [116] para
más detalles).

Definición 1.1. Un sistema P de transición de grado q ≥ 1 es una tupla

Π =
(
Γ, µ

Π
,M1, . . . ,Mq, (R1, ρ1), . . . , (Rq, ρq), iout

)
en donde:

Γ es un alfabeto finito denominado alfabeto de trabajo.

µ
Π

es una estructura de membranas (un árbol enraizado) que consta de
q membranas etiquetadas de forma uńıvoca desde 1 hasta q.

Para cada i, 1 ≤ i ≤ q, Mi es un multiconjunto finito de objetos (śımbo-
los del alfabeto) sobre Γ asociado a la membrana i, representando el con-
tenido inicial de esa membrana.
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Para cada i, 1 ≤ i ≤ q, Ri es un conjunto finito de reglas sobre Γ asociado
a la membrana i. Una regla sobre Γ es un par (u, v), que se suele denotar
por u → v, en donde u es un multiconjunto finito sobre Γ y v = v′ o
v = v′δ, siendo v′ un multiconjunto finito sobre Γ×

(
{here, out} ∪ {inj :

1 ≤ j ≤ q}
)

y δ /∈ Γ es un śımbolo especial.

Para cada i, 1 ≤ i ≤ q, ρi es un orden parcial estricto sobre Ri.

iout, 1 ≤ iout ≤ q, representa la membrana de salida del sistema.

Una configuración o descripción instantánea de un sistema P de transición
en un instante t consta de una estructura de membranas y una familia de
multiconjuntos de objetos asociados a cada membrana existente en ese ins-
tante. En la descripción de Π, la configuración (µ

Π
,M1, . . . ,Mq) se denomina

configuración inicial.

Diremos que una regla r ≡ u→ v asociada a una membrana i es aplicable
a una configuración C de Π en un instante t si se satisfacen las condiciones
siguientes: (a) la membrana i aparece en la estructura de membranas asociada
a dicha configuración; (b) el multiconjunto u está contenido en el multicon-
junto de objetos asociado a la membrana i en C; (c) Si (v1, inj) ∈ v, entonces
la membrana j debe ser hija de la membrana i; (d) si v = v′δ, entonces la
membrana i no puede ser la ráız del árbol ni la membrana de salida iout; y (e)
no existe ninguna regla r′ de Ri que sea aplicable a esa configuración y tenga
mayor prioridad; es decir, tal que (r, r′) ∈ ρi.

Para definir cómo se pasa de una configuración a otra en un paso de tran-
sición hay que precisar cómo se aplican las reglas a las configuraciones. Sea
r ≡ u → v una regla asociada a una membrana i que es aplicable a una con-
figuración C. La ejecución de r se realiza como sigue: (a) el multiconjunto u
se elimina de la membrana i; (b) para cada (a, out) ∈ v, un objeto a ∈ Γ se
incluye en la membrana padre de i (si i es la ráız o membrana piel, entonces
el objeto a se env́ıa al entorno); (c) para cada (a, here) ∈ v, un objeto a ∈ Γ
se añade a la membrana i; (d) para cada (a, inj) ∈ v, un objeto a ∈ Γ se
introduce en la membrana hija etiquetada por j; y (e) si δ ∈ v, entonces la
membrana i se disuelve y su contenido pasará a la membrana que sea el primer
antecesor no disuelto en ese paso.

Las reglas del sistema serán aplicadas de manera no determinista, paralela
y maximal ; es decir, las reglas que se van a ejecutar y los objetos involucrados
en dichas reglas, serán elegidos de tal manera que en cada paso de computación
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y tras la aplicación de esas reglas, no pueden quedar objetos por evolucionar
que puedan hacerlo mediante la aplicación de alguna regla.

Por otra parte, es interesante hacer notar que las relaciones de prioridad
dadas sobre las reglas, se interpretan en sentido fuerte, como sigue: si la regla
r1 tiene mayor prioridad que la regla r2 (es decir, si (r2, r1) ∈ ρi, para un cierto
i) y se puede aplicar r1 a una cierta configuración, entonces no se podrá aplicar
r2 a esa configuración, aunque fuera aplicable.

Diremos que una configuración C es de parada si no existe ninguna regla del
sistema que sea aplicable a dicha configuración. Dadas dos configuraciones C
y C ′ del sistema Π, diremos que C ′ se obtiene de C tras la ejecución de un paso
de computación o transición, y notaremos C ⇒

Π
C ′, si la configuración C ′ se

obtiene a partir de la configuración C al aplicar un multiconjunto maximal de
reglas. Por tanto, el modelo de computación resultante es no determinista, en
tanto que para una configuración C pueden existir dos configuraciones distintas
C ′, C ′′ tales que C ⇒

Π
C ′ y C ⇒

Π
C ′′; es decir, la configuración C poseeŕıa más

de una configuración siguiente.

Una computación en un sistema P es una sucesión (finita o infinita) de con-
figuraciones tal que: (a) el primer término de la sucesión es una configuración
inicial del sistema; (b) para cada n ≥ 2, el n-ésimo término de la sucesión
se obtiene a partir del anterior mediante la ejecución de un paso de compu-
tación; y (c) si la sucesión es finita (en cuyo caso se denominará computación
de parada), entonces el último término de la sucesión es una configuración de
parada. Sólo las computaciones de parada proporcionan un resultado, el cual
estará codificado en la membrana de salida (por ejemplo, a través del multicon-
junto de objetos de la membrana de salida de la correspondiente configuración
de parada).

Notación: Si C = {Ct}t≤r (r ∈ IN) es una computación de parada de Π,
entonces diremos que la longitud de C es r y la notaremos por |C|.

En una versión posterior (sistemas P con salida externa [118]) se con-
templó la posibilidad de que la salida o respuesta del sistema a través de una
computación estuviera codificada en el entorno; es decir, se permit́ıa que la re-
gión de salida fuera el entorno del sistema (en este caso, se escribirá iout = 0).

Aśı pues, una computación en un sistema P parte de una configuración
inicial y mediante sucesivas transiciones, o bien se llega a una situación/confi-
guración de parada (en tanto que el sistema no puede seguir evolucionando), o
bien, el sistema nunca se detiene (en tanto que sigue evolucionando de manera
indefinida).
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Admitiremos que toda computación ejecuta un proceso sincronizado; es de-
cir, se supone que hay una especie de reloj universal que marca las actuaciones
de todos los elementos que integran el sistema.

Como se ha comentado anteriormente, hay que destacar la existencia de
dos niveles de paralelismo en la ejecución: por una parte, las reglas asociadas a
una membrana son aplicadas de manera simultánea dentro de esa membrana
y, por otra, estas operaciones son realizadas en el mismo instante en todas las
membranas que vertebran el sistema. Es decir, en un paso de reloj se ejecutarán
todas las reglas que pueden ser aplicadas (de manera maximal) y en todas las
membranas.

Los dispositivos que proporcionan la computación celular con membranas
constituyen un modelo de computación que conjuga la elegancia y sencillez
del modelo, con su proximidad a la realidad de la célula, desde un punto de
vista biológico, abstrayendo de la estructura y funcionamiento de las células
una serie de ideas computacionalmente relevantes.

Son modelos matemáticos con propiedades atractivas desde el punto de
vista computacional: algunos son completos en el sentido de tener la misma
potencia computacional que las máquinas de Turing, y otros son eficientes
en tanto que son capaces de proporcionar soluciones “eficientes” (en cierto
sentido, polinomiales) de problemas computacionalmente duros, en particular
de problemas NP–completos.

Aunque los sistemas que se definen en la computación celular con membra-
nas tienen una inspiración biológica, se debe resaltar el hecho de que constitu-
yen igualmente un buen modelo teórico de computación distribuida, en donde
distintas unidades de cálculo trabajan independientemente pero estructuradas
en una cierta jerarqúıa vertical. Por ejemplo, la jerarquización usada en las
conexiones establecidas en redes de ordenadores como Internet puede ser re-
presentada como una estructura de membranas, en la que los nodos de la red
se interpretan como las membranas que forman el sistema, y el flujo de infor-
mación entre nodos conectados se interpreta como las componentes qúımicas
que dichas membranas generan e intercambian.

Asimismo, muchos sistemas dinámicos complejos como, por ejemplo, aque-
llos que surgen en el estudio de la dinámica de poblaciones, pueden ser también
interpretados como “sistemas celulares” en los que los individuos de las distin-
tas especies interaccionan entre śı dentro de hábitats que permiten el traspaso
de los mismos.
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1.3.2. Sistemas P con membranas activas

A continuación, en el marco de la computación celular con membranas se
introduce una variante que va a posibilitar la construcción de una cantidad
exponencial de espacio (expresado en términos del número de objetos y el
número de membranas) en un tiempo polinomial.

Esta variante determinará un modelo computacional eficiente, en el sentido
de ser capaz de proporcionar soluciones de problemas NP–completos [161] cuya
ejecución requiere un número polinomial de pasos de computación, si bien se
necesita el uso de una cantidad exponencial de espacio.

El ingrediente distintivo y diferenciador de esta variante radica en una
regla espećıfica de división celular que está inspirada en el proceso de mitosis.
Recordemos que la mitosis es un proceso de división celular que da como
resultado la producción de dos células hijas a partir de una sola célula original.

Este proceso ha sido formalizado en el marco de los sistemas celulares
con membranas a través de una regla de división dando lugar a una variante
denominada sistema P con membranas activas.

Definición 1.2. Un sistema P con membranas activas de grado q ≥ 1 es una
tupla Π = (Γ, H, µΠ,M1, . . . ,Mq,R, iout), en donde:

Γ es un alfabeto finito, denominado alfabeto de trabajo.

H es un conjunto finito, denominado alfabeto de etiquetas, tal que
Γ ∩H = ∅.

µΠ es un árbol enraizado cuyos nodos (membranas) están etiquetados
con elementos de H × {0,+,−}. Si una membrana está etiquetada por
(h, α) ∈ H×{0,+,−}, entonces notaremos [ ]αh y diremos que esa mem-
brana tiene etiqueta h y carga eléctrica α. Inicialmente todas las mem-
branas tienen asociadas carga neutra (0) y, además, membranas distintas
tienen asociadas etiquetas distintas.

M1, . . . ,Mq son multiconjuntos finitos sobre el alfabeto Γ.

R es un conjunto finito de reglas de los tipos siguientes:

(a) [ a→ v ]αh, donde a ∈ Γ, v ∈ Mf (Γ), α ∈ {0,+,−}, h ∈ H (regla de
evolución).
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(b) [ a]αh → b [ ]βh, donde a, b ∈ Γ, α, β ∈ {0,+,−}, h ∈ H (regla de
comunicación hacia fuera).

(c) a [ ]αh → [ b ]βh, donde a, b ∈ Γ, α, β ∈ {0,+,−}, h ∈ H, h no es la
etiqueta de la ráız del árbol (regla de comunicación hacia dentro).

(d) [ a ]αh → b, donde a, b ∈ Γ, α ∈ {0,+,−}, h ∈ H \ {iout}, h no es la
etiqueta de la ráız del árbol (regla de disolución).

(e) [ a ]αh → [ b ]βh [ c ]γh, donde a, b, c ∈ Γ, α, β, γ ∈ {0,+,−}, h ∈ H \
{iout}, h no es la etiqueta de la ráız del árbol (regla de división).

iout ∈ H ∪ {env}, donde env /∈ H ∪ Γ es un śımbolo que etiqueta el
entorno del sistema.

Un sistema P con membranas activas Π = (Γ, H, µΠ,M1, . . . ,Mp,R, iout)
de grado q ≥ 1 puede ser considerado como un conjunto de q membranas
dispuestas según una estructura de árbol enraizado, de tal manera que cada
nodo (membrana) tiene asociado una etiqueta (un elemento de H) y una carga
eléctrica (positiva (+), negativa (-), o neutra (0)).

Obsérvese que, a diferencia de los sistemas P de transición, las reglas de
un sistema P con membranas activas están asociadas a etiquetas (elementos
de H) y no a membranas.

Además, las reglas del tipo (e) permiten la existencia de distintas membra-
nas en el sistema con la misma etiqueta a lo largo de la ejecución.

Seguidamente se especifica cómo se aplican las reglas en un sistema P con
membranas activas.

(a) Reglas de evolución: la regla [ a→ v ]αh , será aplicable a toda membrana
h que tenga carga eléctrica α y contenga el objeto a. Su aplicación no
altera ni la etiqueta ni la carga de la membrana en la que se aplica. Su
ejecución produce la sustitución de un objeto a por un multiconjunto v
de objetos.

(b) Reglas de comunicación hacia fuera: la regla [ a ]αh → b [ ]βh será aplicable
a toda membrana h que tenga carga eléctrica α y contenga el objeto a.
Su aplicación no altera la etiqueta de la membrana pero, en cambio, la
carga pasa a ser β (que puede coincidir con α). Además, su ejecución
produce la eliminación de un objeto a de la membrana h y la aparición
de un objeto b en la membrana padre de h (si h es la membrana piel, el
objeto b pasaŕıa al entorno del sistema).
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(c) Reglas de comunicación hacia dentro: la regla a [ ]αh → [ b ]βh será aplica-
ble a toda membrana h, distinta de la membrana piel, que tenga carga
eléctrica α y tal que el objeto a aparece en la membrana padre de h. Su
aplicación no altera la etiqueta de la membrana h pero, en cambio, la
carga pasa a ser β (que puede ser α). Además, su ejecución produce la
eliminación de un objeto a de la membrana padre de h y la aparición de
un objeto b en la membrana h.

(d) Reglas de disolución: la regla [ a ]αh → b, será aplicable a toda membra-
na h, distinta de la piel y de la membrana de salida (en su caso), que
tenga carga eléctrica α y contenga al objeto a. Su aplicación provoca la
eliminación de la membrana h del sistema y su contenido pasará a la
membrana que sea el primer antecesor de h no disuelto.

(e) Reglas de división: la regla [ a ]αh → [ b ]βh [ c ]γl será aplicable a toda mem-
brana h que sea elemental y distinta de la piel y de la membrana de salida
(en su caso), que tenga carga eléctrica α y contenga el objeto a. Su apli-
cación produce la creación de dos membranas con la misma etiqueta, la
primera de ellas con carga β y la segunda con carga γ. El objeto a que
dispara la regla desaparece y, en su lugar, aparece b en la primera de las
membranas creadas y c en la segunda de esas membranas. Los restantes
objetos que aparećıan en la membrana donde se ha aplicado la regla, son
replicados en las dos membranas creadas.

Las reglas del sistema se aplicarán de tal forma que:

1. En cada paso de computación, a una membrana sólo se le puede aplicar,
a lo sumo, una regla de entre las que no son del tipo (a).

2. Una regla de evolución se puede ejecutar sobre una membrana simultá-
neamente y de manera maximal, con reglas del tipo (b), (c), (d) o (e).

Los conceptos de configuración, paso de computación (o de transición) de
una configuración a otra y computación, se definen en el marco de los sistemas
P con membranas activas de forma similar al de los sistemas P de transición.
Todas las computaciones comienzan con una configuración inicial y evolucio-
nan de acuerdo con lo indicado anteriormente. Únicamente las computaciones
de parada proporcionan un resultado que estará codificado por los objetos pre-
sentes en una cierta región de salida en la configuración de parada. Esa región
puede ser una membrana ordinaria o bien el entorno.
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1.3.3. Sistemas P que trabajan a modo de tejidos

Los sistemas P estudiados hasta ahora poseen una estructura de membranas
jerarquizadas a través de un árbol enraizado, por ello se dice que este tipo de
sistemas trabaja a modo de células (cell-like).

Además de tales sistemas, surgen otros que tratan de extender la idea
anterior para poder describir el modo en que operan los tejidos como conjunto
de células independientes que actúan de manera cooperativa a través de una
serie de interacciones entre ellas: son los sistemas P de tejidos (tissue-like).

En este nuevo contexto computacional de sistemas P existirán una serie de
unidades básicas o fundamentales que denominaremos células y, como en el caso
cell-like, un elemento singular externo al propio sistema que denominaremos
entorno.

Las células del sistema estarán identificadas a través de una etiqueta y
se pueden comunicar entre śı o con el entorno, a través de ciertas reglas de
comunicación del tipo symport/antiport.

Además, en estos sistemas pueden existir dos tipos diferentes de reglas que
permiten la creación de dos células nuevas a partir de una célula inicial. Se
tratan de reglas que implementan, por una parte, la división celular (reglas de
división) y, por otra, la fisión celular (reglas de separación).

Definición 1.3. Un sistema de tejidos de grado q ≥ 1 es una tupla

Π = (Γ, E ,M1, . . . ,Mq,R, iout)

tal que:

1. Γ es un alfabeto finito.

2. E ⊆ Γ.

3. M1, . . . ,Mq son multiconjuntos sobre Γ.

4. R es un conjunto finito de reglas del siguiente tipo:

(a) Reglas de Comunicación: (i, u/v, j), para i, j ∈ {0, 1, 2, . . . , q}, i 6=
j, u, v ∈Mf (Γ), |u+ v| 6= 0;

5. iout ∈ {0, 1, 2, . . . , q}.
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Definición 1.4. Un sistema P de tejidos con división celular de grado q ≥ 1
es una tupla Π = (Γ, E ,M1, . . . ,Mq,R, iout), tal que:

1. Π = (Γ, E ,M1, . . . ,Mq,R, iout) es un sistema P de tejidos.

2. R es un conjunto finito de reglas del siguiente tipo:

(a) Reglas de Comunicación: (i, u/v, j), para i, j ∈ {0, 1, 2, . . . , q},
i 6= j, u, v ∈Mf (Γ), |u+ v| 6= 0;

(b) Reglas de División: [ a ]i → [ b ]i [ c ]i, donde i ∈ {1, 2, . . . , q}, i 6= iout
y a, b, c ∈ Γ.

Definición 1.5. Un sistema de tejidos con separación celular de grado q ≥ 1
es una tupla Π = (Γ,Γ1,Γ2, E ,M1, . . . ,Mq,R, iout), tal que:

1. Π = (Γ, E ,M1, . . . ,Mq,R, iout) es un sistema P de tejidos.

2. {Γ1,Γ2} es una partición de Γ.

3. R es un conjunto finito de reglas del siguiente tipo:

(a) Reglas de Comunicación: (i, u/v, j), para i, j ∈ {0, 1, 2, . . . , q}, i 6=
j, u, v ∈Mf (Γ), |u+ v| 6= 0;

(b) Reglas de Separación: [ a ]i → [ Γ1 ]i [ Γ2 ]i, donde i ∈ {1, 2, . . . , q},
i 6= iout y a ∈ Γ.

Un sistema de tejidos Π = (Γ, E ,M1, . . . ,Mq,R, iout) de grado q ≥ 1, puede
ser considerado como un conjunto de q células, etiquetadas de 1 a q, con un
entorno (etiquetado por 0) y de tal manera que:

(a) M1, . . . ,Mq son multiconjuntos finitos sobre Γ que representan los ob-
jetos (elementos del alfabeto de trabajo Γ) inicialmente colocados en las
q células del sistema.

(b) E es el conjunto de objetos inicialmente localizados en el entorno del
sistema, admitiremos que todos ellos aparecen en un número arbitrario
de copias.

(c) iout ∈ {0, 1, 2, . . . , q} representa una región distinguida que nos va a
permitir codificar la salida del sistema. Usaremos el término región i
(0 ≤ i ≤ q) para referirnos a la célula i, en el caso 1 ≤ i ≤ q, o al en-
torno, en el caso i = 0. Téngase presente que en el caso en que la región
de salida sea una célula del sistema, entonces dicha célula no puede ser
“dividida” ni “separada”.
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Una regla de comunicación (i, u/v, j), para i, j ∈ {0, 1, 2, . . . , q}, i 6= j,
u, v ∈Mf (Γ), es aplicable a todo par de regiones distintas i, j tales que la región
i contiene el multiconjunto de objetos u y la región j contiene el multiconjunto
de objetos v. La aplicación de dicha regla provoca que el multiconjunto de
objetos u pase de la región i a la región j y, simultáneamente, el multiconjunto
de objetos v pase de la región j a la región i.

Una regla de división [ a ]i → [ b ]i[ c ]i es aplicable a una célula i tal que
contiene el objeto a y no sea, en su caso, la célula de salida. La aplicación de
dicha regla produce la creación de dos nuevas células con la misma etiqueta
i, de tal manera que en la primera célula creada, el objeto a es reemplazado
por b, y en la segunda, el objeto a se sustituye por c. Los restantes objetos
existentes en la célula i, se replican y se copian en las dos células nuevas.

Una regla de separación [ a ]i → [ Γ1 ]i[ Γ2 ]i es aplicable a una célula i tal
que contiene el objeto a y no sea, en su caso, la célula de salida. La aplicación
de dicha regla produce la creación de dos nuevas células con la misma etiqueta
i, de manera que el objeto a se consume en esa célula y los restantes objetos de
la célula se distribuyen entre las nuevas células: los objetos pertenecientes a
Γ1 van a la primera célula creada y los objetos pertenecientes a Γ2 a la segunda.

Las reglas de un sistema P de tejidos se ejecutan, de manera paralela ma-
ximal no determinista, como es habitual en sistemas celulares con membranas.
No obstante, en la aplicación de las reglas existe una restricción fundamental:
si en un cierto paso, se aplica una regla de división (o, en su caso, una regla
de separación) a una célula, entonces en ese paso sólo se aplicará esa regla a
esa célula; es decir, se puede pensar que cuando se está aplicando una regla de
división o de separación a una célula, entonces los “canales de comunicación”
de la misma con otras células del sistema y con el entorno quedan cerrados.

Una configuración o descripción instantánea de un sistema P de tejidos en
un instante está descrita por los multiconjuntos de objetos sobre el alfabeto
Γ asociados a todas las células presentes en el sistema, aśı como el multicon-
junto de objetos sobre Γ \ E asociados al entorno en ese momento. Obsérvese
que inicialmente los elementos de E aparecen en el entorno con multiplicidad
infinita. Por tanto, en la configuración del sistema en un instante determina-
do, no produce efecto alguno en la descripción del entorno el hecho de que un
elemento de E sea introducido en el sistema a través de una célula, o bien sea
enviado al entorno procedente de una célula. La configuración inicial del sis-
tema Π = (Γ, E ,M1, . . . ,Mq,R, iout) es (M1, · · · ,Mq; ∅). De manera similar
a como se ha hecho en las secciones anteriores, se introduce el concepto de
computación, utilizándose la misma notación que la indicada en la sección 1.2.
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1.4. Resolución de problemas de decisión me-

diante sistemas celulares

En esta sección vamos a usar el término sistema celular para referirnos
indistintamente a un sistema P de transición, un sistema P con membranas
activas o a un sistema P de tejidos con división celular.

El objetivo de esta sección es introducir el concepto de resolubilidad efi-
ciente de un problema de decisión a través de una familia de sistemas celulares.

Informalmente, un problema abstracto se dice que es de decisión si sólo
admite como respuesta Śı o No. Formalmente, un problema de decisión, X,
es un par ordenado (IX , θX), en donde IX es un lenguaje sobre un alfabeto
finito (cuyos elementos se denominan instancias del problema) y θX es una
función booleana total sobre IX . Aśı pues, para cada instancia a ∈ IX se tiene
que o bien θX(a) = 1, en cuyo caso diremos que la respuesta del problema es
afirmativa para esa instancia, o bien θX(a) = 0 en cuyo caso diremos que la
respuesta del problema es negativa para esa instancia.

Todo problema de decisión X tiene asociado, de manera natural, un len-
guaje LX formado por todas aquellas instancias a ∈ IX tales que θX(a) = 1;
es decir, tales que la respuesta del problema es afirmativa. Y rećıprocamente,
dado un lenguaje L sobre un alfabeto finito Γ, existe un problema de decisión
XL tal que el lenguaje asociado al problema XL es, precisamente, el lenguaje
de partida L.

En un modelo de computación, los dispositivos reconocedores de lenguajes
admiten como entrada una cadena del alfabeto sobre el que está definido el
lenguaje. Entonces, el dispositivo siempre para y devuelve Śı en el caso en que
la cadena de entrada pertenezca al lenguaje y devuelve No en caso contrario.
En tal situación, diremos que el dispositivo computacional reconoce el lenguaje.

Pues bien, de acuerdo con lo indicado anteriormente, para resolver un pro-
blema de decisión en un modelo de computación basta considerar dispositivos
del modelo que sean reconocedores de lenguajes. Entonces, se dirá que un pro-
blema es resoluble en un tal modelo de computación si es capaz de reconocer
el lenguaje asociado al problema de decisión.

Los sistemas celulares reconocedores serán utilizados como marco formal
para atacar la resolución de problemas de decisión computacionalmente duros
de manera eficiente.
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Definición 1.6. Diremos que un sistema celular con membranas Π es un sis-
tema reconocedor si satisface las condiciones siguientes:

El alfabeto de trabajo Γ del sistema contiene dos objetos distinguidos yes
y no. Además, en sistemas P de tejidos, al menos una copia de cada
uno de esos objetos ha de estar presente en alguno de los multiconjuntos
iniciales del sistema.

Existe un alfabeto (de entrada) Σ estrictamente contenido en Γ. En sis-
temas P de tejidos se verifica, además, que Σ∩E = ∅, siendo E el alfabeto
del entorno.

Los multiconjuntos iniciales del sistemaM1, . . . ,Mq son multiconjuntos
sobre el alfabeto Γ \ Σ.

Existe una membrana de entrada (en el caso cell–like) o una célula de
entrada (en el caso tissue–like) que notaremos por iin.

La región de salida será el entorno.

Todas las computaciones paran.

Si C es una computación de Π, entonces al menos uno de los objetos yes

o no, pero no ambos, debe haber sido enviado a la región de salida y,
además, sólo en el último paso de la computación.

Para cada multiconjunto m sobre Σ, la configuración del sistema Π con
entrada m se obtiene de la configuración inicial del sistema añadiendo al mul-
ticonjunto Miin el multiconjunto m; es decir, el multiconjunto asociado a la
región de entrada iin es Miin +m.

Si Π es un sistema celular reconocedor y C es una computación de Π, enton-
ces diremos que el resultado es yes (respectivamente, no) si este objeto aparece
en el entorno asociado a la correspondiente configuración de parada y, en cam-
bio, ni el objeto yes ni el objeto no aparecen en el entorno asociado a ninguna
configuración anterior. Diremos que una configuración C es de aceptación (res-
pectivamente, de rechazo) si la respuesta es yes, afirmativa (respectivamente,
no, negativa).

Notaremos por AM (respectivamente, TDC) la clase de todos los siste-
mas P reconocedores con membranas activas (respectivamente, sistemas P de
tejidos reconocedores con división celular).
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1.4.1. Clases de complejidad polinomial en sistemas ce-
lulares

Los sistemas celulares proporcionan dispositivos no deterministas y, en con-
secuencia, a la hora de estudiar la resolubilidad de problemas de decisión en este
nuevo marco, será aconsejable establecer “distancias” con el concepto clásico
de resolubilidad por máquinas de Turing no deterministas.

Recuérdese que a la hora de definir dicho concepto, la clave radica en qué se
entiende formalmente por aceptar una instancia del problema de decisión. En el
caso de máquinas de Turing no deterministas, una instancia de un problema de
decisión es aceptada si y sólo si existe, al menos, una computación del sistema
que es de aceptación para dicha instancia entrada. Obsérvese que según esta
definición, una instancia de un problema de decisión puede ser aceptada incluso
si existe alguna computación del sistema que tenga como entrada esa instancia
y que, en cambio, no sea de parada. En cierto sentido, se puede decir que esta
definición de aceptación por máquinas de Turing no deterministas, no captura
el “verdadero concepto de algoritmo”, en tanto en cuanto no podŕıamos decidir
“mecánicamente” la no aceptación de una instancia, en algunos casos.

En el caso de los sistemas celulares, vamos a tratar de capturar el “verda-
dero concepto de algoritmo” incluso trabajando con sistemas no deterministas.
Para ello, exigiremos que una instancia de un problema será aceptada si y sólo
si toda computación del sistema con entrada dicha instancia sea de aceptación.

Otra aclaración interesante a realizar antes de pasar a la definición de
resolubilidad eficiente de problemas de decisión a través de sistemas celulares
es la siguiente: un problema de decisión puede ser resuelto por una única
máquina de Turing (determinista o no) ya que en la descripción de dichas
máquinas existe un elemento (la cinta) con capacidad infinita. En cambio,
si se tiene presente que en la descripción de los sistemas celulares todos los
ingredientes son finitos, para resolver un problema de decisión que, en general,
contendrá una cantidad infinita numerable de instancias, será necesario una
sucesión infinita de sistemas celulares.

Definición 1.7. Un problema de decisión X = (IX , θX) es resoluble en tiempo
polinomial por una familia Π = {Π(n) | n ∈ IN} de sistemas celulares recono-
cedores si se verifican las siguientes propiedades:

• La familia Π es polinomialmente uniforme por máquinas de Turing; es
decir, existe una máquina de Turing determinista que trabaja en tiempo
polinomial y tal que construye el sistema Π(n) a partir de n ∈ IN.
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• Existe un par de funciones (cod, s) sobre IX que son computables en
tiempo polinomial, de tal manera que satisfacen lo siguiente:

− Para cada instancia w ∈ IX , s(w) es un número natural y cod(w)
es un multiconjunto de entrada del sistema Π(s(w)).

− Para cada n ∈ IN, el conjunto s−1(n) es finito.

− La familia Π is polinomialmente acotada con respecto a (X, cod, s);
es decir, existe una función polinómica p(n), tal que para cada ins-
tancia w ∈ IX , toda computación de Π(s(w)) con entrada cod(w)
es de parada y realiza, a lo sumo, p(|w|) pasos.

− La familia Π es adecuada con respecto a (X, cod, s); es decir, para
cada instancia w ∈ IX , si existe una computación de aceptación de
Π(s(w)) con entrada cod(w), entonces θX(w) = 1.

− La familia Π es completa con respecto a (X, cod, s); es decir, para
cada w ∈ IX , si θX(w) = 1, entonces toda computación de Π(s(w))
con entrada cod(w) es de aceptación.

De la adecuación y completitud se deduce que todo sistema de la familia
es confluente, en el siguiente sentido: cada computación de dicho sistema con
el mismo multiconjunto de entrada, debe dar siempre la misma respuesta.

Figura 1.3: Resolución de un problema de decisión por sistemas celulares

Si R una clase de sistemas celulares reconocedores, notaremos PMCR al
conjunto de problemas de decisión que pueden ser resueltos en tiempo polino-
mial por familias de sistemas de R.
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1.4.2. Una solución de SAT mediante sistemas P con
membranas activas

A continuación vamos a presentar una solución eficiente del problema SAT

de la satisfactibilidad de la lógica proposicional, a través de una familia de
sistemas P reconocedores con membranas activas. El problema SAT se formula
como sigue: “dada una fórmula proposicional en forma normal conjuntiva,
determinar si es satisfactible”; es decir, determinar si existe, al menos, una
valoración de verdad que hace verdadera la fórmula.

Pues bien, comencemos observando que la aplicación f de IN × IN en IN
definida por f(m,n) = (m+n)·(m+n+1)

2
+m es una función computable y biyectiva

entre los conjuntos citados. Usualmente, notaremos f(m,n) = 〈m,n〉.
Para cada par de números naturales m,n ∈ IN se considera el sistema P

reconocedor con membranas activas Π(〈m,n〉) = (Γ,Σ, µ,M1,M2,R, iin) de
grado 2, definido como sigue:

El alfabeto de entrada es Σ = {xi,j, xi,j : 1 ≤ i ≤ m, 1 ≤ j ≤ n}.

El alfabeto de trabajo es

Γ = Σ ∪ {ck : 1 ≤ k ≤ m+ 2} ∪ {dk : 1 ≤ k ≤ 3n+ 2m+ 3} ∪
∪ {ri,k : 0 ≤ i ≤ m, 1 ≤ k ≤ 2n} ∪ {e, t} ∪ {Y es,No}

El conjunto de etiquetas es {1, 2}.

La estructura inicial de membranas es µ = [ [ ]2 ]1.

Los multiconjuntos iniciales son M1 = ∅ y M2 = {d1}.

La membrana de entrada es la etiquetada por 2.

El conjunto R consta de las siguientes reglas:

(a) {[dk]02 → [dk]
+
2 [dk]

−
2 : 1 ≤ k ≤ n}.

(b) {[xi,1 → ri,1]+2 , [ xi,1 → ri,1]−2 : 1 ≤ i ≤ m};
{[xi,1 → λ]−2 , [xi,1 → λ]+2 : 1 ≤ i ≤ m}.

(c) {[xi,j → xi,j−1]+2 , [xi,j → xi,j−1]−2 : 1 ≤ i ≤ m, 2 ≤ j ≤ n};
{[ xi,j → xi,j−1]+2 , [ xi,j → xi,j−1]−2 : 1 ≤ i ≤ m, 2 ≤ j ≤ n}.

(d) {[dk]+2 → [ ]02dk, , [dk]
−
2 → [ ]02dk : 1 ≤ k ≤ n};

{dk[ ]02 → [dk+1]02 : 1 ≤ k ≤ n− 1}.
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(e) {[ri,k → ri,k+1]02 : 1 ≤ i ≤ m, 1 ≤ k ≤ 2n− 1}.
(f) {[dk → dk+1]01 : n ≤ k ≤ 3n− 3};

[d3n−2 → d3n−1e]
0
1.

(g) e[ ]02 → [c1]+2 ; [d3n−1 → d3n]01.

(h) {[dk → dk+1]01 : 3n ≤ k ≤ 3n+ 2m+ 2}.
(i) [r1,2n]+2 → [ ]−2 r1,2n.

(j) {[ri,2n → ri−1,2n]−2 : 1 ≤ i ≤ m}.
(k) r1,2n[ ]−2 → [r0,2n]+2 .

(l) {[ck → ck+1]−2 : 1 ≤ k ≤ m}.
(m) [cm+1]+2 → [ ]+2 cm+1.

(n) [cm+1 → cm+2t]
0
1.

(o) [t ]01 → [ ]+1 t.

(p) [cm+2]+1 → [ ]−1 Y es.

(q) [d3n+2m+3]01 → [ ]+1 No.

iin = 2; es decir, la membrana de entrada es la etiquetada por 2.

Sea ϕ = C1∧· · ·∧Cm una fórmula proposicional en forma normal conjuntiva
tal que V ar(ϕ) = {x1, . . . , xn} y Ci = yi,1 ∨ · · · ∨ yi,ki , 1 ≤ i ≤ m, donde
yi,i′ ∈ {xj,¬xj : 1 ≤ j ≤ n} son los literales de ϕ. Consideramos las funciones

cod(ϕ) =
⋃m
i=1{xi,j : xj ∈ Ci} ∪ {xi,j : ¬xj ∈ Ci}

s(ϕ) = 〈m,n〉 = (m+n)·(m+n+1)
2

+m

Obsérvese que la fórmula ϕ será procesada por el sistema Π(s(ϕ)) con
multiconjunto de entrada cod(ϕ), cuya ejecución trata de implementarm un
algoritmo de fuerza bruta estructurado en las siguientes fases:

Fase de generación y primer chequeo: De manera simultánea, por una
parte, se van generando todas las posibles valoraciones o asignaciones
de verdad asociadas al conjunto de variables {x1, . . . , xn} de la fórmula
proposicional de entrada y, por otra, se van comprobando qué cláusulas
van siendo satisfechas por esas valoraciones.
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Fase de sincronización: Debido a la simultaneidad en la generación y
primer chequeo, es necesario determinar cuándo finaliza ambos proce-
sos, a fin de comenzar el chequeo final para determinar si existe alguna
valoración que hace verdadera todas las cláusulas.

Fase de segundo chequeo: En cada membrana se comprueba cuántas
cláusulas son satisfechas por la asignación de verdad codificada por ella.

Fase de salida: El sistema proporcionará la salida, enviando al entorno
el objeto correspondiente de acuerdo con el chequeo efectuado en la fase
anterior.

La familia Π es polinomialmente uniforme ya que las reglas están descritas
recursivamente y la cantidad de recursos usados para su construcción es:

El número total de objetos del alfabeto de trabajo es 4mn+3m+5n+9 ∈
Θ(m · n).

El número de membranas iniciales es 2 ∈ Θ(1).

El máximo cardinal de los multiconjuntos iniciales es 1 ∈ Θ(1).

El número total de reglas es 6mn+ 3m+ 6n+ 10 ∈ Θ(m · n).

La máxima longitud de una regla es 9 ∈ Θ(1).

La familia Π es polinomialmente acotada con respecto a (cod, s) ya que el
tiempo de ejecución de Π(s(ϕ)) con entrada cod(ϕ) es:

3n− 1 pasos en la fase de generación.

2n pasos en la fase de sincronización.

2m pasos en la fase de chequeo.

4 pasos en la fase de salida.

Por tanto, el tiempo total de ejecución del sistema Π(s(ϕ)) con entrada
cod(ϕ) es 5n+ 2m+ 3 ∈ Θ(n+m).

Para analizar los detalles de la demostración de la adecuación y completitud
de la familia Π respecto del problema SAT, ver [124].
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1.4.3. Una solución de 3-COL mediante sistemas P de
tejidos con reglas de división

A continuación vamos a presentar una solución eficiente del problema 3-COL

a través de una familia de sistemas P de tejidos reconocedores con división
celular.

El problema 3-COL se formula como sigue: “dado un grafo no dirigido, de-
terminar si existe una coloración válida del grafo con tres colores”. Recordemos
que una coloración de un grafo no dirigido G = (V,E) con tres colores es una
aplicación f : V → {1, 2, 3} de tal manera que para cada nodo x, f(x) es el
color asignado por la coloración f al nodo x. Se dice que una coloración f de
G es válida si satisface la siguiente condición: para cada arista {u, v} ∈ E del
grafo se tiene que f(u) 6= f(v); es decir, una coloración válida asigna colores
distintos a nodos del grafo que sean adyacentes.

Por cuestiones de simplicidad de notación en la solución que se va a pre-
sentar, usaremos los elementos del conjunto {R,G,B} para designar los tres
colores {1, 2, 3} (R de “red”, G de “green” y B de “blue”).

Para cada m,n ∈ IN, consideramos el sistema P de tejidos reconocedor con
división celular Π(〈n,m〉) = (Γ, E ,Σ,M1,M2,R, iin) definido como sigue:

El alfabeto de trabajo Γ es el conjunto

{Ai, Ri, Gi, Bi, Ti, Ri, Gi, Bi : 1 ≤ i ≤ n} ∪
{ai : 1 ≤ i ≤ 2n+m+ dlogme+ 11} ∪ {ci : 1 ≤ i ≤ 2n+ 1} ∪
{di : 1 ≤ i ≤ dlogme+ 1} ∪ {zi : 2 ≤ i ≤ m+ dlogme+ 6} ∪
{Aij, Pij, P ij, Rij, Gij, Bij : 1 ≤ i < j ≤ n} ∪ {b,D,D, e, T, S,N, [, yes, no}

El alfabeto del entorno es E = Γ \ {yes, no} \ Σ

El alfabeto de entrada Σ es el conjunto {Aij : 1 ≤ i < j ≤ n}

Los multiconjuntos iniciales contenidos en las células son:M1 = {a1, b, c1, yes, no}
y M2(n) = {D,A1, . . . , An}

El conjunto R consta de las siguientes reglas:

(a) {[Ai]2 → [Ri]2[Ti]2, [Ti]2 → [Gi]2[Bi]2 : 1 ≤ i ≤ n}
(b) {(1, ai/ai+1, 0) : 1 ≤ i ≤ 2n+m+ dlogme+ 10}
(c) {(1, ci/c2

i+1, 0) : 1 ≤ i ≤ 2n}
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(d) (1, c2n+1/D, 2)

(e) (2, c2n+1/d1D, 0)

(f) {(2, di/d2
i+1, 0) : 1 ≤ i ≤ dlogme}

(g) (2, D/e z2, 0)

(h) {(2, zi/zi+1, 0) : 1 ≤ i ≤ m+ dlogme+ 5}
(i) {(2, ddlogme+1Aij/Pij, 0) : 1 ≤ i < j ≤ n}
(j) {(2, Pij/RijP ij, 0) : 1 ≤ i < j ≤ n}
(k) {(2, P ij/BijGij, 0) : 1 ≤ i < j ≤ n}
(l) {(2, RiRij/RiRj, 0) : 1 ≤ i < j ≤ n}

(m) {(2, BiBij/BiBj, 0) : 1 ≤ i < j ≤ n}
(n) {(2, GiGij/GiGj, 0) : 1 ≤ i < j ≤ n}
(o) {(2, RjRj/[, 0) : 1 ≤ j ≤ n}
(p) {(2, BjBj/[, 0) : 1 ≤ j ≤ n}
(q) {(2, GjGj/[, 0) : 1 ≤ j ≤ n}
(r) (2, e [/λ, 0)

(s) (2, e zm+dlogme+6/T, 0)

(t) (2, T/λ, 1)

(u) (1, b T/S, 0)

(v) (1, S yes/λ, 0)

(x) (1, b a2n+m+dlogme+11/N, 0)

(y) (1, N no/λ, 0)

iin = 2; es decir, la célula de entrada es la etiquetada por 2.

Sea G = (V,E) un grafo no dirigido con n vértices (V = {1, . . . , n}) y m
aristas. Consideramos las funciones cod(G) = {Aij : {i, j} ∈ E ∧ 1 ≤ i < j ≤
n} y s(G) = 〈m,n〉. La ejecución del sistema Π(s(G)) con entrada cod(G) se
estructura en cuatro fases:

Fase de generación de coloraciones: se generan todas las posibles colora-
ciones del grafo mediante la aplicación sucesiva de reglas de división en
la célula 2. En esta fase se puede observar con bastante claridad el no
determinismo de los sistemas P de la familia y, a la vez, la confluencia
de los mismos.
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Fase de pre-chequeo: esta fase permite introducir objetos Rij, Gij, Bij,
para cada arista {i, j} del grafo, en todas las células etiquetadas por 2, a
fin de analizar la validez de la coloración que cada una de ellas codifica.

Fase de chequeo: esta fase chequea en cada célula 2 si la coloración que
codifica es válida, para ello hará uso de los objetos Rij, Gij, Bij.

Fase de salida: el sistema proporciona la salida correspondiente en fun-
ción de lo analizado anteriormente.

La familia Π es polinomialmente uniforme ya que las reglas están descritas
recursivamente y la cantidad de recursos usados para su construcción es:

El número total de objetos del alfabeto de trabajo es 3n2 + 9n + 2m +
3dlogme+ 28 ∈ Θ(n2 +m).

El número de células iniciales es 2 ∈ Θ(1).

El número inicial de objetos es n+m+ 6 ∈ Θ(n+m).

El número total de reglas es 3n2 + 6n+ 2m+ 3dlogme+ 25 ∈ Θ(n2 +m).

La máxima longitud de una regla es 4 ∈ Θ(1).

La familia Π es polinomialmente acotada con respecto a (cod, s) ya que el
tiempo de ejecución de Π(s(u)) con entrada cod(u) es:

2n pasos en la fase de generación.

3 pasos en la fase de pre-chequeo.

m+ dlogme+ 4 pasos en la fase de chequeo.

A lo sumo 3 pasos (respuesta negativa) en la fase de salida.

Por tanto, el tiempo total de ejecución del sistema Π(s(u)) con entrada cod(u)
es 2n+m+ dlogme+ 10 ∈ Θ(n+m) en el caso de una respuesta negativa.

Para analizar los detalles de la demostración de la adecuación y completitud
de la familia Π respecto del problema 3-COL, ver [48].
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1.4.4. Una solución de SAT mediante sistemas P de te-
jidos con reglas de separación

Seguidamente vamos a presentar una solución eficiente del problema SAT

a través de una familia de sistemas P de tejidos reconocedores con reglas de
separación.

Para cada par de números naturales m,n ∈ IN se considera el sistema P
de tejidos reconocedor, de grado 3, con reglas de separación celular y que usa
reglas de comunicación de longitud, a lo sumo 3,

Π(〈m,n〉) = (Γ,Γ1,Γ2,Σ, E ,M1,M2,M3,R, iin, iout)

definido como sigue:

• El alfabeto de entrada es:

Σ = {xi,j, xi,j : 1 ≤ i ≤ n , 1 ≤ j ≤ m}

• El alfabeto de trabajo es: Γ = Σ ∪ Γ1 ∪ Γ2, en donde:

Γ1 = {Ai, Bi : 1 ≤ i ≤ n+ 1} ∪ {ai, bi, Ti, Fi, yi, vi, wi : 1 ≤ i ≤ n} ∪
{ci, ti, fi, si, zi : 1 ≤ i ≤ n− 1} ∪ {Ej : 1 ≤ j ≤ m+ 1} ∪
{αi : 0 ≤ i ≤ 3n+ 2m+ 1} ∪ {βi : 0 ≤ i ≤ 3n+ 2m+ 2} ∪
{qi,j, ri,j, ui,j : 1 ≤ i, j ≤ n− 1} ∪
{xi,j, xi,j, ei,j, ei,j : 1 ≤ i ≤ n , 1 ≤ j ≤ m} ∪
{di,j,k, di,j,k : 1 ≤ i ≤ n , 1 ≤ j ≤ m, 1 ≤ k ≤ n} ∪ {q0, S, yes, no}

Γ2 = {A′i, B′i : 1 ≤ i ≤ n+ 1} ∪ {a′i, b′i, T ′i , F ′i : 1 ≤ i ≤ n}

• El alfabeto del entorno es:

E = {S} ∪ {Ai, Bi, A
′
i, B

′
i : 2 ≤ i ≤ n+ 1} ∪ {Ej : 1 ≤ j ≤ m+ 1} ∪

{ai, a′i, bi, b′i, vi : 2 ≤ i ≤ n} ∪ {T ′i , ci, ti, fi, si, zi : 1 ≤ i ≤ n− 1} ∪
{Ti, Fi, F ′i , yi, wi : 1 ≤ i ≤ n} ∪ {αi : 1 ≤ i ≤ 3n+ 2m+ 1} ∪
{βi : 1 ≤ i ≤ 3n+ 2m+ 2} ∪ {qi,j, ri,j, ui,j : 1 ≤ i, j ≤ n− 1} ∪
{ei,j, ei,j : 1 ≤ i ≤ n , 1 ≤ j ≤ m} ∪
{di,j,k, di,j,k : 1 ≤ i, k ≤ n , 1 ≤ j ≤ m}
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• Los multiconjuntos iniciales son:

M1 = A1B1

M2 = a1 a
′
1 b1 b

′
1 v1 q1,1 α0 yes no

M3 = β0

• El conjuntoR de reglas está formado por las que se relacionan a continuación:

(1) (1 , Ai / ai a
′
i , 2), for 1 ≤ i ≤ n, and (1 , An+1 /E1 , 2).

(2) (1 , A′i / ai a
′
i , 2), for 1 ≤ i ≤ n, and (1 , A′n+1 /E1 , 2).

(3) (1 , Bi / bi b
′
i , 2), for 1 ≤ i ≤ n.

(4) (1 , B′i / bi b
′
i , 2), for 1 ≤ i ≤ n.

(5) (1 , Ti / ti , 2), for 1 ≤ i ≤ n− 1.

(6) (1 , T ′i / ti , 2), for 1 ≤ i ≤ n− 1.

(7) (1 , Fi / fi , 2), for 1 ≤ i ≤ n− 1.

(8) (1 , F ′i / fi , 2), for 1 ≤ i ≤ n− 1.

(9) (1 , ti / Ti T
′
i , 0), for 1 ≤ i ≤ n− 1.

(10) (1 , fi /Fi F
′
i , 0), for 1 ≤ i ≤ n− 1.

(11) (1 , bi /Bi+1 S , 0), for 1 ≤ i ≤ n.

(12) (1 , b′i /B
′
i+1 , 0), for 1 ≤ i ≤ n.

(13) (1 , ai / TiAi+1 , 0), for 1 ≤ i ≤ n.

(14) (1 , a′i /F
′
i A
′
i+1 , 0), for 1 ≤ i ≤ n.

(15) (2 , Ai / ci , 0), for 1 ≤ i ≤ n−1, and (2 , Ai / λ , 0), for n ≤ i ≤ n+1.

(16) (2 , A′i / ci , 0), for 1 ≤ i ≤ n−1, and (2 , A′i / λ , 0), for n ≤ i ≤ n+1.

(17) (2 , Bi / ci , 0), for 1 ≤ i ≤ n− 1, and (2 , Bn / λ , 0).

(18) (2 , B′i / ci , 0), for 1 ≤ i ≤ n− 1, and (2 , B′n / λ , 0).

(19) (2 , ci / bi+1 b
′
i+1 , 0), for 1 ≤ i ≤ n− 1.
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(20) (2 , vi / y
2
i , 0), for 1 ≤ i ≤ n.

(21) (2 , yi / ziwi , 0), for 1 ≤ i ≤ n− 1, and (2 , yn /wn , 0).

(22) (2 , zi / vi+1 , 0), for 1 ≤ i ≤ n− 1.

(23) (2 , wi / ai+1 a
′
i+1 , 0), for 1 ≤ i ≤ n− 1, and (2 , wn /E1 , 0).

(24) (2 , q1,1 / r1,1 , 0).

(25) (2 , qi,j / r
2
i,j , 0), for 1 ≤ i ≤ n− 1, 2 ≤ j ≤ n− 1.

(26) (2 , ri,j / si ui,j , 0), for 1 ≤ i, j ≤ n− 1.

(27) (2 , si / ti fi , 0), for 1 ≤ i ≤ n− 1.

(28) (2 , u1,j / q1,j+1 q2,j+1 , 0), for 1 ≤ j ≤ n− 2.

(29) (2 , ui,j / qi+1,j+1 , 0), for 2 ≤ i, j ≤ n− 2.

(30) (2 , ui,n−1 / λ , 0), for 1 ≤ i ≤ n− 1.

(31) (2 , Ti / λ , 0), for 1 ≤ i ≤ n− 1.

(32) (2 , T ′i / λ , 0), for 1 ≤ i ≤ n− 1.

(33) (2 , Fi / λ , 0), for 1 ≤ i ≤ n− 1.

(34) (2 , F ′i / λ , 0), for 1 ≤ i ≤ n− 1.

(35) [S ]1 −→ [ Γ1 ]1 [ Γ2 ]1

(36) (2 , αi / αi+1 , 0), for 0 ≤ i ≤ 3n+ 2m.

(37) (3 , βi / βi+1 , 0), for 0 ≤ i ≤ 3n+ 2m+ 1.

(38) (3 , xi,j / d
2
i,j,1 , 0), (3 , x̄i,j / d̄

2
i,j,1 , 0), for 1 ≤ i ≤ n, 1 ≤ j ≤ m

(39) (3 , di,j,k / d
2
i,j,k+1 , 0), (3 , d̄i,j,k / d̄

2
i,j,k+1 , 0), for 1 ≤ i ≤ n, 1 ≤ j ≤

m, 1 ≤ k ≤ n− 1.

(40) (3 , di,j,n / ei,j, 0), (3 , d̄i,j,n / ēi,j , 0), for 1 ≤ i ≤ n, 1 ≤ j ≤ m.

(41) (1 , TiEj / ei,j , 3), (1 , FiEj / ēi,j , 3), (1 , T ′iEj / ei,j , 3), (1 , F ′iEj / ēi,j , 3),
for 1 ≤ i ≤ n, 1 ≤ j ≤ m.
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(42) (1 , ei,j / TiEj+1 , 0), (1 , ēi,j /FiEj+1 , 0), for 1 ≤ i ≤ n, 1 ≤ j ≤
m− 1.

(43) (1 , ei,m /Em+1 , 0), (1 , ēi,m /Em+1 , 0), for 1 ≤ i ≤ n.

(44) (3, Ti / λ , 0), (3 , Fi / λ , 0), (3 , T ′i / λ , 0), (3 , F ′i / λ , 0), for 1 ≤ i ≤
n.

(45) (3 , Ej / λ , 0), for 1 ≤ j ≤ m.

(46) (1 , Em+1 / yes α3n+1+2m , 2).

(47) (1 , yes / β3n+1+2m+1 , 3).

(48) (2 , α3n+1+2m / β3n+1+2m+1 , 3).

(49) (2 , no β3n+1+2m+1 / λ , 0).

(50) (3 , yes / λ , 0).

• La célula de entrada es iin = 3.

• La región de salida es el entorno, iout = 0.

Sea ϕ = C1∧· · ·∧Cm una fórmula proposicional en forma normal conjuntiva
tal que V ar(ϕ) = {x1, . . . , xn} y Ci = yi,1 ∨ · · · ∨ yi,ki , 1 ≤ i ≤ m, donde
yi,i′ ∈ {xj,¬xj : 1 ≤ j ≤ n} son los literales de ϕ. Consideramos las funciones

cod(ϕ) =
⋃m
i=1{xi,j : xj ∈ Ci} ∪ {xi,j : ¬xj ∈ Ci}

s(ϕ) = 〈m,n〉 = (m+n)·(m+n+1)
2

+m

Obsérvese que la fórmula ϕ será procesada por el sistema Π(s(ϕ)) con
multiconjunto de entrada cod(ϕ), cuya ejecución trata de implementarm un
algoritmo de fuerza bruta estructurado en las siguientes fases:

Fase de generación: Se generan todas las posibles asignaciones de verdad
asociadas al conjunto de variables de la fórmula proposicional de entrada.
Para ello, se usarán de forma adecuada las reglas de separación del sis-
tema de tal manera que cada célula codificará una y sólo una asignación
de verdad.

Fase de chequeo: En cada célula se comprueba si la asignación de verdad
codificada por ella, dar valor verdadero a la fórmula.
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Fase de salida: El sistema env́ıa al entorno la salida correspondiente de
acuerdo con el chequeo efectuado en la fase anterior.

La familia Π es polinomialmente uniforme ya que las reglas están descritas
recursivamente y la cantidad de recursos usados para su construcción es:

El número total de objetos del alfabeto de trabajo es 2mn2 + 5mn +
3n2 + 5m+ 27n+ 12 ∈ Θ(mn2).

El número de células iniciales es 3.

El número inicial de objetos en las células iniciales es 12 ∈ Θ(1).

El número total de reglas es mn2 +3mn+3n2 +5m+30n+12 ∈ Θ(mn2).

La máxima longitud de una regla de comunicación es 3..

La familia Π es polinomialmente acotada con respecto a (cod, s) ya que el
tiempo de ejecución de Π(s(ϕ)) con entrada cod(ϕ) es:

3n+ 1 pasos en la fase de generación.

2m pasos en la fase de chequeo.

3 pasos en la fase de salida.

Por tanto, el tiempo total de ejecución del sistema Π(s(ϕ)) con entrada
cod(ϕ) es 3n+ 2m+ 4 ∈ Θ(n+m).

Para analizar los detalles de la demostración de la adecuación y completitud
de la familia Π respecto del problema SAT, ver [125].



1.5. Simuladores de sistemas P 53

1.5. Simuladores de sistemas P

Recordemos que un modelo de computación consta, básicamente, de una
especificación sintáctica que permite su identificación y una semántica formal
que proporciona la dinámica, el comportamiento del mismo a lo largo del tiem-
po.

Una implementación del modelo consiste en diseñar una máquina real que
tiene la capacidad de reproducir fiel y exactamente las computaciones que
se producen en el mismo; en particular, cada paso de computación realizado
en el modelo requiere una unidad de tiempo de ejecución en la máquina im-
plementada. Como tal máquina real, será un dispositivo finito y, por tanto,
tendrá unas limitaciones en lo que respecta a la cantidad de recursos. Quiere
ello decir que todo lo calculable, desde el punto de vista teórico, en un modelo
de computación no puede ser reproducido en una máquina que lo implemente,
simplemente aquello para lo que la máquina disponga de recursos computacio-
nales suficientes.

A diferencia de otros paradigmas computacionales, es bien conocido que
las distintas variantes de la computación celular con membranas no han sido
implementadas en ningún medio (bioqúımico, electrónico, etc.). Más aún, de-
bido a la naturaleza bio-inspirada, masivamente paralela y no determinista,
la implementación de alguna de las variantes de sistemas celulares constituye
un gran reto para la ciencia y la tecnoloǵıa actual, hasta el punto de existir
relaciones interesantes entre la implementación eficiente de ciertos sistemas ce-
lulares y la resolución del famoso problema P versus NP, desde un punto de
vista práctico.

Si bien es cierto que existen estudios preliminares analizando la problemáti-
ca relativa a dicha implementación (e.g. [60]), aún queda un largo camino hasta
alcanzar el objetivo final, respecto al que se muestra especialmente escéptico
el colectivo de los biólogos moleculares y celulares.

Ahora bien, ciertas variantes de sistemas celulares han sido utilizadas para
la resolución “eficiente” de problemas abstractos con un alto nivel de comple-
jidad computacional, o bien como marco para la modelización matemática de
fenómenos relevantes y muy variados de la vida real.

En particular, en este último caso, a la hora de extraer información acerca
de los procesos objetos de estudio es necesario manejar esas variantes (en
primer lugar, para la validación experimental del modelo y, en segundo lugar,
para la obtención de hipótesis plausibles relacionadas con escenarios de interés
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para los expertos). Por ello es imprescindible diseñar programas informáticos
que puedan ser ejecutados sobre ordenadores convencionales y que permitan
reproducir, al menos parcialmente, el comportamiento formal de esos sistemas
celulares.

Nosotros usaremos el término simulador de un modelo formal de compu-
tación para referirnos a una aplicación de ordenador (software y/o hardware)
que describa la especificación sintáctica del mismo a través de un lenguaje de
programación y materialice la semántica mediante un algoritmo de simulación
susceptible de ser implementado en una máquina real (generalmente electróni-
ca). Obviamente, ese algoritmo debe capturar la dinámica del modelo a nivel
“global” en el sentido de proporcionar no sólo las salidas que correspondan a
unos datos de entradas del modelo sino que, además, cada paso de computación
del modelo debe ser “reproducido” en el simulador mediante un número finito
de pasos y de tal manera que la ejecución del simulador nos permita determi-
nar los elementos básicos del modelo que han intervenido de manera relevante
en ese paso.

En los últimos años se han presentado un gran número de aplicaciones de
software y hardware para Membrane Computing, lo cual ha propiciado un gran
avance en el desarrollo de simuladores [46]. La mayoŕıa de ellos muestran una
arquitectura software t́ıpica, incluyendo tres módulos principales: entrada (la
definición del modelo de sistema celular), núcleo (el motor de simulación), y
salida (la presentación de resultados).

Figura 1.4: Elementos comunes en los simuladores de sistemas P
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Para simular un sistema celular es necesario establecer una especificación
que permita definirlo completamente, para lo cual se le ha de suministrar: (a)
la variante de sistema celular a simular; (b) la estructura inicial del sistema (de
membranas o de células); (c) los multiconjuntos iniciales asociados a cada com-
ponente básica del sistema; y (d) el conjunto de reglas del sistema. Esta tarea
se complica notoriamente cuando es necesario especificar familias de sistemas
celulares, como es el caso de soluciones de problemas de decisión computacio-
nalmente duros, en donde el conjunto de reglas, el alfabeto, los multiconjuntos
iniciales y, eventualmente, la estructura del sistema dependen de los valores
asignados a unos parámetros iniciales.

En lo que respecta al núcleo de simulación, se trata de la parte de la aplica-
ción que se encarga de simular las computaciones del sistema celular definido.
En este módulo, se parte del supuesto de que el sistema introducido es consis-
tente con un determinado modelo, para lo cual se delega en el módulo previo.
El núcleo procede a la ejecución de un determinado algoritmo de simulación
para proporcionar una o varias computaciones del sistema celular simulado,
reproduciendo, paso a paso, una de las posibles computaciones. Para ello, se
establecen estructuras de datos en la memoria de la máquina para almacenar
las sucesivas configuraciones alcanzadas, de tal manera que sea posible alma-
cenar todas las configuraciones por las que pasa el simulador, o bien se puede
optar por almacenar exclusivamente la última configuración generada.

En cualquier caso, es necesario extraer información de estas configuraciones
con el fin de mostrarlas al usuario, información que dependerá principalmente
de la finalidad del simulador. En el caso de aquellos que fueron diseñados con
fines pedagógicos, son relevantes las propias configuraciones generadas por el
simulador, mientras que en el caso de los simuladores que modelizan procesos
de la vida real, la información relevante depende del proceso modelizado y
deberá ser mostrada de manera comprensible para el tipo de usuario objetivo
que, en general, será simplemente un experto en el proceso objeto de estudio.
En el Caṕıtulo 4 se profundizará en estas consideraciones.

1.5.1. El proyecto software P-Lingua

Cada modelo de computación celular con membranas tiene unas ciertas
peculiaridades de tipo semántico en lo que respecta a la forma en que las reglas
son aplicadas. Por tanto, seŕıa convieniente que los simuladores tuvieran la
capacidad de soportar diferentes escenarios correpondientes a distintos modelos
de sistemas P y, por ello, los simuladores deben recibir como entrada una
definición precisa del sistema celular que va a ser simulado.
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P-Lingua [132, 120] es, en śı mismo, un lenguaje de definición para describir
sistemas P y permite estandarizar la definición de la entrada del simulador,
a fin de que los simuladores procesen siempre el mismo formato. El proyecto
P-Lingua provee herramientas de software libre bajo licencia GNU GPL [2],
para la compilación, simulación y depuración, las cuales están integradas en
la biblioteca Java llamada pLinguaCore. La biblioteca también incluye varios
simuladores secuenciales para reproducir las computaciones de las variantes de
sistemas P soportadas.

Existe la posibilidad de exportar ficheros de definición de P-Lingua a otros
formatos de fichero (libres de errores) con el fin de proporcionar interopera-
bilidad entre los distintos entornos software de simulación. Conviene destacar
algunas de las ventajas de P-Lingua y pLinguaCore. En primer lugar, P-Lingua
es un formato estándar para definir sistemas P que se puede traducir a otros
formatos sintácticamente libre de errores. En segundo lugar, el desarrollo de
un simulador en pLinguaCore es un proceso relativamente sencillo y, a la vez,
permite implementar nuevos algoritmos de simulación. Finalmente, el mismo
fichero de entrada P-Lingua puede ser usado tanto para los simuladores desa-
rrollados como por los simuladores de pLinguaCore.

1.5.2. Plataformas de simulación de sistemas P

Una buena plataforma de computación para simular sistemas P debeŕıa
proveer un buen balance de rendimiento, flexibilidad, escalabilidad, paralelismo
y coste [69]. Las tres primeras propiedades son consideradas los atributos de
calidad más importantes de las plataformas para aplicaciones de Computación
con Membranas [105]:

Rendimiento: se refiere a la velocidad a la cual la plataforma es capaz de
simular sistemas P. Una medida adecuada para ello puede ser el número
de aplicaciones de reglas que se realizan por unidad de tiempo.

Flexibilidad : significa la habilidad de la plataforma para soportar la eje-
cución de un gran rango de sistemas P. Un alto grado de flexibilidad
implica soportar una gran diversidad de sistemas P (de acuerdo a las
variantes designadas a ser simuladas).

Escalabilidad : se refiere a la habilidad de la plataforma para simular
sistemas P con aumento de tamaño sin repercutir en la habilidad de
realizar sus funciones o reducir el rendimiento. El tamaño de los sistemas
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P se puede determinar a este respecto mediante el número de membranas,
el número de reglas definidas y los multiconjuntos iniciales.

Es dif́ıcil asegurar que cualquier plataforma de computación incluya los tres
atributos. Un factor que promueve un atributo puede demorar otro. De hecho
existen dos conexiones principales entre ellos [105]: flexibilidad vs rendimiento
y flexibilidad vs escalabilidad.

1.5.3. Simulación paralela de sistemas P

En esta sección se aporta una revisión general de los simuladores paralelos
desarrollados hasta el momento para sistemas P.

Simuladores basados en cluster (un conjunto de computadores interco-
nectados mediante una red local [131]):

• Simulador de Ciobanu y Guo [35]: simula un conjunto restrictivo de
sistemas P de transición usando un cluster basado en Linux, usando
C++ y la biblioteca MPI. Los autores indican que la mayor limita-
ción estaba en la comunicación y cooperación entre membranas.

• Simulador de Fernández et al. [152]: aporta ciertas mejoras al si-
mulador de Ciobanu y Guo con el fin de resolver parcialmente el
problema del proceso de comunicación.

• Simulador de Syropoulos et al. [151]: este simulador trabaja en Java,
y hace uso de la biblioteca RMI (Remote Method Invocation) para
distribuir el trabajo. Al igual que en los simuladores anteriores, se
distribuye cada membrana por cada procesador. Sin embargo, el
objetivo era mostrar el uso de los sistemas P como un fundamento
de la computación distribuida.

• Simulador de Diez Dolinski et al. [51]: se trata de una alternativa
novedosa, que provee una solución altamente escalable al proble-
ma del crecimiento exponencial del espacio creado por los sistemas
P. Se utilizan algoritmos MapReduce sobre los entornos distribui-
dos, y se ampĺıa P-Lingua (P-Lingua distribuido) para definir las
correspondientes entradas.

Simuladores basados en FPGA (chips reconfigurables que el diseñador
puede programar, permitiendo usar ciertos recursos como procesadores
y memoria “a la carta” [93]):
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• Simulador de Petreska y Teuscher [126]: el primer simulador basado
en FPGAs que da un total soporte para un subconjunto particular
de sistemas P de transición, también permitiendo reglas de divi-
sión y disolución. Está implementado en VHDL (VHSIC hardware
description language), y tiene algunas limitaciones, como por ejem-
plo [105]: no implementa paralelismo dentro de las membranas, es
inflexible, y tiene una limitada escalabilidad.

• Simulador de Fernández et al. en FPGA [56]: es una alternativa que
presenta un diseño de un circuito que puede ser implementado en
FPGAs para la selección de las reglas activas de un sistema P de
transición.

• Simulador de Nguyen et al. [106, 105, 107]: se trata de una evolución
en la simulación de sistemas P en FPGAs. Su sistema hardware, de-
nominado Reconfig-P, junto a P-Builder, provee una aproximación
elegante al balanceo de rendimiento, flexibilidad y escalabilidad. El
sistema construido por encima de la FPGA es capaz de adaptar el
diseño del circuito a las caracteŕısticas del sistema P. Por ejemplo,
el no determinismo se soporta gracias a un algoritmo diseñado para
tal fin, denominado DND [107].

Simuladores basados en microcontroladores (circuito integrado que con-
tiene procesador, memoria y unidades de entrada/salida):

• Simulador de Gutiérrez et al. [70, 69]: el objetivo de este simulador
es balancear la flexibilidad y el rendimiento a un bajo coste. Se
utiliza el PIC (Peripheral Interface Controller) como solución, y
para tal fin, se han diseñado distintos algoritmos y arquitecturas
para mejorar la comunicación entre las unidades que manejan las
membranas [152, 23, 69].

Simuladores basados en GPUs (procesadores de las tarjetas gráficas, que
pueden ser usados como multiprocesadores especiales altamente paralelos
[111], y programados con modelos de programación como CUDA [85, 5]
y OpenCL [100, 6]):

• PMCGPU : consiste en una serie de subproyectos que tienen como
objetivo simular diferentes variantes de sistemas P:

◦ PCUDA: es el primer simulador para sistemas P basado en
CUDA, conformando una plataforma flexible para simular sis-
temas P, pero comprometiendo rendimiento y escalabilidad.
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◦ PCUDASAT : es una rama del proyecto PCUDA centrada en la
simulación eficiente de una familia de sistemas P con membra-
nas activas que resuelve instancias del problema SAT. Se trata
de una plataforma inflexible, pero que incrementa el rendimien-
to y la escalabilidad.

◦ TSPCUDASAT : es una variante de PCUDASAT, donde se tra-
ta a una familia de sistemas P a modo de tejidos con división
celular que resuelven SAT.

◦ ABCD-GPU : es un proyecto reciente en la simulación de siste-
mas PDP, que serán descritos en la Sección 3.2.2. Incluye simu-
ladores basados en C++, y para plataformas de procesadores
multinúcleo (con OpenMP [7]) y GPU (con CUDA).

• Simulación de sistemas P neuronales con impulsos : los primeros
simuladores fueron iniciados por Cabarle et al. [24, 25]. El algorit-
mo implementado usa una representación de matrices del modelo,
introducida por Zeng et al. [162]. Por tanto, la implementación es
relativamente sencilla para la GPU. Además, se aprovecha la simu-
lación del no determinismo como un nivel de paralelismo, de tal
manera que cada camino de computación se lleva a cabo por un
multiprocesador de la GPU.

• Simulación de sistemas P de evolución-comunicación con enerǵıa y
sin reglas antiport : el trabajo inicial fue llevado por Juayong et al.
[82]. Como para los sistemas P neuronales de impulsos, el simulador
hace uso de una representación de matrices, donde se representa la
semántica del modelo.

• Simulación de sistemas P numéricos y enzimáticos : este trabajo
es llevado a cabo por Garćıa-Quismondo et al. [59]. Los modelos
simulados son usados para modelizar controladores de robots, por lo
que los resultados son significativos para el campo de la Inteligencia
Artificial.

• Simuladores de soluciones de procesamiento de imágenes con sis-
temas P a modo de tejidos : Dı́az-Pernil et al [119] presentan un
nuevo trabajo en la simulación de modelos de sistemas P a mo-
do de tejidos, pero espećıficos de algoritmos de procesamiento de
imágenes (por ejemplo, suavizado de imágenes). Estas aplicaciones
son soluciones espećıficas para imágenes, donde la simulación de los
sistemas P se lleva a cabo impĺıcitamente en el código fuente.
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2
Modelos en la vida real

En este caṕıtulo se aborda la problemática general que existe a la hora
de estudiar sistemas dinámicos complejos (fenómenos, entidades, procesos u
organismos) que aparecen en el mundo real y que pueden resultar de interés
por motivos diversos. El método que se va a usar se denomina modelización y
consiste en representar el sistema objeto de estudio en un determinado marco
(gráfico, informal, matemático, etc.) con el fin de obtener más información y,
a ser posible, aumentar el conocimiento que se tiene acerca del mismo, posi-
bilitando la formulación de hipótesis predictivas en diferentes escenarios. Para
ello, se diseñará un modelo que tratará de capturar los elementos más signifi-
cativos del sistema y, posteriormente, se manejará el modelo usando diferentes
técnicas a fin de saber, en primer lugar, la fiabilidad del mismo y, en su ca-
so, poder inferir información nueva que pudiera ser de interés para el mejor
conocimiento del propio sistema.

Este caṕıtulo está estructurado como sigue. La primera sección está dedi-
cada a justificar la necesidad de usar modelos que representen sistemas dinámi-
cos complejos a fin de extraer algún tipo de información que pueda ser de
utilidad en un determinado contexto.

En la segunda sección se describen brevemente algunas aproximaciones pa-
ra el diseño de modelos matemáticos (es decir, en el marco de alguna teoŕıa
formal), desde la pionera formulación continua basada en sistemas de ecua-
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ciones diferenciales ordinarias o parciales (ODEs/PDEs), a las formulaciones
discretas basadas en distintos paradigmas de computación (sistemas basados
en agentes, redes de Petri y álgebra de procesos, entre otras).

La sección 2.3 está dedicada a la presentación de dos tipos de algorit-
mos que describen sucintamente las semánticas asociadas a ciertos modelos
computacionales y que capturan la aleatoriedad inherente a los procesos que
se producen en la naturaleza. En primer lugar, una semántica estocástica ba-
sada en el algoritmo clásico de Gillespie y, en segundo lugar, una semántica
de tipo probabiĺıstico. Ambas semánticas tienen como caracteŕıstica común el
hecho de asociar constantes o funciones numéricas a las distintas expresiones
(reglas o ecuaciones) que aparecen en el modelo, de tal manera que los valores
numéricos asociados a cada expresión en un instante determinado juegan un
papel relevante a la hora de determinar la siguiente configuración del sistema.

2.1. Necesidad de diseñar modelos

En cierto sentido se puede afirmar que el intento de miniaturizar ciertas
partes del mundo ha sido un sueño constante de la humanidad. Los esfuerzos
encaminados a capturar exactamente esa parte concreta del mundo que es
realmente significativa, en ciertos contextos, con el fin de destilar su esencia,
ha conducido a avances importantes en la ciencia.

Informalmente, un modelo de un cierto sistema complejo es una represen-
tación concreta, abstracta, conceptual, gráfica o formal, que permite estudiar,
analizar, describir, explicar y razonar acerca del mismo. Aśı por ejemplo, un
modelo de un objeto f́ısico trata de imitar la apariencia o fisonomı́a de ese
objeto como, por ejemplo, seŕıa la maqueta de un barco o un retrato de una
cierta persona. Lo que importa de un modelo es, básicamente, la información
que es capaz de proporcionar acerca del sistema que representa. Con un mo-
delo se obtiene una imagen simplificada de la realidad que, por tanto, nunca
podrá contener todos y cada uno de los detalles del sistema real que describe y
representa. Es muy importante saber distinguir entre componentes y factores
que son esenciales, de otros que no lo son tanto y que, en consecuencia, no de-
beŕıan ser incorporados al modelo. En resumen, los modelos son abstracciones
o representaciones simplificadas de ciertos aspectos o sistemas del mundo real
que tienen su interés y utilidad en determinados contextos.

Las leyes de Newton pueden ser consideradas como modelos en tanto que
proporcionan información cualitativa acerca de la dinámica aproximada de
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ciertos sistemas. Como suele suceder con todos los modelos, dichas leyes con-
tienen simplificaciones; en efecto, una velocidad constante presupone en mu-
chos casos que no existe fricción, la cáıda de una manzana de un árbol admite
que no hay resistencia del aire y que la masa es constante, etc. A pesar de
estas simplificaciones, no hay duda que las leyes de Newton son muy útiles en
numerosos cálculos mecánicos ya que las simplificaciones sólo introducen erro-
res menores que, además, pueden ser evaluados, por ejemplo, en estos casos
por medio de otras leyes f́ısicas sobre fricción o resistencia del aire. En función
de la precisión que se quiera obtener en nuestros cálculos, habŕıa que analizar
si las simplificaciones efectuadas son adecuadas o necesitan ser revisadas con
otras consideraciones adicionales.

Existe un problema de “equilibrio” a la hora de diseñar un modelo ya que,
por una parte, éste debe incorporar las caracteŕısticas del sistema que sean
esenciales o relevantes en el contexto del problema cient́ıfico que trata de ser
resuelto; es decir, deben ser lo suficientemente simples con el fin de entender-
los y manejarlos de la mejor y más eficiente manera posible. Pero, por otra
parte, deben ser lo suficientemente ricos a fin de proporcionar comportamien-
tos que puedan ser sorprendentes, interesantes, útiles y significativos. Aśı por
ejemplo, los mapas geográficos son modelos de ciertas realidades y el diseño
de los mismos estará en función de su utilidad para propósitos que pueden ser
muy diversos como, por ejemplo, mapas para aeronaves, coches, trenes, barcos,
lugares arqueológicos, genoma de organismos vivos, etc.

El uso de modelos es intŕınseco a cualquier actividad cient́ıfica y es básico a
la hora de abordar ciertos problemas de la vida real en donde, además, como es
bien conocido existen muchas interacciones entre otros factores que operan de
manera simultánea. La construcción de modelos nos puede ayudar a describir
esas interacciones, a relacionar las experiencias u observaciones previas con
otras actuales y a analizar qué podŕıa suceder en el futuro bajo determinadas
circunstancias o escenarios iniciales.

Como ya hemos comentado, los cient́ıficos usan regularmente abstracciones
o simplificaciones de la realidad tales como diagramas, grafos, leyes, relacio-
nes, etc., con el fin de tratar de entender mejor ciertos aspectos concretos
que estudian, analizan y examinan. El desarrollo de modelos suele requerir
una aproximación multidisciplinar ya que en el propio problema que se es-
tudia pueden incidir relaciones muy variadas entre diferentes disciplinas. Los
médicos, qúımicos, biológos, ecólogos y economistas, entre otros, han estado
siempre familiarizados con unos mecanismos de modelización, generalmente
informales, estrechamente relacionados con los experimentos que realizaban
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en el laboratorio o sobre el terreno. En este contexto, las Matemáticas y la
Informática han sido utilizadas por dichos colectivos simplemente como herra-
mientas auxiliares para el mejor desarrollo cuantitativo de esos experimentos.
Sin embargo, durante las últimas décadas se ha producido un extraordinario
avance en las técnicas usadas en la experimentación aśı como en la extracción
y procesamiento de la información, que ha propiciado la recopilación de una
masiva cantidad de datos sobre los sistemas dinámicos analizados; por ejem-
plo, en la búsqueda de las moléculas involucradas en ciertas funciones y en el
análisis de su estructura como fue el caso de la insulina, en la secuenciación
del genoma de distintas especies, incluida la humana, y la búsqueda de genes,
en el análisis de factores en ecosistemas que inciden en la evolución de especies
en peligro de extinción o de especies exóticas invasoras, etc. Aśı se llegó a la
conclusión que el avance en las técnicas de laboratorio o de campo, unido a los
distintos avances tecnológicos, únicamente hab́ıan proporcionado algo aśı como
la partitura que describ́ıa la complejidad de los sistemas dinámicos que se ana-
lizaban, sin darnos información directa acerca de cómo interpretar la música o
de cómo componer nuestras propias melod́ıas. Entonces surge el problema de
cómo manejar esa ingente cantidad de datos a fin de extraer, por una parte,
información cualitativa que puede ser deducida a partir de los datos y, por otra,
realizar predicciones acerca de los comportamientos posibles de los sistemas a
lo largo del tiempo ante difererentes escenarios. Los modelos proporcionan, en
general, mucha más información acerca del problema objeto de estudio que un
simple análisis estad́ıstico de observaciones ya que tienen la ventaja de poder
incorporar gran parte del conocimiento teórico sobre el tema.

Los logros alcanzados durante finales del siglo pasado, tanto en Bioloǵıa
celular y molecular como en Ecoloǵıa y dinámica de poblaciones, en general,
en Economı́a aśı como, por supuesto, en Ciencias de la Computación tanto en
su vertiente teórica como práctica, han propiciado la convergencia de dichas
disciplinas a través del uso de modelos formales, con el objetivo de conseguir
progresos cient́ıficos significativos en la ciencia.

2.2. Modelos formales

Un modelo formal es una abstracción de un aspecto concreto del mundo
real dentro de un marco matemático que trata de resaltar algunos aspectos
relevantes del sistema objeto de estudio a través del uso de teoŕıas formales.
Aśı pues, un modelo formal es una especie de traducción simplificada de una
parte de la realidad a un nuevo sistema expresado en términos espećıficamente
matemáticos; es decir, en el contexto de una teoŕıa formal.
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El proceso de modelización formal consta de un conjunto de etapas o fases
semiformales que nos gúıan en la tarea de diseño, en la descripción en un
lenguaje formal, aśı como en su implementación para la evaluación y el análisis.
Dicho proceso se puede estructurar como sigue:

Identificación y delimitación del fenómeno objeto de estudio.

El desarrollo de modelos formales es un proceso arduo en donde, con fre-
cuencia, habrá que reconsiderar los supuestos, las simplificaciones, etc.
realizadas en su diseño inicial. El primer paso consiste en establecer la
parte espećıfica del sistema que se quiere modelizar detallando las com-
ponentes más relevantes, los objetivos concretos que se pretenden alcan-
zar, las cuestiones particulares que se trata de responder, aśı como los
procesos de validación y análisis que se van a considerar.

Definición y formulación formal.

Seguidamente hay que especificar o traducir en el contexto de una teoŕıa
formal, la descripción informal de las componentes del sistema que se
estudia, los objetivos y las cuestiones a tratar.

Implementación o simulación computacional.

A continuación hay que detallar la forma de implementar o, en su ca-
so, aproximar numéricamente o simular el modelo usando ordenadores
electrónicos, a fin de poder manejarlo y extraer información fiable. En
este punto es fundamental la corrección de los algoritmos usados para
capturar la semántica del modelo considerado debido, básicamente, a la
gran cantidad de parámetros, variables y estructuras involucradas en los
elementos fundamentales (por ejemplo, funciones celulares, redes de ge-
nes, rutas señalizadoras de protéınas, interacciones entre individuos de
poblaciones, etc.) de los sistemas dinámicos que se estudian. Esta tarea
entra dentro de la Ingenieŕıa del software.

Validación y calibración.

En el estudio y análisis de sistemas complejos es posible que determinados
parámetros o bien no se hayan podido calcular experimentalmente o bien
se han obtenido dentro de un rango de posibles valores. Por ello, antes
de realizar simulaciones habrá que proceder a calibrar nuestro modelo; es
decir, habrá que usar un método de estimación de parámetros y realizar
un análisis de sensitividad para determinar qué parámetros son realmente
cruciales en el modelo. El proceso de calibración debe ser seguido de
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un proceso de validación contrastando los resultados de la simulación
del modelo con datos fiables obtenidos experimentalmente. Esta etapa
proporciona, obviamente, un proceso iterativo de refinamiento. Conviene
advertir que el método de validación depende, en cierto sentido, de los
objetivos del modelo y, por ello, habŕıa que traducir, en cierta manera,
esos objetivos en criterios de validación. La validación debe proporcionar
el grado de fiabilidad o de incertidumbre del modelo.

Análisis y chequeo.

Una vez que se ha encontrado un conjunto de parámetros fiables del mo-
delo y éste ha sido validado, podemos centrarnos en algunas cuestiones
que se formularon como objetivos cuando se inició el proceso de modeli-
zación. Existen diferentes métodos de análisis según los modelos formales
diseñados que van desde una simple generación de simulaciones en un or-
denador electrónico hasta complicados análisis estad́ısticos, pasando por
el uso de técnicas de model checking.

En un modelo formal de un sistema complejo se pueden distinguir una
serie de componentes o elementos básicos: variables de estado, funciones de
control o variables externas, expresiones matemáticas, parámetros y constantes
universales, si las hubiere.

1. Las variables de estado permiten describir completamente el sistema ob-
jeto de estudio en un instante determinado. La elección de estas variables
es esencial en el diseño del modelo.

2. Las funciones de control o variables son expresiones “externas” que in-
fluyen sobre el estado del sistema. El modelo tratará de analizar cómo
los cambios en los valores de esas variables o funciones pueden afectar al
estado del sistema.

3. Las expresiones matemáticas (ecuaciones, reglas de reescritura, etc.) des-
criben las relaciones entre las funciones de control y las variables de es-
tado. Se usan para representar procesos f́ısicos, qúımicos, biológicos y de
comportamiento de poblaciones, en general.

4. Los parámetros son coeficientes que intervienen en la representación ma-
temática de los procesos a fin de especificar algunos hechos relevantes de
los elementos que intervienen en el modelo.
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5. Las constantes universales, en su caso, intervienen en el sistema analizado
y no dependen, propiamente, del mismo.

Parece claro que para evitar que un modelo sea innecesariamente complejo
habŕıa que restringir “tanto como se pueda” el número de componentes básicas.

Es bien conocido que en muchos sistemas complejos reales no es posible rea-
lizar experimentos con todo el sistema completo a fin de obtener información.
No obstante, recurriendo a modelos de dichos sistemas será posible realizar
modificaciones sobre las funciones de control y variables a fin de estudiar los
cambios producidos en los mismos a través de una evaluación de los cambios
en las variables de estado.

2.3. Modelización computacional

Recordemos que dar un modelo de computación consiste, básicamente, en
proporcionar una definición formal del concepto de procedimiento mecánico.
En este marco, la resolución de un problema abstracto tiene la ventaja de poder
ser implementada (o, en su caso, simulada) en una máquina y, por tanto, de
ser ejecutada para valores que especifican problemas concretos.

Está ampliamente aceptado ([139]) que un buen modelo formal debe satis-
facer, al menos, las cuatro siguientes propiedades: relevancia, comprensibilidad,
extensiblidad y tratablidad matemático–computacional.

Un modelo debe ser relevante, en el sentido de capturar las propiedades
básicas o esenciales del fenómeno investigado de una manera unificada,
tanto en su estructura como en su comportamiento a lo largo del tiempo.

Un modelo debe facilitar una mejor comprensibilidad del sistema que se
estudia; es decir, los formalismos abstractos usados en el modelo debeŕıan
corresponderse bien con los conceptos informales e ideas del sistema, de
tal manera que pueda ser fácilmente interpretado por los expertos en el
sistema objeto de estudio.

Un modelo debe ser fácilmente extensible y escalable a otros niveles de
organización y fácilmente modificable con el fin de incluir nuevo cono-
cimiento o eliminar hipótesis falsas. En general, nuestro conocimiento
del sistema es dinámico y casi constantemente se está generando nueva
información sobre el mismo; por ello, el modelo debeŕıa ser fácilmente
extensible, en el sentido de poder incorporar esa nueva información.
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Un modelo debe ser tratable computacionalmente, en tanto en cuanto
debe permitir su implementación en dispositivos electrónicos a fin de
poder ejecutar simulaciones que permitan manejar el modelo y estudiar la
dinámica del sistema en diferentes escenarios, a través de la manipulación
de las condiciones experimentales, sin necesidad de realizar experimentos
complejos y costosos en el laboratorio o sobre el terreno, posibilitando,
de esta manera, su análisis matemático y computacional.

El desarrollo de modelos en un marco computacional ofrece la ventaja de
poder manejarlos usando máquinas o simuladores del propio marco. La ha-
bilidad de los modelos computacionales para manejar la complejidad hacen
de ellos potentes instrumentos para explorar la naturaleza. Estos modelos son
esenciales para entender más y mejor sistemas complejos en donde los cálcu-
los directos podŕıan tardar años o, incluso, siglos. Son aplicables tanto a nivel
micro (por ejemplo, a nivel de reacciones qúımicas moleculares, rutas señali-
zadoras de protéınas, regulación de la expresión de genes, etc.) como a nivel
macro (por ejemplo, a nivel de ecosistemas, galaxias, etc.) y están posibilitando
la aparición de importantes y útiles herramientas cient́ıficas.

De la misma forma que la interacción entre teoŕıa y experimentación es la
fuerza que dinamiza la ciencia, se puede afirmar que, actualmente, la modeli-
zación computacional y la simulación están en el propio corazón del método
cient́ıfico que podŕıamos calificar como moderno. En este caso, como en tantos
otros, la teoŕıa y los experimentos prácticos van de la mano.

Uno de los objetivos fundamentales de cualquier modelo formal es su capa-
cidad de predicción; es decir, la posibilidad de realizar conjeturas o hipótesis
plausibles acerca del posible comportamiento del sistema modelizado que es
objeto de investigación, ante diferentes escenarios que puedan ser considerados
de interés por los expertos.

Existen diversas formas de enfocar el proceso de modelización formal de
sistemas complejos. A continuación, enumeramos algunas aproximaciones.

1. En relación con el escalado del espacio, se puede distinguir entre enfoque
macroscópico, microscópico y mesoscópico. En el primero de ellos, el sis-
tema se observa como un todo, sus componentes se representan con poco
detalle y no se proporcionan mecanismos de interacción entre ellas. En el
enfoque microscópico, cada parte del sistema se representa con bastante
detalle; por ejemplo, en el caso de fenómenos moleculares, se tiene en
cuenta cada molécula y se especifica su posición y momento. Esta apro-
ximación proporciona mucha más información que la anterior pero es
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intratable desde el punto de vista computacional en la mayoŕıa de casos.
Por último, el enfoque mesoscópico se centra en el número de componen-
tes individuales que integran el sistema, sólo tiene en cuenta las partes
del sistema que se consideran más relevantes, despreciando parámetros
como la posición y el momento, en el caso de las moléculas. Esta apro-
ximación es más tratable que la microscópica y, a la vez, es capaz de
manejar y conservar información más relevante que la macroscópica.

2. De acuerdo con el tipo de análisis realizado, un modelo formal puede ser
cuantitativo o cualitativo. El primero proporciona información y datos
cuantitativos acerca del sistema que se estudia, mientras que el segundo
proporciona información cualitativa acerca del sistema y de su dinámica.
A su vez, según el tipo de datos cuantitativos generados y el carácter
de la especificación del sistema, un modelo puede ser discreto o conti-
nuo. En el primero de ellos, las componentes del sistema modelizado son
representadas mediante individuos o entidades discretas y los datos gene-
rados son, también, discretos. En un modelo continuo, las componentes
del sistema son representadas a través de variables continuas y los datos
generados son continuos.

3. Respecto de su dinámica o evolución, los modelos se clasifican en de-
terminista y no determinista. En el primero de ellos, existe una única
posible evolución del modelo a partir de unos parámetros o situación ini-
cial, mientras que en el segundo existen muchas posibles evoluciones del
modelo a partir de unos parámetros iniciales. En esa dinámica, el paso de
una configuración a una configuración siguiente se realiza, por ejemplo,
con una cierta aleatoriedad; por tanto, a la hora de obtener resultados
mı́nimamente fiables a partir de un determinado escenario, es necesa-
rio realizar un número elevado de simulaciones y trabajar con medias,
evaluando la desviación t́ıpica y el intervalo de confianza.

4. Finalmente, en relación con el origen de la información utilizada para
su diseño, los modelos formales pueden ser emṕıricos o heuŕısticos. El
primero de ellos es construido a partir de observaciones directas o resul-
tados experimentales, mientras que los modelos heuŕısticos son diseñados
a través de los mecanismos conocidos del sistema que se estudia.

Es bien conocido que uno de los objetivos fundamentales de la f́ısica moder-
na es el desarrollo de una teoŕıa unificada de campos que permitiera explicar
todas las fuerzas naturales a través de un cierto conjunto de ecuaciones. Ese
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objetivo vendŕıa a ser algo aśı como una teoŕıa de todo. Por el mismo mo-
tivo, seŕıa maravilloso poder disponer de un modelo de todo que permitiera
unificar todos los modelos de todos los sistemas del mundo real. En ese sueño,
dispondŕıamos de una especie de copia del mundo, a la vez humano y f́ısi-
co, que seŕıa capaz de responder a cualquier pregunta y predecir el futuro,
una especie de bola mágica de cristal que materializaŕıa, a su vez, el sueño
de los enciclopedistas del siglo XVIII al contener todo el conocimiento habido
e, impĺıcitamente, por haber. Los modelos computacionales son diseñados de
acuerdo con una serie de datos conocidos u obtenidos experimentalmente y,
presumiblemente, de unas leyes conocidas, pero no son exactamente la propia
realidad que trata de representar. Por ello, será muy importante poder evaluar
el nivel con el que se ha capturado la realidad.

Los modelos computacionales y sus eventuales predicciones pueden provo-
car ciertos recelos en muchos entornos de expertos. Desconfianza como la que
encontró Galileo tras realizar las primeras observaciones astronómicas con un
telescopio y publicar sus descubrimientos en los que se afirmaba la existencia
de montañas lunares, las lunas de Júpiter, los anillos de Saturno, etc. Esas
afirmaciones violaban las creencias aristotélicas acerca del cosmos, llegando
los cŕıticos a afirmar que esos descubrimientos eran, propiamente, artefactos
derivados del modelo usado por Galileo, ilusiones ópticas creadas por el propio
telescopio a imagen y semejanza de un caleidoscopio.

En ese contexto se podŕıa afirmar que un modelo de computación viene
a ser como un telescopio virtual que, en lugar de analizar la inmensidad del
universo, se centra en alguna parte espećıfica del mismo con el objetivo de
conocerla hasta el más mı́nimo detalle, a fin de comprenderla ı́ntegramente e,
incluso, predecir su comportamiento.

2.4. Diferentes aproximaciones de modelos for-

males

En esta sección se va a hacer un pequeño recorrido sobre los distintos
marcos de modelización formal de sistemas dinámicos complejos que aparecen
en el mundo real.

Los sistemas de ecuaciones diferenciales ordinarias o en derivadas parciales
(ODEs/PDEs) constituyeron el primer marco para esa modelización, lo cual
era hasta cierto punto natural debido a que las ecuaciones diferenciales hab́ıan



2.4. Diferentes aproximaciones de modelos formales 71

sido utilizadas con éxito para el estudio y análisis de procesos dinámicos en
general, complejos, a través de una aproximación macroscópica, continua y
determinista. No obstante, este enfoque llegaba a ser cuestionable en ciertos
casos; por ejemplo, en sistemas celulares con un bajo número de moléculas,
en reacciones lentas o en estructuras no homogéneas [12, 65]. Además, esta
aproximación no puede utilizar un número de variables excesivamente grande
debido a la dificultad en esos casos para implementar los métodos de aproxima-
ción numérica que son indispensables para poder manejar el modelo diseñado
mediante un sistema de ecuaciones diferenciales ordinarias. Todo ello restringe
bastante el marco de actuación a la hora de modelizar, por ejemplo, ciertas ru-
tas señalizadoras de protéınas, mecanismos moleculares de bacterias o dinámica
de poblaciones, en las que intervienen un elevado número de elementos.

Por otra parte, la complejidad de los procesos biológicos y la dinámica de
poblaciones hacen necesario el uso de ordenadores electrónicos para desvelar
los mecanismos y funcionalidades subyacentes a dichos procesos y poblaciones.
En el caso de modelos continuos basados en ODEs/PDEs es necesario realizar
una aproximación numérica que permita manejar el modelo a fin de extraer
información acerca del sistema que se estudia, mientras que en la mayoŕıa de
los modelos computacionales es posible su implementación ad hoc a través de
las propias máquinas virtuales de dichos modelos. En las dos últimas déca-
das, se han propuesto nuevos formalismos bien fundamentados para el diseño
de modelos computacionales que pueden servir de novedosos marcos para la
modelización de sistemas dinámicos complejos. En esta sección se presentan
brevemente las aproximaciones computacionales más extendidas: los sistemas
basados en agentes [73], las redes de Petri [66], y el álgebra de procesos (π-
cálculo [139]). No obstante, en estas aproximaciones no se tienen en cuenta
estructuras jerárquicas y compartimentalizadas que aparecen de manera na-
tural en organismos vivos como, por ejemplo, las derivadas de las membranas
biológicas en el funcionamiento de las células.

2.4.1. Modelos basados en ODEs/PDEs

Como ya se ha comentado, los sistemas de ecuaciones diferenciales ordina-
rias o en derivadas parciales (ODEs/PDEs) han sido utilizados, tradicional-
mente, para el estudio de procesos dinámicos y, por esta razón, constituyeron
el primer marco de modelización formal para el análisis de procesos biológi-
cos. En particular, hoy d́ıa, las ODEs/PDEs representan, sin lugar a dudas,
la aproximación más usada para modelizar mecanismos moleculares, funciones
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celulares, dinámica de poblaciones, en general, y ecosistemas reales, en par-
ticular. Ahora bien, conviene hacer hincapié en la existencia de una serie de
restricciones importantes cuando se usan las ODEs/PDEs como marco de mo-
delización; aśı por ejemplo, en el caso de sistemas celulares los modelos basados
en ODEs/PDEs parten de dos supuestos o hipótesis básicas:

Las células tienen volúmenes homogéneos y las concentraciones no cam-
bian con respecto al espacio; es decir, se presupone que las células son
volúmenes homogéneos y bien mezclados (el número de moléculas está uni-
formemente distribuido en el volumen). Desde luego, este supuesto de-
pende de las unidades de tiempo y espacio con las que se trabaje. En
el caso de las bacterias se discute la validez de esta hipótesis ya que se
ha probado que la difusión es suficiente para que una protéına o molécu-
la recorra en segundos todo el volumen de la bacteria. La hipótesis de
homogeneidad espacial no se suele cumplir, por lo general, en células
eucariotas, ni en muchos fenómenos biológicos; por ejemplo, en aquellos
procesos en los que el tiempo para que ciertas moléculas se desplacen a
través del sistema sea grande en comparación con el tiempo (promedio)
que tardan en producirse las reacciones qúımicas.

Las concentraciones qúımicas vaŕıan continuamente a lo largo del tiem-
po y de manera determinista. Este supuesto es válido si el número de
moléculas en el volumen que reacciona es suficientemente grande (al me-
nos, miles) y las reacciones son rápidas. Sin embargo, en sistemas con
pocas moléculas (centenares de moléculas es un número considerado pe-
queño) las interacciones moleculares tienen lugar de forma discreta y
están separadas por intervalos de tiempo no constantes.

Esas condiciones no se satisfacen, por ejemplo, en sistemas celulares con un
número pequeño de moléculas o sujetos a reacciones lentas, o en sistemas con
estructuras organizadas en diferentes compartimentos. No obstante, conviene
resaltar el hecho de que las ODEs/PDEs han sido usadas con gran éxito como
marco de modelización formal en diferentes escenarios tanto en la disciplina
de la Bioloǵıa de Sistemas como en el análisis de la evolución de poblaciones
de individuos en Ecoloǵıa y en Economı́a.

Más concretamente, los sistemas de ecuaciones diferenciales ordinarias han
sido ampliamente usados para modelizar la cinética de reacciones qúımicas
macroscópicas cuyo objetivo es el análisis de la evolución media de la con-
centración de las sustancias qúımicas a través de todo el sistema. En esta



2.4. Diferentes aproximaciones de modelos formales 73

aproximación, el cambio de concentraciones a lo largo del tiempo es descrita
para cada especie qúımica, admitiendo impĺıcitamente que la fluctuación en
torno al valor medio de la concentración es pequeño en relación con la concen-
tración. Este supuesto de homogeneidad puede ser razonable en determinadas
circunstancias pero, como ya se ha comentado, deja de serlo en muchos casos;
por ejemplo, cuando el número de moléculas es bajo o la distribución de ciertas
moléculas relevantes en la célula no es uniforme. Aśı pues, aunque el modelo
basado en ODEs pueden producir resultados interesantes y útiles bajo ciertas
restricciones, también pueden proporcionar una visión distorsionada de lo que
está ocurriendo en una célula [19].

Ahora bien, teniendo presente la complejidad de, por ejemplo, algunas ru-
tas señalizadoras de protéınas, con frecuencia es necesario utilizar un sistema
de ecuaciones diferenciales con un número muy elevado de variables para mo-
delizar esos procesos e, incluso, la interdependencia entre muchas ecuaciones
diferenciales puede hacer muy sensible al modelo en relación con las condi-
ciones iniciales. En este marco es dif́ıcil modelizar parámetros tales como el
tiempo de retraso y el efecto espacial [130], y pequeños cambios en la topo-
loǵıa de la red, pueden exigir cambios sustanciales en muchas de las ecuaciones
diferenciales básicas [20]. En estos casos se está analizando la posibilidad de
sustituir la aproximación basada en ODEs/PDEs por otra que utilice sistemas
de ecuaciones en derivadas parciales que sea útil para estudiar la dinámica de
los sistemas espacialmente extendidos sobre escalas que son grandes compara-
das con las longitudes de escalas moleculares.

2.4.2. Aproximación basada en agentes

La modelización basada en agentes trata cada componente individual del
sistema como una entidad simple (un agente) que tiene asociado un cierto
conjunto de reglas que especifca su comportamiento en el sistema. Los agen-
tes tienen la capacidad de interaccionar con el entorno, aśı como con agentes
vecinos, de acuerdo con determinados protocolos.

Los agentes pueden representar cualquier componente de un sistema; aśı,
por ejemplo, para una ruta señalizadora de protéınas, es posible representar
mediante un agente desde una simple molécula (receptor, ligando, etc.) hasta
una cadena de interacciones moleculares, pasando por los individuos de una
cierta población. De esta manera se obtiene un marco de modelización exten-
sible y modular.
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Un modelo bioqúımico basado en agentes no tiene las restricciones a las que
está sujeta la aproximación basada en ODEs/PDEs ya que cualquier número y
distribución de moléculas puede ser modelizado, las cuestiones espaciales y los
tiempos de retraso en los procesos celulares pueden ser fácilmente incorporados
en el modelo, y las interacciones individuales entre agentes no producen la
misma volatilidad que un sistema de ecuaciones diferenciales interdependientes.

En la última década, los sistemas basados en agentes han sido aplicados
al estudio y análisis de distintos sistemas biológicos: comunidades de insectos
(M. Holcombe y otros, 2003 [73], M. Gheorghe y otros, 2003 [63], D. Jackson
y otros, 2004 [79], [78]), tejido epitelial (D. Walker y otros, 2004 [156]), rutas
señalizadoras (M. Pogson y otros, 2006 [130]), migración de células tumorales
(L. Dib y otros, 2005 [50]), etc. El Computational Systems Biology Group del
departamento de Ciencias de la Computación de la Universidad de Sheffield
(U.K.) ha sido pionero en este campo.

2.4.3. Redes de Petri

Un sistema bioqúımico y una población de individuos pueden ser represen-
tados a través de un sistema de eventos discretos cuyas propiedades estructura-
les pueden resultar de utilidad para la obtención de conclusiones tanto acerca
del comportamiento y de la estructura del sistema como de la población origi-
nal [137].

Las redes de Petri [127] constituyen una herramienta matemático–compu-
tacional para la modelización y el análisis de sistemas de eventos discretos con
un comportamiento concurrente. Dichas redes proporcionan un marco formal
para la representación de la estructura de un sistema de sucesos discretos, a la
vez que permiten simular su comportamiento y establecer ciertas propiedades
del mismo.

Una red de Petri consiste en un grafo formado por dos tipos de nodos lla-
mados lugares y transiciones, respectivamente. Los lugares se conectan a las
transiciones y, a su vez, las transiciones a los lugares mediante arcos dirigidos
con un peso asociado. Dada una transición se distingue entre lugares de entra-
da, que son aquellos nodos con arcos que llegan hasta la transición, y lugares
de salidas que son aquellos nodos con arcos que salen de la transición y llegan
a ellos. Normalmente una red de Petri se representa gráficamente dibujando
los lugares como ćırculos y las transiciones como rectángulos.
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Recientemente, el marco de modelización de las redes de Petri ha sido apli-
cado en diferentes campos de ingenieŕıa de sistemas y en ciencias de la compu-
tación. La variante espećıfica de redes de Petri, denominada place-transition
net (PT-net) ha sido utilizada para modelar sistemas de interacciones molecu-
lares [66, 137].

En este marco computacional sólo se puede realizar un estudio cualitativo
de los sistemas moleculares. Con la finalidad de obtener un marco cuantita-
tivo se desarrollaron las redes de Petri estocásticas en las que el tiempo de
espera para el disparo de las transiciones se determina según una distribución
exponencial cuyo parámetro se calcula, a su vez, de acuerdo con una constante
asociada a cada transición y al número de elementos en los lugares de entrada.

2.4.4. Álgebra de procesos, π-cálculo

El π-cálculo fue introducido por R. Milner, J. Parrow y D. Walker como un
lenguaje formal para describir procesos móviles que se comunican a través de
canales de comunicación [97]. Está considerado como un modelo para sistemas
que interaccionan y que poseen una topoloǵıa dinámica de comunicación. El
π-cálculo permite que los canales pasen, como si fueran datos, a través de
otros canales y este hecho proporciona una movilidad a los canales, lo cual es
un hecho importante que aumenta su potencia expresiva. La semántica del π-
cálculo es relativamente simple y está basada en una teoŕıa algebraica tratable.
Partiendo de acciones atómicas y procesos más simples, se pueden construir
procesos más complejos de muy diversas formas. La evolución de un proceso
es descrita en π-cálculo mediante una relación de reducción entre procesos
que contienen a aquellas transiciones que pueden ser inferidas a partir de un
conjunto de reglas.

Diferentes variantes han sido usadas para modelizar interacciones molecu-
lares [138], redes de genes y para integrar redes moleculares y de genes [128].

En los últimos años se han producido diversos intentos de establecer puen-
tes entre el π-cálculo y los sistemas P. En [89], se han descrito paso por paso
los mecanismos de transferencia de la bomba de sodio-potasio (Na–K pump) y
se han usado herramientas de verificación formal para chequear la validez de
esta aproximación. En [18], el funcionamiento de la misma bomba se describe
y analiza en el marco de los sistemas P. Para ello, se han introducido nuevos
ingredientes tales como una variable de etiquetado de membranas, unas condi-
ciones de activación para las reglas, membranas con doble capa y unas reglas
de comunicación espećıficas.
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Al igual que sucede con las redes de Petri ordinarias, este nuevo marco es
sólo cualitativo. Por ello, para introducir información cuantitativa se asocia
una constante a cada canal de comunicación y, entonces, el tiempo de espera
para realizar una comunicación se determina mediante una distribución expo-
nencial cuyo parámetro se calcula utilizando la constante citada y el número
de procesos que intentan comunicarse a través de dicho canal.

2.5. Modelos estocásticos versus modelos pro-

babiĺısticos

La aleatoriedad inherente a los procesos biológicos y a la dinámica de po-
blaciones, en general, aśı como el ruido externo y la incertidumbre asociada
a los mismos, se captura en los modelos computacionales a través del uso de
estrategias estocásticas basadas en el algoritmo de Gillespie o de estrategias
probabiĺısticas con algoritmos de simulación ad hoc.

2.5.1. Modelos estocásticos

Las descripciones continuas y deterministas son adecuadas sólo en deter-
minadas situaciones, en particular, si es suficientemente grande el número de
individuos o actores que intervienen en el sistema (el proceso o la población)
que se estudia. Como ilustración de esta aproximación presentamos la mode-
lización mesoscópica asociada a ciertos procesos celulares.

A nivel microscópico, el funcionamiento de tales procesos sigue las leyes de
la f́ısica. Un resultado fundamental de la f́ısica teórica es la famosa ley ráız de
n que viene a decir que el nivel de aleatoriedad o fluctuación de un sistema
es inversamente proporcional a la ráız cuadrada del número de individuos que
intervienen en el mismo. En consecuencia, en un sistema bioqúımico de células
vivas con un número pequeño de moléculas de un cierto reactante, el enfoque
estocástico y discreto puede ajsutarse más y mejor que el enfoque continuo y
determinista.

El primer paso para el análisis de descripciones estocásticas de reacciones
qúımicas consiste en definir un conjunto de variables de estados suficientemen-
te complejo de tal manera que los cambios sólo dependan del estado actual.
Supondremos que el sistema objeto de estudio ocupa un volumen fijo, constan-
te, V y que se encuentra en equilibrio a una cierta temperatura. Supondremos,
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además, que el sistema consta de moléculas de n tipos o especies {s1, . . . , sn}
tales que interactúan entre ellas a través de una serie de reacciones qúımicas
{r1, . . . , rq}

De esta manera, es posible representar la descripción instantánea de un
sistema a partir del número de moléculas de cada especie reactante; es decir,
el estado del sistema en un instante t se puede representar mediante un vector
X(t) = (X1(t), . . . , Xn(t)), en donde Xi(t) representa el número de moléculas
de la especie molecular i en ese instante. El objetivo consiste en estudiar la
evolución del vector de estado X(t) a partir de un estado inicial conocido X(t0).

Cada interacción molecular rj está caracterizada por un vector de cambio
de estado vj = (v1j, . . . , vnj) y una constante de propensidad pj(X(t)) asociada
a cada estado en un instante determinado. Las componentes vij(1 ≤ i ≤ j)
representan el cambio que se produce en la población molecular de la especie si
debido a la aplicación de la reacción rj. Aśı pues, si en un instante determinado
el estado del sistema es X(t) y se ejecuta una regla rj, entonces el nuevo estado
será X(t) + vj.

La propensidad pj(X(t)) de una regla rj en un instante t se define de tal
manera que pj(X(t))dt sea la probabilidad de que tenga lugar una interacción
molecular del tipo rj en el intervalo de tiempo [t, t + dt). Para calular la pro-
pensidad pj(X(t)), se parte de una constante cinética kj usada en la teoŕıa
cinética convencional, como ODE’s, la cual depende de las propiedades f́ısicas
de las moléculas involucradas aśı como de otros parámetros f́ısicos. La cons-
tante cinética asociada a rj se suele calcular experimentalmente y, a partir de
ella, se calcula una constante estocástica cj que permite hallar la propensidad,
a través un proceso que depende del tipo de la reacción qúımica rj basado
en la ley de acción de masas. Esta aproximación se denomina modelización
mesoscópica.

El algoritmo de Gillespie está siendo utilizado con éxito para explorar el
espacio de estados asociado a un sistema de ecuaciones diferenciales con tan-
tas ecuaciones como posibles estados (Chemical Master Equation, CME). La
idea es la siguiente: en lugar de resolver anaĺıticamente la CME, se generan
trayectorias de X(t) usando un algoritmo de Monte Carlo para la simulación
estocástica de interaciones moleculares que tienen lugar en un determinado
volumen [65] (ver también [64] para algunas mejoras recientes). El algoritmo
proporciona un método exacto para la simulación estocástica de sistemas de
reacciones bioqúımicas. La validez del método ha sido demostrada y, además,
este algoritmo se ha usado con éxito en la simulación de una amplia gama de
procesos bioqúımicos [96]. Además, el algoritmo de Gillespie ha sido usado en
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la implementación del π-cálculo estocástico [128, 10], aśı como en su aplicación
a la modelización de procesos biológicos [133].

Supongamos que en un determinado medio acotado m (con un volumen
determinado) existe un cierto multiconjunto de sustancias qúımicas que están
sometidas a un conjunto de posibles reacciones qúımicas r1, . . . , rq, de las que
se conocen los valores h1, . . . , hq (número de posibles combinaciones de los
reactantes), aśı como los valores k1, . . . , kq (constantes cinéticas de las reaccio-
nes). Entonces, el algoritmo (que, a partir de ahora, denominaremos clásico)
de Gillespie nos permite seleccionar la reacción qúımica a ejecutar y su corres-
pondiente tiempo de espera necesario para ejecutar esa reacción. El agoritmo
puede ser descrito como sigue:

Entrada: Un volumen homogéneo m que contiene unas sustancias quı́micas some-

tidas a q reacciones quı́micas r1, . . . , rq.

1. Calcular a0 =

q∑
j=1

pj, siendo pj = hj · kj las propensidades de las reglas.

2. Generar dos números aleatorios b1 y b2 uniformemente distribuido sobre

el intervalo unidad (0, 1).

3. Elegir el ı́ndice j0, de la siguiente reacción quı́mica, que verifica:

j0−1∑
k=1

pk < b1 · a0 ≤
j0∑

k=1

pk.

4. Calcular el tiempo de espera de la siguiente reacción: τrj0 =
1

a0
ln(

1

b2
).

Salida: el par (rj0 , τrj0 ) compuesto por la reacción quı́mica a ejecutar y el

tiempo de espera que consume su ejecución.

A partir de aqúı, la dinámica del sistema continúa aplicando una vez la regla
rj0 y actualizando el número de moléculas del medio m. El tiempo de cada paso
de transición en la simulación/evolución del sistema se puede considerar no
constante, y será determinado en cada iteración en función de la configuración
del propio sistema.
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2.5.2. Modelos probabiĺısticos

En la especificación sintáctica de un modelo computacional de tipo pro-
babiĺıstico se suele asociar una constante o una función probabiĺıstica cuya
variable independiente es el tiempo, a ciertos elementos básicos que controlan
la dinámica del sistema (transiciones en el caso de las redes de Petri, canales
de comunicación en el π cálculo, o reglas de evolución en el caso de los sistemas
basados en agentes o en los sistemas P).

Los valores numéricos asociados a esos elementos del modelo en un instante
determinado, representan la probabilidad que cada uno de ellos tiene de ser
utilizados para que el sistema evolucione en ese momento. Dichas constantes o
funciones son obtenidas experimentalmente o bien son calculadas o estimadas
a través de una cierta distribución de probabilidad mediante un proceso de
calibración. Posteriormente, se diseña un algoritmo ad hoc que ha de descri-
bir la semántica del modelo computacional en el que se está trabajando. Esta
semántica debe incorporar el tratamiento del carácter aleatorio que está ma-
terializado mediante constantes o funciones probabiĺısticas.

El algoritmo de simulación deberá ser validado experimentalmente con-
trastando los valores producidos por el algoritmo con aquellos datos que han
sido obtenidos a través de experimentos o trabajos de campo. Obviamente, ese
contraste deberá realizarse simulando el algoritmo en los escenarios espećıfi-
cos en los que han sido generados los datos. Para ese menester es necesario
que el algoritmo sea eficiente hasta el punto de poder ser ejecutado en tiempo
prudencial, en los distintos escenarios de interés. En el caṕıtulo siguiente se
describirán dos algoritmos de simulación probabiĺısticos para sistemas P.



Caṕıtulo 2. Modelos en la vida real 80



3
Modelización computacional basada en

Membrane Computing

Desde hace varios años, la disciplina Membrane Computing (Computación
Celular con Membranas) está siendo utilizada como marco formal para la mo-
delización computacional de fenómenos y sistemas de la vida real que engloba
tanto a procesos que tienen lugar “a nivel micro” (molecular, celular, etc) como
otros que tienen lugar “a nivel macro” (dinámica de poblaciones, ecosistemas
reales, etc.)

En el presente caṕıtulo se presenta un marco formal uniforme que permite
describir y representar sistemas complejos de muy diversa ı́ndole a través de
modelos computacionales dentro de la Computación Celular con Membranas.
Ahora bien, para realizar análisis y predicciones acerca de los sistemas objeto
de estudio es indispensable disponer de herramientas/aplicaciones/plataformas
software que implementen o simulen los modelos formales. De esa forma se
facilita el manejo de los modelos de computación a través de programas que
pueden ser ejecutados en ordenadores convencionales.

El caṕıtulo está estructurado en tres secciones. En la primera de ellas se pre-
senta un marco formal de modelización matemática basado en la Computación
Celular con Membranas, que denominamos genéricamente sistemas P multien-

81
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tornos. La segunda sección está dedicada a la presentación de dos orientaciones
del marco general: una orientación de tipo estocástica (sistemas P multicom-
partimentales: multicompartmental P systems) y una orientación de tipo
probabiĺıstica (sistemas P de dinámica de poblaciones: population dynamics
P systems, PDP systems). En la última sección se describen unos algoritmos
de simulación que tratan de capturar la semántica de los modelos compu-
tacionales con las dos orientaciones antes mencionadas, a saber, el algoritmo
multicompartimental de Gillespie para la orientación estocástica y los algorit-
mos DNDP (Direct Non-Deterministic distribution with Probabilities) y DCBA
(Direct distribution based on Consistent Blocks Algorithm) para la orientación
probabiĺıstica.

3.1. Sistemas P multientorno

Definición 3.1. Un sistema P multientorno (multienvironment P system) de
grado (q,m, n) (q,m, n ≥ 1) y con T ≥ 1 unidades de tiempo es una tupla

(G,Γ,Σ, µ, T,Π1, . . . ,Πn,R, E1, . . . , Em,RE)

donde:

G = (V, S) es un grafo dirigido. Sea V = {e1, . . . , em}.

Γ y Σ son alfabetos tales que Σ $ Γ.

µ es un árbol enraizado con q nodos (denominados membranas) etiqueta-
dos de forma inyectiva por elementos del conjunto {1, . . . , q}×{0,+,−}.
Si la etiqueta de una membrana es (i, α), entonces notaremos dicha mem-
brana por [ ]αi y diremos que la membrana tiene etiqueta i y carga eléctrica
α. La ráız del árbol tiene asociada la etiqueta 1.

T es un número natural.

Para cada k, 1 ≤ k ≤ n, Πk = (Γ, µ,M1,k, . . . ,Mq,k,R) son sistemas
P de grado q tales que: (a) todos ellos tienen la misma estructura de
membranas µ; (b)M1,k, . . . ,Mq,k son multiconjuntos finitos sobre Γ (los
multiconjuntos iniciales); y (c) R es un conjunto finito de reglas de la

forma r ≡ u[v]αi
fr−−−→u′[v′]α

′
i , donde u, v, u′, v′ ∈ Mf (Γ), u + v 6= ∅,

1 ≤ i ≤ q y α, α′ ∈ {0,+,−}. Cada regla r del sistema P tiene asociada
una función computable fr cuyo dominio es {1, . . . , T}.
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E1, . . . , Em son multiconjuntos finitos sobre Σ.

RE es un conjunto finito de reglas del tipo

(x)ej
pr−−−→(y1)ej1 · · · (yh)ejh y (Πk)ej

pr′−−−→ (Πk)ej′

donde x, y1, . . . , yh ∈ Σ, (ej, ejl) ∈ S, 1 ≤ l ≤ h, (ej, ej′) ∈ S, 1 ≤
j, j′ ≤ m, 1 ≤ k ≤ n y pr, pr′ son funciones computables cuyo dominio
es {1, . . . , T}. Además:

• Si (x)ej
pr−−−→(y1)ej1 · · · (yh)ejh es una regla de RE, entonces no

existe una regla de R cuya parte izquierda sea del tipo u[v]α1 con
x ∈ u.

Un sistema P multientorno de grado (q,m, n) y con T unidades de tiempo
se puede considerar como un conjunto de m entornos e1, . . . , em interconecta-
dos por los arcos de un grafo dirigido G y un conjunto de n sistemas P, Πk,
que tienen el mismo “esqueleto” (el mismo alfabeto de trabajo Γ, la misma
estructura de membranas µ, y las mismas reglas).

Cada entorno ej contiene inicialmente un multiconjunto finito Ej de objetos
del alfabeto Σ (que denominaremos objetos del entorno ej). Además, cada
sistema Πk debe estar contenido en algún entorno ej.

Si un sistema Πk está contenido en un entorno ej, entonces inicialmente
contiene los multiconjuntos M1,k, . . . ,Mq,k que también dependerán del en-
torno donde se encuentre. Además, todas las membranas de dicho sistema
están incialmente con carga eléctrica neutra.

En un sistema P multientorno se pueden distinguir dos tipos de reglas:
las que están asociadas a los distintos sistemas P contenidos en los entornos,
cuyo conjunto notaremos por R, y las que permiten la comunicación de los
objetos entre entornos, aśı como el movimiento de un sistema P de un cierto
entorno a otro, cuyo conjunto notaremos por RE. Por tanto, el conjunto total
de reglas del sistema P multientorno es

⋃n
j=1RΠj

∪ RE. Todas las reglas del
sistema tienen asociadas unas funciones computables fr, pr, pr′ que dependerán
del entorno correspondiente. Esas funciones indican la afinidad que tienen para
ser aplicadas, en el caso de que sean aplicables y que varias reglas compitan
por objetos.

El número natural T representa el tiempo de simulación.

La semántica de los sistemas P multientorno está definida a través de un
modelo paralelo, no determinista y sincronizado, en el sentido de que admiti-
mos la existencia de un reloj que marca cada uno de los instantes o transiciones
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propiciando la dinámica del sistema. A continuación describimos los aspectos
semánticos de estos sistemas multientornos.

Una descripción instantánea o configuración del sistema en un instante t es
una tupla formada por: (a) los multiconjuntos de objetos sobre Σ presentes en
los m entornos; (b) los sistemas P que están contenidos en cada entorno; (c) los
multiconjuntos de objetos sobre Γ contenidos en cada una de las regiones de
dichos sistemas P ; y (d) las polarizaciones de las membranas en cada sistema
P .

Una regla r ∈ R del tipo u[ v ]αi
fr−−−→u′[ v′ ]α

′
i asociada a un sistema Πk

es aplicable a una configuración C en un instante t si en ella la membrana
de Πk etiquetada por i tiene carga eléctrica α y de tal manera que contiene
al multiconjunto v y su membrana padre (el entorno en el caso de que la
membrana sea la ráız del árbol) contiene el multiconjunto u. La ejecución de
dicha regla produce los siguientes efectos: (a) los multiconjuntos de objetos v y
u se eliminan de la membrana i y de su membrana padre, respectivamente; (b)
de manera simultánea, el multiconjunto u′ se añade a la membrana padre de i y
el multiconjunto v′ se añade a la membrana i; y (c) la nueva carga eléctrica de la
membrana i pasa a ser α′ (que puede coincidir con α). Es interesante observar
que a la hora de aplicar un cierto conjunto de reglas a una cierta membrana,
las cargas eléctricas de la parte derecha de esas reglas deben coincidir; es decir,
las reglas aplicadas en un mismo paso de transición deben ser consistentes. El
valor de fr en un cierto instante t indica la afinidad que tiene la regla para ser
aplicada.

Una regla r ∈ RE del tipo (x)ej
pr−−−→(y1)ej1 . . . (yh)ejh es aplicable a una

configuración C del sistema en un instante t si en ella, el entorno ej contiene
el objeto x. La ejecución de dicha regla produce los siguientes efectos: (a) el
objeto x es eliminado del entorno ej; y (b) en los entornos ej1 , . . . , ejh se añaden
los objetos y1, . . . , yh respectivamente. Téngase presente que en cualquier ins-
tante t, 1 ≤ t ≤ T , para cada objeto x en el entorno ej, si existen reglas de
comunicación del tipo (x)ej

pr−−−→(y1)ej1 . . . (yh)ejh , entonces alguna de ellas
será aplicada. En caso de existir varias cuya parte izquierda sea (x)ej , entonces
se aplicarán de acuerdo con las correspondientes probabilidades asociadas en

ese instante t. Una regla r ∈ RE del tipo (Πk)ej
pr′−−−→ (Πk)ej′ es aplicable al

entorno ej si éste contiene un sistema Πk. La ejecución de dicha regla provoca
que el sistema Πk pase del entorno ej al entorno ej′ .

A partir de aqúı, se define de manera natural qué significa pasar de una
configuración C del sistema P multientorno en un instante determinado a otra
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configuración C ′ en el instante siguiente, mediante la ejecución de un multicon-
junto maximal de reglas de acuerdo con las indicaciones antes señaladas. De
esta forma, se obtiene un paso de computación; es decir, una transición desde
una configuración a una configuración siguiente del sistema. Esto nos conduce
de manera natural al concepto de computación como sucesión de configuracio-
nes en la forma definida en la sección 2 del caṕıtulo primero.

3.2. Tipos de sistemas P multientorno

Entre los sistemas P multientorno podemos destacar, básicamente, dos ti-
pos que corresponden a marcos diferentes de modelización computacional: los
sistemas que tienen una orientación estocástica, denominados sistemas P mul-
ticompartimentales, y aquellos que tienen una orientación probabiĺıstica, de-
nominados sistemas P de dinámica de poblaciones. Seguidamente vamos a de-
tallar las caracteŕısticas sintácticas espećıficas de cada uno de ellos, aśı como
unos algoritmos de simulación que permiten implementar las correspondientes
semánticas.

3.2.1. Sistemas P multicompartimentales

Los sistemas P multicompartimentales constituyen una variante de sistemas
P multientorno que proporcionan un marco para la modelización de procesos
relacionados con mecanismos moleculares y celulares. En estos sistemas, cada
entorno contiene un determinado número de sistemas P que son distribuidos,
inicialmente, de manera aleatoria y que trabajan a modo de células. Además,
en cada entorno, los sistemas P que contiene tendrán unos multiconjuntos
iniciales espećıficos del entorno.

En estos sistemas la aleatoriedad inherente a los procesos moleculares y
celulares se captura a través de una semántica basada en reglas de reescritura
que pueden ser aplicadas en determinadas circunstancias y con una cierta
propensidad.

Definición 3.2. Un sistema P multicompartimental de grado (q,m, n)
(q,m, n ≥ 1) y con T ≥ 1 unidades de tiempo es un sistema P multientorno
de grado (q,m, n) y con T unidades de tiempo

(G,Γ,Σ, µ, T,Π1, . . . ,Πn,R, E1, . . . , Em,RE)

que satisface las condiciones siguientes:
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Las funciones computables asociadas a las reglas del entorno y a las reglas
de los sistemas P son las propensidades de dichas reglas. Estas funcio-
nes se determinan a partir de las constantes estocásticas aplicando la ley
de acción de masas. A su vez, las constantes estocásticas asociadas a
cada regla se calculan a partir de las constantes cinéticas que han sido
calculadas experimentalmente. Las propensidades son funciones que de-
penden del tiempo pero, en cambio, no dependen del entorno ej en donde
se encuentre el sistema P correspondiente.

En el instante inicial, los n sistemas P son distribuidos aleatoriamente
entre los m entornos del sistema.

En las reglas del tipo (x)ej
pr−−−→(y1)ej1 · · · (yh)ejh , se verifica que h = 1;

es decir, un objeto x sólo puede pasar de un entorno a otro, posiblemente
transformándose en otro objeto y1.

Un sistema P multicompartimental puede ser descrito gráficamente como
sigue:

e1 e2

e3 e4

La semántica de un sistema P multicompartimental puede ser simulada a
través del algoritmo multicompartimental de Gillespie que será presentado en
la siguiente sección.
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3.2.2. Sistemas P de Dinámica de Poblaciones

Los sistemas P de Dinámica de Poblaciones constituyen una variante de
sistemas P multientorno que proporcionan un marco para la modelización de
procesos relacionados con la dinámica de poblaciones, en general. Estos sis-
temas capturan la aleatoriedad inherente a dichos procesos a través de una
semántica basada en reglas de reescritura que pueden ser aplicadas en deter-
minadas circunstancias y con una cierta probabilidad. En estos sistemas cada
entorno contiene un único sistema P que trabaja a modo de células y los multi-
conjuntos iniciales de sus membranas son espećıficos del entorno. Además, cada
regla tendrá asociada una función de probabilidad que también será espećıfica
del entorno.

Definición 3.3. Un sistema P de dinámica de poblaciones (sistema PDP)
de grado (q,m) (q,m ≥ 1) y con T ≥ 1 unidades de tiempo es un sistema P
multientorno de grado (q,m,m) y con T unidades de tiempo

(G,Γ,Σ, µ, T,Π1, . . . ,Πm,R, E1, . . . , Em,RE)

que satisface las condiciones siguientes:

En el instante inicial, cada entorno ej contiene exactamente un sistema
P que notaremos por Πj. Por tanto, el número de sistemas P coincide
con el número de entornos.

e1 e2

e3 e4

Las funciones pr asociadas a las reglas de RE del tipo

(x)ej
pr−−−→(y1)ej1 · · · (yh)ejh
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tienen rango contenido en [0, 1] y verifican:

• Para cada ej ∈ V y x ∈ Σ, la suma de las funciones asociadas a las
reglas del tipo antes descrito es la función constante 1.

Las funciones pr′ asociadas a las reglas deRE del tipo (Πk)ej
pr′−−−→ (Πk)ej′

son constantes e igual a 0; es decir, se puede suponer que este tipo de
reglas no existen, propiamente, en el sistema, o lo que es lo mismo, los
sistemas P que se encuentran en cada entorno no pueden desplazarse de
un entorno a otro.

Para cada regla r ∈ R del sistema Πj contenido en ej, 1 ≤ j ≤ m, la fun-
ción computable fr depende también del entorno (por ello, la notaremos
fr,j) y su rango está contenido en [0, 1]. Además, verifica que para cada
u, v ∈ Mf (Γ), 1 ≤ i ≤ q y α, α′ ∈ {0,+,−}, la suma de las funciones
fr,j con r ≡ u[v]αi → u′[v′]α

′
i , es la función constante 1.

La semántica de un sistema P de dinámica de poblaciones puede ser simu-
lada a través del algoritmo DNDP (Direct Non-Deterministic distribution with
Probabilities) o el algoritmo DCBA (Direct distribution based on Consistent
Blocks Algorithm) que será presentado en la próxima sección.

3.3. Algoritmos de simulación para sistemas P

multientorno

En esta sección vamos a presentar sendos algoritmos de simulación que nos
va a permitir manejar modelos computacionales de fenómenos de interés que
han sido diseñados en el marco de los sistemas P multientorno.

En el caso de los sistemas P estocásticos nos vamos a inspirar en el algoritmo
de Gillespie que ha sido utilizado con gran éxito en la simulación de procesos
celulares y moleculares. Para ello, se trata de adaptar dicho algoritmo a las
especificaciones de los sistemas P multicompartimentales, lo que dará lugar a
una extensión del mismo que denominaremos algoritmo multicompartimental
de Gillespie.

Para los sistemas P de dinámica de poblaciones se presentarán dos algorit-
mos de simulación que han sido desarrollados en los últimos años: el algoritmo
DNDP (Direct Non-Deterministic distribution with Probabilities) y el algorit-
mo DCBA (Direct distribution based on Consistent Blocks Algorithm) .
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3.3.1. Un algoritmo de simulación para sistemas P mul-
ticompartimentales

En la Sección 5.1 del caṕıtulo anterior, hemos señalado que el algoritmo
de Gillespie captura la aleatoriedad inherente a la dinámica de los sistemas
complejos, en general, y de los procesos biológicos, en particular, aśı como el
ruido externo y la incertidumbre. No obstante, este algoritmo suele aplicarse
en un determinado medio acotado (con un volumen determinado) en donde
existe un cierto multiconjunto de sustancias qúımicas que están sometidas a
un conjunto de posibles reacciones qúımicas.

Se trata de usar la estructura del algoritmo de Gillespie en el marco de
la computación celular con membranas. Para ello, hemos de extender dicho
algoritmo a fin de hacerlo compatible con la estructura compartimentalizada
que caracteriza los dispositivos del paradigma computacional citado.

Supongamos que tenemos un sistema P multicompartimental que mode-
liza un cierto proceso biológico. Espećıficamente, se dispone de una serie de
entornos debidamente interconectados que, a su vez, contienen una serie de
estructuras jerarquizadas mediante árboles enraizados (todos ellos idénticos)
en la que cada membrana del sistema delimita una región que incluye, propia-
mente, un volumen espećıfico. Cada uno de esos compartimentos (entornos y
membranas) contiene su propio conjunto de reglas (que son abstracciones de
las interacciones moleculares) y un multiconjunto de objetos (que son abstrac-
ciones de las sustancias qúımicas).

Por ello, si se desea adaptar el algoritmo de Gillespie al marco de los sis-
temas P multicompartimentales, será necesario desarrollar una extensión del
mismo, de tal manera que cada compartimento (entorno/membrana) del siste-
ma pueda evolucionar de acuerdo con el algoritmo de Gillespie clásico, el cual
nos devolverá la regla que se va a aplicar en ese compartimento, aśı como su
correspondiente tiempo de espera.

En [140], los autores han desarrollado una extensión del algoritmo de Gi-
llespie, (denominado algoritmo de Gillespie multicompartimental), que ha sido
usado de manera exitosa para la simulación de sistemas P multicompartimen-
tales que modelizan sistemas complejos de interés. El pseudocódigo de dicho
algoritmo es el siguiente:
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Entrada: Un sistema P multicompartimental Π con tiempo de simulación T

• Inicialización

◦ Poner el tiempo de simulación a t = 0.

◦ Para cada compartimento i en Π aplicar el algoritmo clásico de

Gillespie a ese compartimento devolviendo una terna (rji , τrji , i),
formada por el par de salida del algoritmo citado (rji , τrji ) y la

etiqueta del compartimento.

◦ Construir una lista formada por todas las ternas anteriormente

obtenidas.

◦ Ordenar la lista de ternas (rji , τrji , i) con relación al tiempo de

espera τ (en orden ascendente), formando una pila de reglas a

aplicar;

• Iteración

◦ Elegir la primera terna de la pila, (rji0 , τrji0
, i0).

◦ Poner el tiempo de simulación a t = t+ τji0.

◦ Actualizar el tiempo de espera para el resto de las ternas,

restando el valor τji0.

◦ Aplicar una vez la regla rji0 al compartimento i0 modificando el

número de objetos en los compartimentos afectados.

◦ Para cada compartimento i′ afectado por la aplicación de la regla

rji0: (a) eliminar la terna correspondiente (rji′ , τrji′
, i′) de la pila;

y

(b) volver a ejecutar el algoritmo de Gillespie clásico en el

nuevo contexto, obteniendo una nueva terna (rj′
i′
, τrj′

i′
, i′).

◦ A~nadir la terna (rj′
i′
, τrj′

i′
, i′) a la lista y ordenarla de nuevo de

acuerdo con los tiempos de espera, formando una nueva pila.

◦ Iterar el proceso.

• Finalización

◦ Si el tiempo de la simulación t alcanza o excede a un tiempo

maximal prefijado, finalizar el proceso.

Salida: La configuración del sistema Π en el instante T

En esta aproximación, el proceso se inicializa ejecutando el algoritmo de
Gillespie clásico en cada uno de los compartimentos (membranas/entornos)
que conforman el sistema P multicompartimental. De esta forma se obtiene
una lista de ternas (regla, tiempo de espera, compartimento), una para cada
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compartimento, que se ordenará según los valores de los tiempos de espera
(en orden creciente). De esa lista se selecciona una terna cuyo tiempo de es-
pera asociado sea mı́nimo (la primera de la lista ordenada). Entonces, en el
siguiente paso de computación se ejecutará sólo la regla de la terna elegida y
en el compartimento que corresponda. A continuación se actualizarán aquellos
valores afectados por la ejecución de esa regla y que están colocados en los
compartimentos afectados por esa ejecución. Seguidamente se vuelve a aplicar
el algoritmo de Gillespie clásico en cada una de esos compartimentos afecta-
dos, a fin de obtener las nuevas ternas asociadas a ellos. Entonces el proceso
se itera hasta que se alcance el tiempo de simulación prefijado.

Este generalización del algoritmo de Gillespie clásico se puede aplicar a sis-
temas biológicos compartimentalizados en donde aparecen distintos volúmenes
claramente diferenciados. El número de individuos que intervienen en el siste-
ma objeto de estudio puede o no ser elevado.

El algoritmo multicompartimental de Gillespie ha sido utilizado con éxito
en algunos casos interesantes, entre los que destacan: (a) estudio de los meca-
nismos moleculares del quorum sensing en la bacteria Vibrio Fischeri [140]; (b)
análisis de una ruta señalizadora apoptótica mediatizada por la protéına FAS
[34]; y (c) demostración de la robustez de una cascada de señales relacionadas
con el factor de crecimiento epidérmico [123].

Es interesante hacer notar que el algoritmo multicompartimental de Gi-
llespie tiene problemas de eficiencia debido a que el algoritmo clásico debe
aplicarse en reiteradas ocasiones. Ahora bien, existen casos en los que la apro-
ximación continua y determinista puede ser considerada, proporcionando re-
sultados aceptables. Entonces, en estos casos es posible usar una especie de
“versión determinista” del algoritmo multicompartimental de Gillespie, deno-
minada algoritmo determinista de tiempo de espera. Este nuevo algoritmo me-
jora notablemente su eficiencia (para más detalles acerca del algoritmo citado,
ver [134])

3.3.2. Dos algoritmos de simulación para sistemas P de
dinámica de poblaciones

Un algoritmo de simulación de un sistema P de dinámica de poblaciones
(escribiremos brevemente sistema PDP) debe ser capaz de representar los
distintos ingredientes sintácticos (estructura de membranas, multiconjunto de
objetos, reglas, etc.) y de reproducir fielmente la semántica (cómo se aplican
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las reglas) del modelo computacional. Entre las propiedades semánticas que
debeŕıan de ser reflejadas en un algoritmo de simulación de sistemas PDP
destacamos las siguientes: (a) el comportamiento probabiĺıstico; es decir, la
reproducción de la aleatoriedad inherente a los procesos de la naturaleza; (b)
la competición de recursos; es decir, las reglas dictaminan cómo evolucionan
grupos de individuos, y además, cómo éstos compiten entre śı; (c) la maxima-
lidad del modelo; es decir, la capacidad de ejecutar “todas las reglas posibles”
en cada paso de computación (tras esa aplicación no deben quedar objetos
que puedan evolucionar por alguna regla del sistema); y (c) la consistencia de
reglas en cuanto a las cargas de las partes derecha de las reglas aplicadas.

A continuación, vamos a introducir algunos conceptos previos que serán
utilizados en la descripción de los algoritmos de simulación. Estos conceptos
están asociados a un sistema PDP arbitrario de grado (q,m) con T unidades
de tiempo (G,Γ,Σ, µ, T,Π1, . . . ,Πn,R, E1, . . . , Em,RE)

Definición 3.4. La parte izquierda de las reglas se define como sigue:

(a) Dada una regla r ∈ R de la forma u[v]αi → u′[v′]α
′
i donde 1 ≤ i ≤ q,

α, α′ ∈ {0,+,−} y u, v, u′, v′ ∈Mf (Γ):

La parte izquierda de r es LHS(r) = (i, α, u, v). La carga de LHS(r)
es charge(LHS(r)) = α.

La parte derecha de r es RHS(r) = (i, α′, u′, v′). La carga de RHS(r)
es charge(RHS(r)) = α′.

La carga de LHS(r) es la segunda componente de la tupla (análogamente
para RHS(r)).

(b) Dada una regla r ∈ RE de la forma (x)ej
p−−−→ (y1)ej1 · · · (yh)ejh donde

ej ∈ V y x, y1, . . . , yh ∈ Σ:

La parte izquierda de r es LHS(r) = (ej, x).

La parte derecha de r es RHS(r) = (ej1 , y1) · · · (ejh , yh).

Definición 3.5. Dados x ∈ Γ, l ∈ H, y r ∈ R tales que LHS(r) = (i, α, u, v),
diremos que (x, l) aparece en LHS(r) con multiplicidad k en cualquiera de los
siguientes casos:

l = i, y la multiplicidad de x en el multiconjunto v es k.

l es la etiqueta de la membrana padre de i, y la multiplicidad de x en el
multiconjunto u es k.
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Definición 3.6. Se dice que un conjunto A de reglas de R es consistente si
para cada i ∈ {1, . . . , q} y cada α ∈ {0,+,−} existe α′ ∈ {0,+,−} verificando
la siguiente condición: para cada regla r ∈ A tal que la parte izquierda sea del
tipo (i, α, u, v) se tiene que charge(RHS(r)) = α′.

Dicho con otras palabras, un conjunto de reglas se dice que es consistente
si todas las reglas de ese conjunto pueden ser aplicadas de manera simultánea
en un paso de computación; es decir, en esa aplicación no se produce ningún
conflicto a la hora de asignar nuevas cargas eléctricas a las membranas afecta-
das.

Definición 3.7. Se dice que una regla r ∈ R es consistente con un conjunto
A consistente de reglas de R si el conjunto A∪{r} es un conjunto consistente
de reglas.

Es decir, una regla r ∈ R es consistente con un conjunto A consistente de
reglas de R si r se puede aplicar simultáneamente con las reglas del conjunto
A en un paso de computación, sin que exista conflicto alguno con la asignación
de cargas a las membranas afectadas.

3.3.3. Direct Non-Deterministic distribution with Pro-
babilities (DNDP)

En esta sección describimos el primero de los algoritmos propuestos en este
trabajo para la simulación de sistemas PDP. Se denomina algoritmo DNDP [44,
45] (Direct Non-Deterministic distribution with Probabilities) y está inspirado
en el algoritmo DND [107] con extensión para probabilidades. La entrada es
un sistema PDP de grado (q,m) con T unidades de tiempo.

El Algoritmo 3.3.1 describe la rutina principal del algoritmo DNDP. Como
se puede observar, el algoritmo está estructurado, básicamente, en tres fases:
(a) inicialización; (b) selección; y (c) ejecución.

La fase de inicialización de estructura de datos se describe en el siguiente
Algoritmo 3.3.2.

La fase selección se compone de dos “micro fases”: la primera fase (Algo-
ritmo 3.3.3) y la segunda fase (Algoritmo 3.3.4). La primera fase de selección
realiza un recorrido de las reglas (sin considerar bloques) de forma aleatoria.
Cada vez que se elige una regla, se selecciona un número aleatorio de veces
según la distribución binomial con el número de aplicaciones posibles, aśı como
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Algoritmo 3.3.1 PROCEDIMIENTO PRINCIPAL DNDP

Entrada: Un sistema PDP de grado (q,m) con q ≥ 1, m ≥ 1, con T unidades
de tiempo, T ≥ 1.

1: C0 ← la configuración inicial del sistema.
2: para t ← 0 to T − 1 hacer
3: C ′t ← Ct
4: INICIALIZACIÓN . (Algoritmo 3.3.2)
5: PRIMERA FASE DE SELECCIÓN : consistencia . (Algoritmo 3.3.3)
6: SEGUNDA FASE DE SELECCIÓN : maximalidad . (Algoritmo 3.3.4)
7: EJECUCIÓN . (Algoritmo 3.3.5)
8: Ct+1 ← C ′t
9: fin para

Algoritmo 3.3.2 INICIALIZACIÓN DNDP

1: para j ← 1 a m hacer
2: RE,j ← conjunto ordenado de reglas de RE asociadas con el entorno j
3: Aj ← conjunto ordenado de reglas de RE,j con probabilidad > 0 en paso t
4: LCj ← conjunto ordenado de pares 〈label, charge〉 para todas las membranas

de Ct contenidas en el entorno j
5: Bj ← ∅
6: para cada 〈h, α〉 ∈ LCj (siguiendo el orden establecido) hacer
7: Bj ← Bj ∪ conjunto ordenado de reglas de RΠj cuya probabilidad es

> 0 en el paso t para el entorno j
8: fin para
9: fin para

la probabilidad asociada. Es importante resaltar que la configuración de par-
tida (en realidad se trabajará con una copia de ella) se irá actualizando en el
sentido de consumir los objetos que corresponden a la aplicación de las reglas
seleccionadas. De esta manera, en ulteriores consultas se sabrá exactamente
con qué elementos se dispone a la hora de seleccionar nuevas reglas. Las reglas
son elegidas según un orden aleatorio, y cada una se selecciona si su aplica-
ción es consistente con el conjunto de reglas ya seleccionadas. Al final de esta
primera fase se obtiene un multiconjunto consistente de reglas aplicables a la
configuración actual.

La segunda fase de selección tiene como objetivo garantizar que el conjun-
to de reglas a aplicar para realizar un paso de computación del sistema, sea
maximal. Para ello, se recorre el conjunto de reglas seleccionadas, una a una,
de tal manera que si sigue siendo aplicable a la configuración actual, entonces
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Algoritmo 3.3.3 PRIMERA FASE DE SELECCIÓN DNDP: CONSISTEN-
CIA
1: para j ← 1 a m hacer
2: Rj ← ∅
3: Dj ← Aj ∪Bj con un orden aleatorio
4: para cada r ∈ Dj (siguiendo el orden considerado) hacer
5: M ← máximo número de veces que r es aplicable a C ′t
6: si r es consistente con las reglas en Rj ∧M > 0 entonces
7: N ← máximo numero de veces que r es aplicable a Ct
8: n← mı́n{M,Fb(N, pr,j(t))}
9: C ′t ← C ′t − n · LHS(r)

10: Rj ← Rj ∪ {< r, n >}
11: fin si
12: fin para
13: fin para

se aplicará el máximo número de veces que sea posible. Al final de esta fase se
obtiene un multiconjunto consistente y maximal de reglas aplicables.

Algoritmo 3.3.4 SEGUNDA FASE DE SELECCIÓN: MAXIMALIDAD

1: para j ← 1 a m hacer
2: Rj ← Rj con un orden según la probabilidad de reglas, de mayor a menor
3: para cada < r, n >∈ Rj (siguiendo el orden seleccionado) hacer
4: si n > 0 ∨ (r es consistente con las reglas en Rj) entonces
5: M ← máximo número de veces que r es aplicable a C ′t
6: si M > 0 entonces
7: Rj ← Rj ∪ {< r,M >}
8: C ′t ← C ′t −M · LHS(r)
9: fin si

10: fin si
11: fin para
12: fin para

Finalmente, en la fase de ejecución se actualiza la configuración produ-
ciendo los objetos que correspondan de acuerdo con las partes derechas de las
reglas que se están aplicando en ese paso (y con las multiplicidades corres-
pondientes). A la vez, en este paso se actualizan las cargas de las membranas
afectadas por la aplicación de las reglas de acuerdo con las cargas que aparecen
en las partes derechas de las reglas aplicadas.
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Algoritmo 3.3.5 EJECUCIÓN DNDP

1: para cada < r, n >∈ Rj , n > 0 hacer
2: C ′t ← C ′t + n ·RHS(r)
3: Actualizar la carga eléctrica de C ′t de acuerdo a RHS(r)
4: fin para

3.3.4. Direct distribution based on Consistent
Blocks Algorithm (DCBA)

En el algoritmo DNDP, las reglas se seleccionan de acuerdo con sus proba-
bilidades de forma uniforme y, por tanto, adolece de un sesgo hacia aquellas
que tienen menor probabilidad. Esta sección introduce un algoritmo reciente,
conocido como Direct distribution based on Consistent Blocks Algorithm (DC-
BA) [43, 42] que permite subsanar la deficiencia antes mencionada, realizando
una distribución uniforme de los recursos a aquellos bloques (conjuntos de
reglas que tienen la misma parte izquierda) que compiten por ellos (con inter-
sección en las partes izquierdas). Para ello, se hará uso de un nuevo concepto
denominado bloque consistente.

El mecanismo de selección del DCBA parte del supuesto de que las re-
glas en R y RE pueden ser clasificadas en bloques consistentes; es decir, en
conjuntos de reglas que, además de tener la misma parte izquierda, son con-
juntos consistentes en el sentido de que las reglas de tales bloques pueden ser
ejecutadas todas ellas de manera simultánea en un paso de computación.

Definición 3.8. Las reglas del sistema pueden ser clasificadas en bloques:

(a) Para cada i ∈ {1, . . . , q}, α ∈ {0,+,−} y u, v ∈Mf (Γ), el bloque asocia-
do a la tupla (i, α, u, v) se define como sigue:

Bi,α,u,v = {r ∈ R : LHS(r) = (i, α, u, v)}

(b) Para cada entorno ej y cada objeto x ∈ Σ, el bloque asociado al par
(ej, x) se define como sigue:

Bej ,x = {r ∈ RE : LHS(r) = (ej, x)}

Definición 3.9. Se dice que un bloque Bi,α,u,v es consistente si y solo si existe
α′ tal que, para cada r ∈ Bi,α,u,v, charge(RHS(r)) = α′.
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Es decir, un bloque consistente (de reglas de R) es un conjunto consistente
de reglas. Es obvio que todo conjunto de reglas del entorno es consistente en el
sentido de que todas ellas pueden ser aplicadas de manera simultánea debido
a la no existencia conflicto de cargas.

Definición 3.10. Dada una tupla (i, α, α′, u, v), con 1 ≤ i ≤ q, α, α′ ∈
{0,+,−}, u, v ∈ Γ∗, el bloque asociado a dicha tupla es el conjunto siguiente:

Bi,α,α′,u,v = {r ∈ R : LHS(r) = (i, α, u, v) ∧ charge(RHS(r)) = α′}

Por abuso del lenguaje, diremos que la parte izquierda de un bloque B, que
notaremos por LHS(B), es la parte izquierda de cualquier regla del bloque.

Definición 3.11. Diremos que dos bloques Bi1,α1,α′1,u1,v1
y Bi2,α2,α′2,u2,v2

son
mutuamente consistentes si y solo si (i1 = i2 ∧ α1 = α2)⇒ (α′1 = α′2).

Definición 3.12. Un conjunto de bloques B = {B1, B2, . . . , Bs} es mutua-
mente consistente si y solo si ∀i, j (Bi y Bj son mutuamente consistentes).

3.3.5. Pseudocódigo del DCBA

El Algoritmo 3.3.6 describe la rutina principal del algoritmo DCBA. Se
observa que el algoritmo está estructurado, básicamente, en tres fases: (a)
inicialización; (b) selección; y (c) ejecución.

Algoritmo 3.3.6 PROCEDIMIENTO PRINCIPAL DCBA

Entrada: Un sistema PDP de grado (q,m) con q ≥ 1, m ≥ 1, con T unidades
de tiempo, T ≥ 1 y A ≥ 1 (Precisión).

1: C0 ← la configuración inicial del sistema
2: INICIALIZACION . (Algoritmo 3.3.7)
3: para t ← 1 a T hacer
4: Calcular funciones de probabilidad fr,j(t) y p(t).
5: C ′t ← Ct−1

6: SELECCIÓN de reglas:

• FASE 1 : distribución . (Algoritmo 3.3.8)

• FASE 2 : maximalidad . (Algoritmo 3.3.9)

• FASE 3 : probabilidades . (Algoritmo 3.3.10)

7: EJECUCIÓN de reglas. . (Algoritmo 3.3.11)
8: Ct ← C ′t
9: fin para



Caṕıtulo 3. Modelización computacional basada en Membrane Computing 98

Por cuestiones técnicas, en la entrada del algoritmo se considera un paráme-
tro A cuyo objetivo es repetir A veces un determinado ciclo a fin de reducir al
mı́nimo la fase de maximalidad que puede introducir desajustes en los resul-
tados.

En la fase de inicialización (Algoritmo 3.3.7) se construye una tabla estática
(T ), en cuyas filas se disponen los bloques y en las columnas se disponen los
objetos del alfabeto asociado a cada compartimento (membrana/entorno) del
sistema. La tabla asocia bloques y objetos a cada membrana según las partes
izquierdas de los bloques. Esta información se complementa con los bloques
asociados a las reglas de comunicación entre entornos.

Algoritmo 3.3.7 INICIALIZACIÓN

1: Construcción de la tabla de distribución estática T :

Etiquetas de columna: bloques Bi,α,α′,u,v de R.

Etiquetas de fila: pares (x, i), para todo objeto x ∈ Γ, y 0 ≤ i ≤ q.
En cada celda de la tabla poner 1

k si el objeto de la fila aparece en la LHS
del bloque de la columna con multiplicidad k.

2: para j = 1 a m hacer . (Construir las tablas estáticas expandidas Tj)
3: Tj ← T . . (Inicializar la tabla con la original T )
4: Añadir una fila para cada bloque Bej ,x de RE , con el valor 1 en la fila (x, 0).

5: Inicializar los multiconjuntos Bj
sel ← ∅ y Rjsel ← ∅

6: fin para

Observación 3.1. Cada columna de las tablas Tj contiene la información
correspondiente a la parte izquierda de un bloque.

Observación 3.2. Cada fila de las tablas Tj contiene la información relacio-
nada con la competición por objetos: dado un objeto, la fila indica cuáles son
los bloques que hacen uso de él para su aplicación.

En el algoritmo DCBA, la fase de selección se estructura en tres micro fases:
(a) fase 1 de distribución (donde se calculan las aplicaciones de los bloques
mediante el uso de la tabla de distribución); (b) fase 2 de maximalidad (donde
se asegura una aplicación maximal de los bloques seleccionados); y (c) fase 3
de probabilidad (donde se traduce la selección de bloques a selección de reglas
mediante el uso de números aleatorios con distribución normal). Refiérase a [43]
para una explicación mas detallada con ejemplos de cómo aplicar el algoritmo.
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En la fase 1 de distribución, se calcula el número de veces que se apli-
cará cada bloque, utilizando, para ello, una tabla de distribución.

Esta fase utiliza tres procedimientos de filtros auxiliares. El Filtro 1 des-
carta las columnas de la tabla correspondientes a bloques no aplicables por
discrepancia de cargas en la parte izquierda y la configuración C ′t. El Filtro
2 descarta las columnas con objetos en la parte izquierda que no aparecen en
C ′t. Finalmente, a fin de ahorrar espacio en la tabla, el Filtro 3 descarta filas
vaćıas. Estos tres filtros son aplicados al comienzo de la Fase 1, y el resultado
es una tabla dinámica T tj .
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Algoritmo 3.3.8 FASE DE SELECCIÓN 1: DISTRIBUCIÓN

1: para j = 1 a m hacer . (Por cada entorno ej)
2: Aplicar filtros a la tabla Tj , usando C ′t y obteniendo T tj :

a. T tj ← Tj
b. Filtro 1 (T tj , C ′t).
c. Filtro 2 (T tj , C ′t).
d. Comprobar la mutua consistencia para los bloques restantes en T tj .

Si existe al menos una inconsistencia entonces reportar el error, y
acabar la ejecución (en caso de no activar el paso 3).

e. Filtro 3 (T tj , C ′t).
3: (OPCIONAL) Generar un conjunto Stj de sub-tablas de T tj , formado por los

conjuntos de bloques mutuamente consistentes, de forma maximal en
T tj . Reemplazar T tj con una tabla elegida aleatoriamente de Stj .

4: a← 1
5: repeat
6: para cada fila X en T tj hacer
7: RowSumX,t,j ← suma total de valores no nulos en la fila X.
8: fin para
9: T Vtj ← T tj . (Una copia temporal)

10: para cada posición no nula (X,Y ) en T tj hacer
11: multX,t,j ← multiplicidad en C ′t y ej del objeto en fila X.

12: T Vtj(X,Y )← bmultX,t,j ·
(T t

j (X,Y ))2

RowSumX,t,j
c

13: fin para
14: para cada columna no filtrada, etiquetada por el bloque B, en T tj hacer

15: Na
B ← mı́nX∈rows(T t

j )(T Vtj(X,B)) . (El mı́nimo de la columna)

16: Bj
sel ← Bj

sel + {BNa
B} . (Acumular el valor al total)

17: C ′t ← C ′t − LHS(B) ·Na
B . (Eliminar el LHS del bloque)

18: fin para
19: Filtro 2 (T tj , C ′t)
20: Filtro 3 (T tj , C ′t)
21: a← a+ 1
22: until (a > A) ∨ (Todos los mı́nimos del paso 15 son 0)
23: fin para

En la fase 2 de maximalidad se trata de asegurar que se ejecute un multi-
conjunto maximal de reglas del sistema, a través de una aplicación maximal
de los bloques seleccionados.
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Algoritmo 3.3.9 FASE DE SELECCIÓN 2: MAXIMALIDAD

1: para j = 1 a m hacer . (Para cada entorno ej)
2: Elegir un orden aleatorio de los bloques restantes en la tabla T tj .
3: para cada bloque B, siguiendo el orden impuesto hacer
4: NB ← número de aplicaciones posibles de B en C ′t.
5: Bj

sel ← Bj
sel + {BNB} . (Acumular el valor al total)

6: C ′t ← C ′t − LHS(B) ·NB . (Eliminar la LHS del bloque B, NB veces.)
7: fin para
8: fin para

En la fase 3 de probabilidad se traduce la selección de bloques a selección
de reglas mediante el uso de números aleatorios con distribución normal.

Algoritmo 3.3.10 FASE DE SELECCIÓN 3: PROBABILIDAD

1: para j = 1 a m hacer . (Para cada entorno ej)

2: para cada bloque BNB ∈ Bj
sel hacer

3: Calcular {n1, . . . , nl}, con una multinomial M(NB, g1, . . . , gl) según
las probabilidades de las reglas r1, . . . , rl del bloque.

4: para k = 1 a l hacer
5: Rjsel ← Rjsel + {rnk

k }.
6: fin para
7: fin para
8: Bj

sel ← ∅. . (Útil para la siguiente iteración)
9: fin para

Finalmente, el Algoritmo 3.3.11 describe la fase de ejecución

Algoritmo 3.3.11 EJECUCIÓN

1: para j = 1 a m hacer . (Para cada entorno ej)

2: para cada regla rn ∈ Rjsel hacer . (Aplicar las RHS de las reglas)
3: C ′t ← C ′t + n ·RHS(r)
4: Actualizar las cargas eléctricas de C ′t con RHS(r).
5: fin para
6: Rjsel ← ∅. . (Útil para la siguiente iteración)
7: fin para
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En la fase de ejecución se actualiza la configuración produciendo los objetos
que correspondan de acuerdo con las partes derechas de las reglas que se están
aplicando en ese paso (y con las multiplicidades correspondientes). A la vez, en
este paso se actualizan las cargas de las membranas afectadas por la aplicación
de las reglas de acuerdo con las cargas que aparecen en las partes derechas de
las reglas aplicadas.

Para más información y detalles de los algoritmos introducidos, refiéra-
se a los art́ıculos correspondientes. El algoritmo DNDP se describe en [44],
en donde se realiza una comparativa de comportamiento y rendimiento con
el algoritmo BBB (Binomial Block Based simulation algorithm), utilizando
pLinguaCore y una implementación paralela en Java. De manera adicional, en
[45] se presentó una verificación formal del algoritmo DNDP, demostrando la
corrección del objetivo de cada módulo (o fase) que forma el algoritmo. En
[43, 42] se presentó el algoritmo DCBA. En el mismo se incluyó una validación
experimental, tanto del algoritmo DNDP como del DCBA, con el modelo de
un ecosistema real relacionado con el quebrantahuesos en el Pirineo Catalán.



Parte II

Cuerpo
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4
MeCoSim: Un entorno visual de

simulación de propósito general para la
computación celular con membranas

El presente caṕıtulo se centra en la descripción del entorno de simula-
ción MeCoSim, software de propósito general en el ámbito de la computación
celular con membranas. La primera sección presenta una introducción a la
herramienta, partiendo de sus oŕıgenes y estableciendo los objetivos que se
pretenden alcanzar. La siguiente sección se centra en la explicación detallada
de la estructura y las funcionalidades presentes en MeCoSim. Finalmente, en
la tercera sección se establecen los puntos principales de una metodoloǵıa pro-
puesta para la solución de problemas en el ámbito de sistemas P a través de
la modelización y simulación, que se complementa con una bateŕıa de funcio-
nalidades adicionales para diseñadores de sistemas P y usuarios finales de las
aplicaciones basadas en MeCoSim.
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4.1. Introducción y objetivos

Los sistemas P son los dispositivos computacionales del modelo de compu-
tación celular con membranas. En la actualidad, estos sistemas no han sido
implementados aún ni en medios electrónicos ni en medios bioqúımicos; es de-
cir, no existe una máquina real que capture las caracteŕısticas semánticas los
sistemas P. Se precisaŕıa para ello de una máquina, en principio biológica, que
fuera capaz de llevar a cabo las operaciones, las primitivas concebidas dentro
del modelo de computación.

La ausencia de máquinas reales capaces de ejecutar las instrucciones en la
forma descrita en el modelo teórico no impide, por ejemplo, el estudio detallado
de la potencia computacional de los dispositivos, de la eficiencia computacional
de distintas variantes del modelo, ni de la verificación y validación formal de de-
terminadas propiedades que eventualmente satisfacen ciertos modelos basados
en sistemas P. Tampoco es óbice para conocer el resultado de una computación
“ejecutada” sobre el modelo teórico, abstracto. De este modo, dada una cierta
variante de sistema P, se podrá realizar la traza de una computación en papel;
en caso de variantes no deterministas, probabiĺısticas o estocásticas, lógica-
mente, esta computación no será única. En el caso de sistemas P confluentes,
el resultado final dependerá exclusivamente de la configuración inicial y, por
tanto, será suficiente ejecutar la traza de una computación.

Llevar a cabo manualmente una traza de cada posible computación de
un sistema P concreto que suscite nuestro interés resultaŕıa no solamente te-
dioso sino que, en el caso de instancias de una entidad significativa, con un
tamaño grande, la tarea seŕıa inviable en la práctica, por consumir un tiempo
excesivo, inabordable. Por ello, tanto si estamos interesados en analizar una
variante de sistemas P como si queremos estudiar las propiedades de una so-
lución espećıfica, o la evolución y/o resultado de una computación asociada
a una instancia de un problema, debeŕıamos ejecutar esa computación sobre
una máquina real que, al menos, se comporte de acuerdo a los preceptos teóri-
cos del modelo de computación considerado. Para ello, hemos de acudir a las
máquinas actualmente existentes, a saber, los ordenadores electrónicos. Sobre
estos dispositivos desarrollamos simuladores de las máquinas teóricas tratando
de reproducir el comportamiento que tendŕıa la máquina real en términos de
computación aunque sin la ventaja de la inspiración biológica de ésta, que im-
plica un paralelismo inherente real, ejecución simultánea de tareas/reacciones
qúımicas, comunicación entre distintos compartimentos jerarquizados, etc.
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Un simulador debe reproducir el mismo comportamiento que una máquina
virtual, en términos de computación. Ahora bien, es muy diferente plantearse
como objetivo mimetizar una computación concreta de la que se haya estudiado
la traza, o bien tratar de buscar un diseño genérico que pueda servir para
cualquier sistema P de una cierta variante. En este sentido, en el ámbito de
los sistemas P se han venido siguiendo dos enfoques principales:

1. Desarrollar un simulador ad-hoc para una solución espećıfica a un pro-
blema, bien para una instancia o para distintas instancias del mismo.

2. Desarrollar un simulador general para una determinada variante de sis-
temas P, capturando todos los ingredientes del modelo de computación
teórico.

La mayor parte de los desarrollos realizados por distintos grupos de in-
vestigación se ha centrado fundamentalmente en el primero de los enfoques
presentados, proporcionando simuladores capaces de resolver problemas con-
cretos, simular soluciones espećıficas de problemas o incluso instancias concre-
tas. Otras herramientas han estado enfocadas al análisis o la verificación de
una solución concreta en el ámbito de los sistemas P.

El segundo enfoque ha recibido con carácter general menor atención fuera
del grupo de investigación en Computación Natural de Sevilla, debido a que el
esfuerzo de otros grupos se ha focalizado en la consecución de otros objetivos,
desde el estudio teórico de las variantes al desarrollo de soluciones que resuel-
van problemas de interés. Por nuestra parte, estamos interesados en proporcio-
nar las mejores soluciones posibles siguiendo el segundo enfoque, tratando de
desarrollar simuladores del modelo de computación con todos sus ingredientes.
Otras iniciativas en este sentido seŕıan aplicaciones como Infobiotics o Meta
P-Lab.

Nuestra visión va encaminada incluso un poco más allá, hacia un tercer
enfoque: desarrollar simuladores que cubran un espectro de variantes de sis-
temas P lo más amplio posible. Estas variantes deben cubrir un amplio ran-
go, tanto en términos de estructura (disposición jerárquica –Cell-Like–, grafo
plano –Tissue-Like, Spiking, kernel– o grafo cuyos nodos contienen, a su vez,
árboles –multientorno, PDP systems–); como en términos de ingredientes con-
templados (disolución, división, creación de membranas, catalizadores, cargas,
guardas, comunicación symport/antiport, parada, etc.); y también en lo que
respecta a la semántica (ejecución secuencial, con prioridades, no determinista
maximal/minimal, probabiĺıstica, estocástica, etc.).
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Para lograr este objetivo, se desarrollaron en el seno del grupo citado un
amplio conjunto de simuladores para distintas variantes de sistemas P, todos
ellos siguiendo la filosof́ıa antes comentada, que permite la simulación de mu-
chas variantes de sistemas P que operen a modo de células, tejidos o neuronas.
La mayor parte de estos simuladores se encuentran disponibles en la biblioteca
pLinguaCore.

Dada la naturaleza de propósito general de nuestro enfoque, a la hora de
emplear el simulador para realizar la computación de una solución de un pro-
blema mediante una variante de sistema P, deberemos comenzar especificando
el sistema P a simular y analizar. Para llevar a cabo esta tarea, contamos con el
lenguaje P-Lingua, que nos permite especificar una gran cantidad de variantes
(ver [8]).

Ambos elementos comentados, tanto el lenguaje de especificación P-Lingua
como sus intérpretes/parsers y simuladores incluidos en pLinguaCore, consti-
tuyen conjuntamente un completo entorno de programación para Membrane
Computing, que permite especificar sistemas P también en formato xml, y
está abierto a posibles extensiones a formatos adicionales.

Dado un problema abstracto, por ejemplo el problema SAT , el sistema P
(correspondiente a una determinada variante) que describe una solución al
problema se escribirá t́ıpicamente en un archivo con extensión .pli, conteniendo
la especificación del sistema P. Por ejemplo, en el caso de un sistema P que
trabaja a modo de célula, se especificará:

Su estructura de membranas.

Su conjunto de reglas.

Sus multiconjuntos iniciales presentes en las distintas regiones.

Este archivo especificaŕıa el sistema P asociado a una solución del problema
y que deberá contener los parámetros de una instancia genérica del problema,
a saber, en el caso del problema SAT , el número n de variables y el número
m de cláusulas concreto, es decir, una instancia de la solución al problema
planteado. A partir de esta especificación, nuestro entorno permitirá simular
una computación dando valores concretos a los parámetros (en el ejemplo, a n
y a m). De esta manera, se proporciona una familia de sistemas P en los que,
en nuestro caso, el conjunto de reglas, el alfabeto, los multiconjuntos iniciales
e incluso la estructura de membranas dependeŕıa de los valores asignados a
unos parámetros iniciales.
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El procedimiento llevado a cabo habitualmente en el entorno de P-Lingua
consiste en la definición de la familia de sistemas P en un fichero con exten-
sión .pli que contenga, además, los posibles parámetros, tanto si se trata de
parámetros asociados al tamaño de instancia, como n y m en el ejemplo ante-
rior, como parámetros que especifiquen una y sólo una instancia del problema.
De esta forma, la simulación de instancias de distinto tamaño, o de instancias
distintas del mismo tamaño, requiere la instanciación del fichero de modelo
.pli, mediante la asignación de valores a los parámetros. Para cada instancia,
se podrá lanzar mediante una ĺınea de comandos un programa que ejecute la
simulación de una computación.

A través del entorno descrito, el diseñador del sistema P tiene el control
tanto de la definición de la familia, como de la introducción de los valores
espećıficos de los parámetros para cada instancia del problema. Este enfoque
ha demostrado ser muy útil para la definición de sistemas P o familias en las
que el usuario del simulador es precisamente la persona que ha diseñado el
sistema P; es decir, casos en los que la persona que va a usar el simulador para
resolver su problema es la misma que quien ha diseñado una solución mediante
sistemas P.

No obstante, se podŕıa plantear, como de hecho ocurre con frecuencia, que
un usuario final necesitara resolver un problema (por ejemplo, la satisfactibi-
lidad de una fórmula proposicional, la posibilidad de colorear un determinado
grafo, o analizar la evolución de un ecosistema real) que podŕıa ser aborda-
do exitosamente en el marco de los sistemas P. Este usuario no tiene por
qué conocer nada acerca de dicho marco, pero necesita proporcionar los datos
espećıficos de la instancia concreta del problema en el que está interesado (la
fórmula proposicional o los vértices y aristas del grafo, en los ejemplos anterio-
res), de forma que se generen internamente de forma transparente al usuario
los parámetros correspondientes para instanciar un sistema P que resuelva la
instancia.

Por otra parte, seŕıa deseable que el propio diseñador de sistemas P pudiera
disponer con carácter general de facilidades para dotar de distintas instancias
del problema a los simuladores, más allá de los archivos de texto con formato
.pli, facilitando aśı la prueba y depuración de los modelos. Por tanto, seŕıa
interesante disponer de entornos de simulación de más alto nivel, en lugar de
acudir a la ĺınea de comandos o tener que modificar el archivo .pli para cada
instancia. Asimismo, también seŕıa conveniente aportar mecanismos para el
análisis visual de los sistemas P, al margen de la salida textual proporcionada
por pLinguaCore.
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El doble objetivo planteado, proporcionar un entorno integrado de más alto
nivel para la modelización, edición, depuración, simulación, análisis y visuali-
zación de sistemas P, aśı como un entorno de simulación para que los usuarios
finales puedan introducir distintas instancias de los problemas, constituye el
punto de partida para el desarrollo de un entorno visual de propósito general
conocido como MeCoSim (Membrane Computing Simulator).

La detección de esta necesidad se produjo en el contexto de la simulación
de modelos analizando la evolución de ecosistemas reales. Los sistemas P di-
señados para simular y estudiar la dinámica de poblaciones del quebrantahue-
sos en el área pirenaico catalana, especie en peligro de extinción en nuestro
páıs, aśı como la evolución de la población de larvas e individuos adultos de
mejillón cebra en el embalse de Ribarroja, gestionado por la compañ́ıa Endesa
S.A., precisaron del desarrollo de aplicaciones software que permitieran la in-
troducción de distintos escenarios iniciales y la visualización de determinadas
salidas procesadas, mostrando objetos concretos en determinadas regiones de
las configuraciones del sistema P a lo largo de las computaciones. Estas apli-
caciones de propósito espećıfico requirieron un importante esfuerzo de análisis,
diseño y desarrollo de software, y eran necesarias para atacar los citados pro-
blemas desde un enfoque de modelización y simulación, tanto para el diseñador
de sistemas P como para el usuario final que lanzaba las simulaciones y ana-
lizaba las salidas del sistema ante los posibles escenarios de interés para el
problema objeto de estudio.

Una vez diseñados diversos modelos de ecosistemas, se identificaron una
serie de necesidades comunes. Dado el esfuerzo requerido de desarrollo y man-
tenimiento adaptativo de software, se concluyó que no era viable asumir el
coste de desarrollo y mantenimiento que requeŕıa cada problema espećıfico en
el ámbito de los ecosistemas. El objetivo planteado, por tanto, no fue otro
que diseñar y desarrollar una aplicación software capaz de proporcionar los
mecanismos necesarios para la definición de aplicaciones de simulación pa-
ra cada ecosistema a estudiar, incluyendo interfaces de usuario adaptadas al
problema y evitando la necesidad de desarrollos a medida. En este sentido,
más que un entorno de simulación, MeCoSim podŕıa ser considerada como
un meta-entorno o meta-aplicación de simulación que permite la definición de
aplicaciones de simulación para cada problema particular. De forma resumida,
podemos considerar que nuestra meta-aplicación, nuestro entorno integrado,
nace para proporcionar (de la forma más automática y amigable posible) los
mecanismos que permitan definir para cada problema, para cada aplicación de
simulación concreta, las necesidades identificadas en los distintos ecosistemas.
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1. Mecanismos de entrada para indicar los datos del problema, que darán
lugar a parámetros espećıficos para distintas instancias.

2. Mecanismos de generación de parámetros del sistema P para cada instan-
cia, a partir de los datos del problema correspondientes a cada instancia.

3. Mecanismos de salida para mostrar al usuario la información deseada
relativa a cada aplicación en cuestión (tablas de resultados, gráficas, etc.)

Estos primeros requisitos generales para nuestro meta-entorno general de
simulación permitiŕıan la definición de aplicaciones de simulación concretas.
Toda aplicación de simulación resultante de este enfoque debeŕıa, por tanto,
incluir las citadas entradas, parámetros y salidas fruto de la correspondien-
te definición, evitando aśı la necesidad de desarrollar aplicaciones software a
medida para cada problema, y limitando este proceso a la definición anterior
haciendo uso de los mecanismos proporcionados.

Más concretamente, para generar estas funcionalidades comunes adaptables
a cualquier aplicación, es necesario desarrollar mecanismos para especificar, en
cada aplicación particular:

Qué estructura/organización visual se desea.

Qué datos de entrada, en forma de tablas visuales en las que el usuario
pueda introducir la información.

Qué parámetros del modelo se generan a partir de las entradas.

Qué salidas se desean mostrar (qué datos proporcionar, con qué criterios,
a partir de los resultados de la simulación) y en qué formato (tablas de
salida, gráficos, etc.).

Al igual que un sistema P se puede definir por parte del diseñador mediante
un archivo .pli, se ha diseñado un mecanismo para la definición de aplicaciones
visuales de simulación mediante un archivo .xls, es decir, formato de hoja de
cálculo que puede generarse desde paquetes ofimáticos como Microsoft Office,
Open/Libre Office, etc. Este archivo definirá, por tanto, una aplicación basa-
da en MeCoSim, presentando las entradas, salidas y estructura deseada, de
forma que al ejecutarla y arrancar nos permita cargar el sistema P definido en
un .pli, introducir los datos espećıficos de una instancia a través de las tablas
de entrada (pudiendo guardar estos datos como archivo de escenario .ec2, o
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cargar uno previamente guardado) y simular el sistema P generado a partir
del archivo de modelo .pli, junto con los parámetros espećıficos del escenario
particular instanciados a partir de las tablas de entrada. Además, podemos
editar el archivo de modelo .pli y depurarlo simulando paso a paso.

Uno de los objetivos primordiales de la filosof́ıa subyacente de nuestro en-
foque es la separación de los posibles roles implicados en un proceso de mode-
lización y simulación, de tal manera que:

El usuario final proporciona los datos de campo sobre el problema en
cuestión, interactúa con el diseñador de sistemas P y le traslada las ne-
cesidades de información tanto de entrada (datos a proporcionar sobre
el fenómeno objeto de estudio) como de salida (información que estamos
interesados en conocer). También se encarga de contrastar los resultados
devueltos con los datos experimentales obtenidos en los mismos esce-
narios, permitiendo aśı que se puedan validar los modelos basados en
sistemas P. Este usuario necesita contar con una aplicación que le per-
mita introducir datos sobre determinados escenarios de interés y obtener
resultados. Para este usuario, la aplicación actúa como una caja negra
ya que no está interesado en los detalles propios del sistema P.

El diseñador de sistemas P es el encargado de seleccionar la variante
de modelo de computación dentro de los sistemas P a emplear, y de
especificar el modelo a partir de la abstracción del mundo real, según el
fenómeno en el que estamos interesados. Debe interactuar con el usuario
final para recabar información sobre el problema, seleccionar una variante
adecuada y trabajar intensamente en el diseño de un modelo que aborde
el problema estudiado y reproduzca lo más fielmente posible el fenómeno
objetivo.

Este diseñador deberá trasladar el modelo a una representación entendi-
ble por la máquina; en este caso, mediante un archivo .pli en lenguaje
P-Lingua. Este modelo deberá ser adaptado de forma que permita reci-
bir distintas instancias de la solución espećıfica al problema en cuestión.
Por lo tanto, se necesita recibir de algún modo distintas instancias del
problema, para lo que deberá definir una aplicación de simulación en
MeCoSim adaptada a la solución al problema a tratar.

Los datos correspondientes a distintas soluciones o distintos problemas
serán generalmente diferentes, implicaŕıan distintas necesidades de infor-
mación, por lo que requeriŕıan la definición de distintas aplicaciones de
simulación.
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El desarrollador de aplicaciones de simulación debe proporcionar el soft-
ware capaz de recibir entradas (modelo y datos/parámetros de escena-
rios de interés para los expertos), simular el sistema P instanciado en el
modelo con los datos suministrados y devolver la salida deseada. Este
proceso es diferente en cada problema a tratar y, por tanto, requeriŕıa
potencialmente el desarrollo de una aplicación virtual para cada pro-
blema particular a tratar. Este era el funcionamiento de la familia de
aplicaciones Ecosim 1.0, con distintas herramientas desarrolladas para la
simulación de la dinámica de distintos ecosistemas reales. En la práctica
esto resultaŕıa muy tedioso, y provocaŕıa un time to market excesivo des-
de el diseño del modelo hasta llevar a cabo las simulaciones y obtener los
datos depurados. Por lo tanto, la idea es evitar la necesidad de desarro-
llos a medida, eliminando aśı la necesidad de contar con un desarrollador
de software en el proceso de modelización y simulación.

Para cumplir con este objetivo, se requiere una herramienta de propósito
general que pueda adaptarse a las entradas, a la disposición general y a
la salida de cada problema particular. Esa es la filosof́ıa subyacente en
esta tesis, aśı como en el resultado fundamental (en términos de su apli-
cación práctica): MeCoSim. Esta herramienta puede ser considerada
un meta-simulador, en el sentido de que nos permite generar aplicacio-
nes de simulación adaptadas a cada problema particular. Para ello, debe
dotarse de la suficiente flexibilidad para que el diseñador de sistemas P
pueda definir una aplicación basada en MeCoSim, conteniendo las entra-
das, salidas, etc., determinadas por el usuario final, que la empleará para
llevar a cabo las simulaciones sobre los escenarios que considere de in-
terés. Junto a ese primer objetivo, MeCoSim pretende proporcionar una
bateŕıa de funcionalidades para todo tipo de sistemas P, incluyendo la
modelización, edición, depuración, simulación, análisis y visualización de
resultados. Estas funcionalidades principales pueden ser (y de hecho han
sido) extendidas.
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4.2. El software MeCoSim

Como se ha comentado en el apartado de introducción y objetivos, la filo-
sof́ıa de MeCoSim lleva a una clara separación de los posibles roles implicados
en el proceso de modelización y simulación de un determinado fenómeno: (a)
desarrollador de software; (b) diseñador de sistemas P; y (c) usuario final de
una aplicación de simulación. ¿Qué proporciona el software MeCoSim dentro
de este esquema?

Desarrollador

Desarrolla y libera

-Fin1

*

-Fin2

*

MeCoSim

MeCoSim 
Plugins

-Fin1

*

-Fin2

*
-Fin1

*
-Fin2

*

Diseñador

Personaliza
aplicación de simulación

-Fin1

*

-Fin2

*
MeCoSim

-Fin1

*

-Fin2

*
-Fin1

*
-Fin2

*
Proporciona el

modelo, el sistema P
Aplicación de 

simulación 
basada en 
MeCoSim

-Fin1

* -Fin2

*

Aplicación de 
simulación 
basada en 
MeCoSim

Usuario final

-Fin1

*

-Fin2

*

Proporciona datos de
entrada de escenarios

Lanza simulaciones

Formula hipótesis

-Fin1

*

-Fin2

*

Analiza los
resultados

Figura 4.1: Roles y usos de MeCoSim

Como se ilustra en la figura 4.1, el desarrollador de software desarrolla y
libera versiones de MeCoSim y/o sus plugins, de forma que tales versiones
queden a disposición de cualesquiera diseñadores de sistemas P y usuarios
finales potenciales.

El diseñador de sistemas P parte de una versión de MeCoSim, acompañada
de los plugins que han sido desarrollados. A partir de su funcionalidad general
define una aplicación de simulación personalizada, adaptada al problema par-
ticular. Mediante esta aplicación, puede llevar a cabo la depuración del modelo
y el análisis del sistema P correspondiente. La personalización de aplicaciones
de simulación no requiere conocimientos de programación, sino de sistemas P,
aśı como de sus computaciones y simulaciones, de ah́ı que la lleve a cabo el
diseñador.

Por su parte, el usuario final emplea la aplicación de simulación a medida
basada en MeCoSim, proporcionada por el diseñador (con el que interactúa,
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indicándole a éste las entradas y salidas que necesita), y estudia instancias de
la solución proporcionada al problema en cuestión.

Partiendo de los roles y usos resumidos en el esquema anterior, podemos
citar algunas de las funcionalidades principales de MeCoSim:

Entorno general para la simulación de modelos basados en sistemas P.
Este entorno se apoya en el framework de pLinguaCore, de tal manera
que la aplicación de simulación por defecto, General, permite seleccionar
un archivo de modelo escrito en P-Lingua, un .pli, y realizar depuración
o simulación. Este entorno proporciona capacidades para la edición del
archivo de modelo, aśı como para la visualización de la estructura de
membranas o los multiconjuntos presentes en las distintas regiones, entre
otras cosas.

Mecanismo de definición de aplicaciones de simulación.
Estas aplicaciones constan de:

• Una estructura u organización jerárquica determinada por el usuario
diseñador a través de un archivo de configuración en formato .xls
(Excel, Calc).

• Una definición de entradas y salidas, cuya principal representación
será en forma de tablas de entrada, aceptando la introducción de
datos por parte del usuario; y de tablas de salida, mostrando infor-
mación obtenida de las computaciones.

• Salidas gráficas, proporcionando una definición de los campos sobre
los que generar las gráficas, lo cual requiere la definición de una
tabla de salida asociada a la gráfica, junto con la especificación de
los roles que cumplen los distintos datos a la hora de componer
las gráficas (categoŕıa, subcategoŕıa, serie, dato) y el establecimien-
to del tipo de gráfico (ĺıneas, barras, columnas apiladas o tarta).
Además, se pueden obtener salidas múltiples, compuestas por una
lista de valores indicando categoŕıas, de forma que al pulsar sobre
cada valor para la categoŕıa se muestre el gráfico adecuado, en lu-
gar de mostrar toda la información junta, lo que en ocasiones puede
resultar menos informativo. Estos son los casos de los gráficos de
ĺıneas y de barras múltiples.

Junto con la disposición/organización en pestañas, las tablas y los
gráficos, componentes básicos de la aplicación personalizada en cuan-
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to a su interfaz, se deben definir los dos elementos fundamentales
que se ilustran en los siguientes items.

• Parámetros: datos del modelo que van a variar según la instancia
concreta a tratar. Los usuarios van a proporcionar los datos median-
te las tablas de entrada ya mencionadas, pero es necesario definir
de algún modo cómo generar los parámetros del modelo a partir de
dichas tablas. Aśı, un parámetro podŕıa proceder directamente de
una tabla, pero también puede venir derivado de una operación a
partir de las tablas de entrada. Para ello se define todo un lenguaje
de generación de parámetros, como se describe en el apartado 4.2.1.

• Salidas: antes de obtener las tablas y gráficos de salida, tendremos
que indicar qué datos son los que se mostrarán. Estos datos par-
tirán fundamentalmente de datos de la computación, de distintas
configuraciones, poniendo el foco en los objetos que nos interesen
dentro de las configuraciones. El conjunto de datos de partida es
del tipo que aparece en la figura 4.2.

Figura 4.2: Salidas - Datos de partida

Durante la simulación, todas las configuraciones se almacenan según
este esquema en una base de datos (generalmente de tipo on-memory,
para minimizar el acceso a disco en la medida de lo posible). Aśı,
la definición de las salidas consiste en la selección de información
sobre lo almacenado, posiblemente incorporando parámetros de en-
trada o datos derivados teniendo en cuenta los mismos. Por ejemplo,
podŕıamos estar interesados en la densidad de larvas de mejillón ce-
bra, que se puede calcular haciendo uso de datos de simulación co-
rrespondiente a una larva con una cierta multiplicidad, junto con un
parámetro asociado al volumen de un determinado compartimento.

En consecuencia, se establece otro mecanismo para la selección, el
filtrado y la agrupación y ordenación de los datos de salida a partir
de la computación. Este mecanismo permite la anidación de salidas
partiendo de otras salidas previamente definidas.

Al final del proceso, el resultado de aplicar este mecanismo conlle-
vará la generación y ejecución de una consulta SQL contra la base
de datos. Los detalles de este lenguaje se describen en el aparta-
do 4.2.2.
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La aplicación general MeCoSim almacena todas las aplicaciones cargadas
previamente en una base de datos interna SQLite, conteniendo la información
inicialmente importada del archivo de configuración con extensión .xls. Esta
base de datos se compone de un sencillo fichero con extensión .db.

Cada vez que ejecutamos MeCoSim, aparece el listado de aplicaciones ba-
sadas en MeCoSim que tenemos disponibles en nuestra base de datos. Además,
existe la opción de añadir una nueva o de actualizar la configuración de una
existente a partir de un archivo de configuración .xls. La información que se al-
macena en la base de datos es de la naturaleza que podemos ver en el esquema
relacional de la figura 4.3.

Como se puede observar, la aplicación actual en ejecución se almacena, con
objeto de facilitar el uso de las funciones posteriores sobre la misma. Además,
se almacena la última configuración cargada (haciendo aśı más eficiente la
implantación de una nueva aplicación de simulación sobre un nuevo problema,
de tal manera que no haya que buscar el archivo conforme se vayan realizando
pequeños cambios hasta tener lista la aplicación).

Al ejecutar cualquiera de las aplicaciones, MeCoSim busca la información
asociada a la misma (por appId) y genera la aplicación visual correspondien-
te; es decir, presentando la estructura de pestañas, tablas de entrada, salidas,
etc. establecidas en su configuración. Por tanto, cada aplicación visual de si-
mulación será distinta, adaptada a la personalización requerida y reflejada en
el archivo de configuración. Esta aplicación estará preparada para cargar un
archivo de modelo y los datos propios de un escenario.

A la hora de cargar un modelo en MeCoSim, mediante la opción Model
>Set Model, los modelos aceptados son archivos basados en P-Lingua (con
extensión .pli), y por tanto la sintaxis debe ser acorde con la incluida en
la versión 4.0 de la biblioteca de software pLinguaCore. Además, la variante
de sistemas P especificada en el archivo tiene que ser conforme a los tipos
de modelos aceptados en P-Lingua. La biblioteca pLinguaCore contiene un
mapeo de los simuladores asociados a cada variante, a través de ficheros xml
que asocian ambos.

Aśı, por ejemplo, si tenemos un PDP system, probabiĺıstico, en P-Lingua se
expresará como @model<probabilistic>. Al cargarlo en MeCoSim, éste leerá el
archivo, lo parseará, y si es un modelo válido no mostrará mensaje de error, de
forma que en la ventana aparecerá la ruta del modelo cargado. Además, bus-
cará un archivo que se denomine probabilistic.xml conteniendo los simuladores
disponibles para el tipo de modelo seleccionado.
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current_app

id INT(11)

idApp INT(11)

lastLoadedConfigFile VARCHAR(255)

currentSkinClass VARCHAR(255)

general_data

idApp INT(11)

appName VARCHAR(255)

dataPath VARCHAR(255)

modelPath VARCHAR(255)

simulatedCycles INT(11)

simulationsByCycle INT(11)

stepsByCycle INT(11)

mode VARCHAR(255)

currentSimulator VARCHAR(255)

versionType VARCHAR(255)

saveParameters TINYINT(1)

showLog TINYINT(1)

timestamp VARCHAR(255)

saveLast INT(1)

plingua_params

appId INT(11)

paramName VARCHAR(50)

paramValue VARCHAR(255)

paramSec INT(11)

paramOrder INT(11)

paramType VARCHAR(20)

plingua_params_indexes

appId INT(11)

paramName VARCHAR(50)

paramIndex VARCHAR(255)

paramSec INT(11)

paramI INT(11)

plugin_daikon_extractions

appId INT(11)

tableId INT(11)

extractionId INT(11)

extractionType INT(11)

objectName VARCHAR(50)

dataIndex INT(11)

plugin_daikon_indexes

appId INT(11)

tableId INT(11)

extractionId INT(11)

extractionOrder INT(11)

extractionIndex INT(11)

plugin_daikon_table

appId INT(11)

tableId INT(11)

stepIndex INT(11)

enabled TINYINT(1)

repositories

repositoryPath VARCHAR(255)

type VARCHAR(255)

runs

runId INT(19)

appName VARCHAR(255)

dataFileName VARCHAR(255)

modelFileName VARCHAR(255)

time INT(19)

sequence

SEQ_NAME VARCHAR(50)

SEQ_COUNT INT(19)

simulation_criteria

appId INT(11)

resultTableId INT(11)

criteriaId INT(11)

criteriaType VARCHAR(50)

criteria VARCHAR(50)

formula VARCHAR(50)

referredCriteriaId INT(11)

argument VARCHAR(50)

qualifiedName VARCHAR(50)

whereConditionType VARCHAR(50)

whereCondition VARCHAR(50)

simulation_registers

appId INT(11)

simulation INT(11)

cycle INT(11)

step INT(11)

membraneID INT(11)

environmentID VARCHAR(50)

labelID VARCHAR(50)

object VARCHAR(50)

multiplicity INT(11)

simulation_results

appId INT(11)

resultTableId INT(11)

resultTableName VARCHAR(50)

tableId INT(11)

referredResultTableId INT(11)

table_columns

idApp INT(11)

idTabla INT(11)

idCol INT(11)

nombreCol VARCHAR(255)

defaultValue VARCHAR(50)

save TINYINT(1)

tooltip VARCHAR(255)

graphicRole VARCHAR(255)

table_config

idApp INT(11)

idTabla INT(11)

nombre VARCHAR(255)

idTab INT(11)

nrows INT(11)

ncols INT(11)

save TINYINT(1)

output TINYINT(1)

graphic VARCHAR(255)

externalView TINYINT(1)

rowAdditionPermitted TINYINT(1)

rowDeletionPermitted TINYINT(1)

tabs_hierarchy

idApp INT(11)

idTab INT(11)

nombre VARCHAR(255)

idTabPadre INT(11)

0..1

1

1..*
1

1..*

1

1..*

1
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1
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El archivo tendrá una forma similar a la siguiente:

<?xml version="1.0" encoding="utf-8">

<simulators>

<simulator id="binomial" class=

"org.gcn.plinguacore.simulator.celllike.probabilistic.BinomialProbabilisticSimulator">

</simulator>

...

<simulator id="dcba" class=

"org.gcn.plinguacore.simulator.celllike.probabilistic.DCBAProbabilisticSimulator">

</simulator>

</simulators>

Al recorrer el archivo asociado al tipo de modelo cargado, se recopilan los
simuladores asociados al mismo, interpretando el último de ellos como simula-
dor preseleccionado, por defecto. Aśı, para un modelo válido, se dispondrá en
el menú (Simulation >Options >Simulation Algorithm) de la lista de simula-
dores posibles, estando preseleccionado el último de ellos; cuando se cambia
la opción seleccionada, ésta será recordada como parte de la información de
la aplicación. Concretamente, se almacenará en la tabla general data, en el
campo current simulator.

Para que la simulación pueda llevarse a cabo, será necesario introducir
previamente la instancia concreta a tratar, para el modelo especificado en el
archivo con extensión .pli. Si éste no depende de datos de entrada concretos,
bastará con almacenar los datos de entrada vaćıos mediante Scenario >Save
As.... De este modo, la aplicación de simulación entiende que ya se le han pro-
porcionado tanto el modelo como los datos de entrada necesarios, permitiendo
por tanto que se lance la simulación a partir de dicha situación de partida.

Aśı, el primer paso al ejecutar la acción de simular será generar el sistema P
correspondiente al escenario y modelo proporcionados, incluyendo la estructu-
ra de membranas, la configuración inicial y los conjuntos de reglas asociados a
cada compartimento. Esta información dependerá o podrá depender de la ins-
tancia particular. Por tanto, será necesario un proceso que incorpore los datos
del escenario al archivo del modelo. Este proceso está basado en dos aspectos
complementarios:

1. El archivo .pli del modelo puede presentar estructuras, reglas y confi-
guración inicial parametrizadas, dependientes de valores de parámetros
como n, m, pi, etc. De este modo, distintos valores de los parámetros
instanciarán distintos sistemas P.

2. La aplicación de simulación basada en MeCoSim presenta una entrada
personalizada con la información necesaria para un escenario concreto.
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Aśı pues, se deberá establecer un mecanismo que convierta los datos de
entrada en valores concretos para los parámetros del modelo, posible-
mente empleando transformaciones sobre los datos de entrada durante
el proceso. Los detalles de este mecanismo se encuentran explicados en
la sección 4.2.1.

A modo de ejemplo breve, podemos ver una parte de una solución del
problema de la coloración de grafos con tres colores, mediante sistemas P que
trabajan a modo de tejidos [47]. Concretamente, nos centraremos en la fase de
división celular, que tiene como finalidad la generación de todas las posibles
coloraciones con 3 colores en un grafo de n vértices. Podemos resumir la parte
de la solución en la que estamos interesados como sigue:

Sea Π(n) = (Γ(n), w1, w2(n), ε, R(n), i0) una familia de sistemas P de teji-
dos con división celular de grado 2, donde:

1. Γ(n) = {Ai, Ri, Ti, Bi, Gi : 1 ≤ i ≤ n}

2. w1 = ∅, w2(n) = {A1, . . . , An}

3. R(n) es un conjunto de reglas de división:

r1,i ≡ [Ai]2 → [Ri]2[Ti]2 para i = 1, . . . , n

r2,i ≡ [Ti]2 → [Bi]2[Gi]2 para i = 1, . . . , n

Aśı, el archivo de modelo .pli representando a la familia de sistemas P
correspondiente contiene instrucciones como:

/* Multiconjunto de la región 2 */

@ms(2) += A{i} : 1<=i<=n;

/* Reglas de división: */

/* r1 */ [A{i}]’2 --> [R{i}]’2 [T{i}]’2 : 1<=i<=n;

/* r2 */ [T{i}]’2 --> [B{i}]’2 [G{i}]’2 : 1<=i<=n;

Nótese que el archivo de modelo .pli representa una familia de sistemas P que
trabajan a modo de tejidos, si bien los diseñadores de sistemas P o los usuarios finales
estarán interesados en analizar y simular cada instancia particular del problema
abstracto (en nuestro caso, esto se correspondeŕıa con analizar el sistema P asociado
a cada valor distinto para n).
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Figura 4.4: Generación de parámetros - Configuración

¿Cómo se proporciona la capacidad para disponer de una aplicación que acepte
distintos valores de n y que, además, genere y simule la solución anterior según
el valor de n especificado? Definimos una tabla de entrada mediante el archivo de
configuración .xls conteniendo la información que aparece en la figura 4.4, a nivel
de jerarqúıa de pestañas, configuración de tabla, columnas de tabla y generación de
parámetros.

Como se observa en la figura 4.4, se define el parámetro n, con el mismo nombre
que se emplea en el fichero de P-Lingua. En este caso, n tomará el valor del dato
introducido en la primera columna de la primera fila de la tabla con id 5. Con esta
configuración anterior almacenada en nuestra aplicación, al ejecutar la simulación
del modelo y escenario cargados, si hemos introducido un 3 en la tabla de entrada,
el primer paso que realiza la aplicación basada en MeCoSim es generar los paráme-
tros (en este caso n, el único definido en la pestaña SimulationParams) a partir
del mecanismo de generación. Con este valor ya se podrá instanciar el sistema P
parametrizado dado por el archivo de modelo .pli, y comenzar la simulación de una
computación del mismo.

Cabe destacar en este punto que MeCoSim proporciona distintos modos de si-
mulación:

a) Hasta alcanzar un número prefijado de pasos de computación. Estos pasos se
estructuran en simulaciones, cada una compuesta por cierto número de ciclos
que, a su vez, constan de un cierto número de pasos. Las distintas simulaciones
nos permiten obtener medias, desviaciones, etc. en sistemas probabiĺısticos, es-
tocásticos o no deterministas, en los que distintas simulaciones pueden arrojar
resultados diferentes. Los ciclos se emplean en esta modalidad de simulación
para estructurar la dinámica de los sistemas en distintas iteraciones (pueden
simbolizar años, d́ıas, etc.) sobre procesos que no terminan, y que se encuen-
tran estructurados en una serie de pasos en cada iteración, manteniendo cierta
sincronización en el modelo. La interfaz de la aplicación basada en MeCoSim
permitirá la modificación del número de simulaciones y el número de ciclos,
y, en el caso del usuario diseñador, también se podrá modificar el número de
pasos por ciclo.
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b) Hasta alcanzar una configuración de parada. Es decir, hasta que no haya reglas
aplicables sobre una determinada configuración del sistema. Se prevé la inclu-
sión de nuevos criterios de terminación adicionales, basados en condiciones
espećıficas que deba cumplir la configuración actual para ser considerada de
parada, si bien esto quedaŕıa como una posible ampliación de las capacidades
actuales de MeCoSim.

c) Hasta encontrarnos con un objeto de parada de la computación. Junto a los
modos de simulación anteriores, existe la posibilidad de incluir en los modelos
algunos objetos de tipo halt, cuya aparición provoca la interrupción de la
ejecución de la simulación.

Además del mecanismo general de simulación, en las aplicaciones basadas en
MeCoSim existe un módulo de depuración, que puede ser ocultado si se considera
necesario para su uso por usuarios finales. Se trata de una pestaña denominada “De-
bug”, que aparece en cada aplicación de simulación, y que proporciona las siguientes
funcionalidades:

Set Model : establece el modelo sobre el que trabajar, igual que la opción de
menú Model >Set Model.

Init Model : carga los parámetros para el escenario espećıfico, desenrolla las
reglas de P-Lingua y genera la configuración inicial. Según el resultado de este
proceso, puede ser que tengamos:

a) Un modelo junto con el escenario válido, listo para ejecutar paso a paso
o bien un número de pasos.

b) Un modelo junto con el escenario no válido, en cuyo caso se muestran
los errores detectados en la pestaña Errors.

En ambos casos se proporcionará, junto con la información anterior, la infor-
mación concerniente a las pestañas:

• ParsingInfo: muestra los parámetros que se van generando, y las reglas
desenrolladas que se van obteniendo del modelo.

• Warnings: muestra avisos relacionados con el parsing del archivo de mo-
delo para el escenario actual, que no impide la simulación y depuración
del modelo.

Step: da un paso de computación a partir de la configuración actual, una vez
inicializado el modelo.
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Run steps: da un número de pasos a partir de la configuración actual, una vez
inicializado el modelo.

Ambas opciones muestran en la pestaña SimulationInfo la información asocia-
da a cada configuración en cada paso, aśı como a cada selección y aplicación
de reglas en cada membrana.

Nota: durante la depuración del modelo paso a paso, el estado actual del sis-
tema P puede ser consultado en la pestaña SimulationInfo, aśı como a través de
diversos plugins que muestran el alfabeto, la estructura de membranas y los multi-
conjuntos presentes en cada una de ellas. El mecanismo de plugins se explicará más
adelante en la sección 4.2.3.

Se ha explicado el mecanismo general de simulación y de depuración, si bien no
se han detallado las capacidades de generación de parámetros ni de obtención de
las salidas mediante un mecanismo lo suficientemente flexible para que se adapte a
cada problema particular. Estos mecanismos se verán en las secciones 4.2.1 y 4.2.2,
respectivamente.

4.2.1. Generación de parámetros

Esta sección detalla el mecanismo de generación de parámetros a partir de los
datos espećıficos de cada escenario particular.

Como se ha comentado en la sección anterior, un archivo de modelo puede con-
tener definiciones de reglas, estructura de membranas y/o configuración inicial de-
pendientes de parámetros que tomen diferentes valores según la instancia concreta
del problema a tratar. En el caso de nuestro enfoque, los datos se proporcionan me-
diante tablas de entrada, de tal manera que el usuario final, ajeno a la existencia de
los sistemas P, pueda definir distintos escenarios a simular simplemente modificando
los valores introducidos en las tablas visuales de entrada. Por tanto, el mecanismo
detallado en este apartado debe establecer la forma de generar los parámetros.

La información sobre la configuración de los parámetros forma parte del archivo
.xls de la aplicación de simulación, y serán cargados naturalmente en la base de datos.
Al inicializar el modelo como parte de la simulación o la depuración, el primer paso
será la lectura de la información de la base de datos, desencadenando la generación
de los parámetros a partir de la configuración de los mismos, léıda de la base de
datos.

La forma de los parámetros generados para el modelo P-Lingua se corresponde
con la sintaxis de identificadores válidos en lenguaje P-Lingua: por ejemplo, var, x, i.
Además de ello se establecen posibles arrays de valores, o variables indexadas, dis-
poniendo de tantos ı́ndices numéricos como sea necesario, hasta un máximo de 4
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(esto podŕıa ampliarse en el futuro para contemplar un número de ı́ndices tan gran-
de como sea necesario). Los ı́ndices deben ser expresiones numéricas de tipo entero
separadas por comas, y se colocan encerradas entre llaves a la derecha del nombre de
la variable. Por ejemplo: a{3}, a{7, 10}, s{a{i}, 2}. Estos parámetros se generarán
a partir de la configuración de la base de datos, que contiene los siguientes datos en
la pestaña SimulationParams:

Param name: nombre del parámetro a generar. Debe ser un identificador váli-
do. Es obligatorio.

Param value: expresión numérica simbolizando el valor del parámetro. Debe
ser una expresión válida en un lenguaje de generación de parámetros que
describiremos a continuación.

Index : expresión que devuelve un entero o un rango, y que determina los
valores que podrá adoptar un determinado ı́ndice del parámetro, como se
detallará a continuación.

Aśı, MeCoSim generará un parámetro por cada combinación de valores de los
ı́ndices, pudiendo éstos estar fijados o constituir rangos. Por ejemplo, se podŕıan
generar los parámetros de tipo: name = value, name{i} = value, name{i, j, k, l} =
value.

Cuando se generan los valores de los parámetros, si se define un ı́ndice t como
un rango de la forma [initialt..finalt], entonces se genera un bucle de la forma:

El valor actual para el ı́ndice t va de initialt a finalt con paso 1; es decir,
se generan como valores del ı́ndice todos los números enteros entre initialt y
finalt.

En cada paso se genera la siguiente asignación:
name{i, . . . , t, . . . , l} = expr(i, . . . , t, . . . , l), siendo ésta una expresión numéri-
ca válida donde el valor actual sobre el ı́ndice t puede accederse a través de la
expresión t.

Cualesquiera de los ı́ndices indicados (i, j, k, l), en caso de ser rango, podŕıa
incluir un paso para no generar todos los ı́ndices dentro del rango sino cada n
pasos. Por ejemplo, un valor de [1..10,2] para un ı́ndice generaŕıa los valores impares
entre 1 y 10 para ese ı́ndice, dado el paso 2 indicado y el comienzo en 1. Además,
teniendo presente que varios ı́ndices pueden presentar rangos, pueden presentarse
bucles anidados generando parámetros para todas las posibles combinaciones de
valores de ı́ndices.
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Las configuraciones de parámetros, valores e ı́ndices deben presentar la sintaxis
adecuada, reconocida dentro del lenguaje creado a tal efecto como parte de esta
tesis. En la figura 4.5 se resume la gramática del lenguaje, partiendo de tres posibles
elementos ráız: valor de parámetro, valor de ı́ndice y valor de parámetro de tipo
cadena (este último elemento reconocido es muy similar al valor de parámetro, pero
no tiene como finalidad la generación de parámetros para el modelo y su simula-
ción sino para la generación de parámetros de tipo cadena, que podrán ser usados
posteriormente por determinados plugins como veremos en el apartado 4.2.3).

Esta es la gramática de los parámetros numéricos generados en MeCoSim junto
con sus ı́ndices, de tal manera que se pueda instanciar el sistema P. Adicionalmente,
incorpora los parámetros de texto que también se pueden generar, no siendo em-
pleados en P-Lingua pero pudiendo emplearse tras la simulación (por ejemplo, por
algunos plugins como GraphsP lugin).

Para generar las herramientas necesarias para el análisis sintáctico conforme
a esta gramática, se ha hecho uso en MeCoSim, implementado bajo Java1.6, de
JavaCC, que a partir de un archivo con extensión .jj nos genera el analizador léxico
y sintáctico, y nos permite generar el sistema P asociado al modelo, tras aplicarlo a
una instancia concreta proporcionada como entrada.

Hemos visto formalmente la gramática. Analicemos a continuación su funciona-
miento de forma concisa:

Los parámetros del modelo son tuplas< nombre, valor, ind1, ind2, ind3, ind4 >,
de tal manera que:

• El nombre es una variable en P-Lingua, y debe corresponderse con un
identificador válido.

• El valor se obtiene a partir de una expresión válida en la gramática
anterior, partiendo como ráız de raiz, y de ah́ı a valor.

• Los ı́ndices se generan a partir de expresiones válidas en la gramática
anterior, a partir del elemento ráız raiz, y a partir de ah́ı a indice.
Como se aprecia en la gramática, los ı́ndices pueden venir representados
por expresiones numéricas o por rangos de valores numéricos.

Los identificadores válidos en P-Lingua son los constituidos por cualquier su-
cesión finita de caracteres en mayúsculas o minúsculas, d́ıgitos o carácter de
subrayado, que no comience por un carácter numérico y que no coincida con
una palabra reservada de P-Lingua. Aśı, se pueden considerar nombres de
parámetros válidos: R, P , Q. Si además P y Q son arrays, P{$1$, $2$} y
Q{$1$, $2$} también podŕıan ser parámetros válidos.
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raiz → valor

| indice

| valorDeCadena

valor → number

indice → expresion

expresion → number

| LSQUARE number POINTS number RSQUARE

number → number2(op2 number2) ∗
op2 → PLUS

| MINUS

number2 → number1(op1 number1) ∗
op1 → MUL

| DIV

| MOD

number1 → number0(POW number0) ∗
number0 → (PLUS|MINUS)?

(constant|cycles|sims|steps|rows|columns|cellV alue|
var|pLinguaV ar|normal|random|mx|func|excel|
LPARnumber RPAR)

constant → NUMBER

cycles → CY CLES

sims → SIMS

steps → STEPS

rows → ROWS COMMAnumber GT

columns → COLUMNS COMMAnumber GT

cellV alue → LT number COMMAnumber COMMAnumber GT

var → DOLARNUMBERdolar

pLinguaV ar → ID (LBRACE number (COMMAnumber) ∗ RBRACE)?

normal → NORMALCOMMAnumber COMMAnumber COMMAnumber GT

random → RANDOM COMMAnumber GT

max → MAX COMMAnumber COMMAnumber GT

func → FUNC COMMAID (COMMAnumber) ∗
excel → EXCELCOMMAstring0GT

string0 → STRING

| stringV ariable

stringV ariable → DOLARID

valorDeCadena → devStringV alue

devStringV alue → (stringCellV alue | string0 | stringfunc)(PLUS devStringV alue)?
stringCellV alue → LT COMMAnumber COMMAnumber COMMAnumber GT

stringfunc → SFUNC COMMAID (COMMA (number | devStringV alue))∗

Figura 4.5: Resumen de la gramática del lenguaje
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Los valores de los parámetros numéricos podŕıan ser:

• Números, enteros o reales, posiblemente empleando notación exponen-
cial.

• Expresiones aritméticas habituales como multiplicación (*), división (/),
módulo ( %), adición (+) o sustracción (-). Naturalmente, los operandos
de una operación de este tipo podŕıan ser a su vez expresiones aritméticas
o cualesquiera otras devolviendo valores numéricos. Por ejemplo: 3e-5,
(3^(4-x)+17)/23.

• Parámetros definidos previamente, como en este caso x. De este mo-
do, se pueden referenciar valores de variables (o de arrays de variables)
previamente calculados.

• Valores numéricos distinguidos, como @cycles, @sims y @steps, simboli-
zando ciclos, simulaciones y pasos, respectivamente.

• Información propia de las tablas de entrada o salida:

◦ Filas de la tabla: < @r, ID >.

◦ Columnas de la tabla: < @c, ID >.

◦ Celdas de la tabla, como números: < ID, i, j >; devuelve el valor
contenido en la celda de la tabla con id ID en la fila i, columna j.

◦ Celdas de la tabla, como texto: <, ID, i, j >; devuelve el valor con-
tenido en la celda de la tabla con id ID en la fila i, columna j, pero
interpretando el valor de forma textual, como texto.

• Funciones predefinidas: se cuenta con una serie de funciones predefini-
das, preexistentes, que se pueden emplear en las expresiones numéricas
o textuales. Por ejemplo:

◦ < @random,N >: devuelve un número aleatorio entre 1 y N , según
una distribución aleatoria uniforme, siendo N una expresión numéri-
ca.

◦ < @max,X, Y >: devuelve el máximo de las expresiones numéricas
X e Y .

◦ < @ncdf,mu, sigma, x >: devuelve el valor de la función de dis-
tribución de probabilidad normal (normal cumulative distribution
function) para una distribución normal de parámetros mu, sigma y
x, siendo éstas sendas expresiones numéricas.

• Junto con las funciones predefinidas anteriores, se ha dotado al lengua-
je de un mecanismo que permite la extensibilidad del mismo para in-
corporar nuevas funcionalidades, que puedan ser llamadas a través de
expresiones del tipo:
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◦ < @func, ID, par1, . . . , parn >: toma una lista de expresiones nu-
méricas par1, . . . , parn, las evalúa, y llama a la función denominada
por ID pasándole los valores de las expresiones numéricas evaluadas
como argumentos. Esta función debe devolver un número.

◦ < @sfunc, ID, par1, . . . , parn >: muy similar al anterior, pero reci-
be una lista de elementos, numéricos o no, posiblemente cadenas de
texto, y llama a la función denominada ID, que debe devolver una
cadena de texto.

◦ < @excel, formula excel >: permite escribir como valor del paráme-
tro o expresión una fórmula en Excel. En ese caso, se trataŕıa de
evaluar la expresión al generar los parámetros mediante el meca-
nismo de evaluación de funciones de la biblioteca Jakarta POI, y si
no se incluye esta función en dicha biblioteca y nos encontramos en
Windows, se calcula mediante un script de Visual Basic.

Aśı, el mecanismo de extensibilidad basado en el uso de @func dota al
desarrollador, diseñador o usuario final de la posibilidad de extender la
funcionalidad inicial del lenguaje aceptado por MeCoSim para la ge-
neración de los parámetros. Las funciones que se pueden aportar deben
tomar una serie de argumentos numéricos y devolver igualmente un valor
numérico. Para ello, habŕıa que hacer lo siguiente:

1. Desarrollar una clase Java que implemente la interfaz IAlgorithm:

1 package a lgor i thms ;
2

3 import java . u t i l . L i s t ;
4

5 pub l i c i n t e r f a c e IAlgorithm {
6 pub l i c Number a lgor i thm ( List<Number> params ) ;
7 }

Para ello, el único método a implementar será algorithm, respetan-
do la signatura mostrada. Por ejemplo, la clase asociada a la función
floor tendŕıa el código:

1 package a lgor i thms ;
2

3 import java . u t i l . L i s t ;
4

5 pub l i c c l a s s Floor implements IAlgorithm {
6 pub l i c Number a lgor i thm ( List<Number> params ) {
7 Number r e s u l t = 0 ;
8

9 Number n = params . get (0 ) ;
10

11 r e s u l t = ( i n t ) Math . f l o o r (n . doubleValue ( ) ) ;



4.2. El software MeCoSim 129

12

13 re turn r e s u l t ;
14 }
15 }

2. Dotar a la nueva funcionalidad de un nombre reconocible por el me-
canismo de generación de parámetros de MeCoSim, mediante la aso-
ciación del nombre de función a la clase en el archivo
ecosim-properties. Aśı, para una función como floor bastará con
indicar func-floor = algorithms.Floor.

Un proceso similar se lleva a cabo para las funciones derivadas del meca-
nismo de extensibilidad basado en el uso de @sfunc, pero implementando
en este caso la interfaz IStringAlgorithm:

1 package a lgor i thms ;
2

3 import java . u t i l . L i s t ;
4

5 pub l i c i n t e r f a c e IStr ingAlgor i thm {
6 pub l i c S t r ing s t r i n g a l g o r i t h m ( List<Object> params ) ;
7 }

Hasta la fecha, una serie de funciones numéricas están disponibles a
través de este mecanismo en la versión estándar de MeCoSim: floor, ceil,
min, eq, if , abs, g, log, exp, initialize, caudal, renovacion, gammanext,
normalnext, poissonnext, acumstats. Además, están disponibles las
funciones de texto: conc, color, toString, grm.

4.2.2. Generación de salidas

Como se ha descrito en el apartado 4.2, tras instanciar el sistema P a partir
de los datos del modelo y del escenario concreto, complementando al anterior con
el mecanismo de generación de parámetros, al lanzar la simulación se ejecutará la
computación hasta alcanzar la condición de parada establecida (número fijado de
pasos o configuración de parada, según lo que corresponda). Las distintas configu-
raciones se irán almacenando en una base de datos on-memory, de tal manera que
podamos establecer criterios flexibles para la obtención de salidas a partir de tales
datos. Como se indicó también anteriormente, la información almacenada en la base
de datos tiene la forma de la figura 4.6.

Figura 4.6: Registros de la simulación en la base de datos.



130

Teniendo en cuenta esta estructura, en función de los elementos del problema
en los que estemos interesados se podrán definir distintas salidas, tanto en forma de
tablas como de gráficos, que informen acerca de determinada salida en la configu-
ración final o la evolución de determinados elementos a lo largo de la computación.
En el caso de lanzar un número determinado de simulaciones para el mismo escena-
rio, podemos estar interesados en obtener no ya los resultados de una computación
sino más bien datos estad́ısticos tales como medias y desviaciones de determinados
elementos entre las distintas simulaciones.

Como se explicara anteriormente, la configuración de las salidas se realiza para
cada aplicación de simulación en su archivo .xls asociado, que será el que se cargará en
MeCoSim para dar de alta la aplicación. Para lograr la mayor flexibilidad posible de
salidas a partir de la información de los registros de la computación en la base de
datos, se ha diseñado un mecanismo basado en el lenguaje estándar SQL, inspirado
en los trabajos de Codd, Chamberlain y Boyce [32, 37]. Con objeto de abstraer a los
diseñadores de sistemas P y usuarios finales de los detalles propios del lenguaje, se
diseñó una capa de abstracción superior que permitiera generar las salidas en base
a la selección de los datos a mostrar, las condiciones a cumplir y la agrupación de
los datos, pero sin llegar a los detalles de sintaxis requeridos por SQL. A partir de
la selección del usuario (diseñador o usuario final), a la hora de mostrar las salidas
se genera internamente la consulta SQL asociada a la configuración definida en el
.xls y cargada en la base de datos de la aplicación. Veamos el mecanismo diseñado
para generar salidas a través de una aproximación top− down:

Definir una tabla de salida que contendrá los datos a mostrar. Esto se realiza
a través de la pestaña TablesConfig que ya se ha visto y que contiene, entre
otras cosas, un IdTabla, un nombre o el número de columnas de la tabla,
junto con el dato Input/Output fijado como “Salida”.

Declarar un resultado en la pestaña SimulationResults, indicando un
IdResultado, un nombre para el mismo, un IdTabla en la que deberá mos-
trarse el resultado obtenido y un IdResultadoReferenciado. De este modo,
un resultado puede hacer referencia a otro, de tal manera que establezca un
nuevo nivel de agregación sobre el anterior (por ejemplo, un resultado puede
obtener los datos de distintas simulaciones y otro puede hallar las medias y
desviaciones de determinados datos existentes en el resultado anterior). Aśı,
se puede contar con resultados anidados a partir de la estructura básica de la
base de datos subyacente. En caso de que un resultado no dependa de ningún
resultado previo, el campo IdResultadoReferenciado valdrá 0. Además, si un
resultado referenciado no se va a mostrar en ninguna tabla de salida sino que
sirve únicamente como auxiliar de otro/s, el campo IdTabla valdrá 0.
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Definir los criterios para la generación del resultado anterior. Si el resultado
tiene como nombre “Simulation”, la configuración se deberá proporcionar en
una pestaña de la hoja de cálculo denominada “SD Simulation”, con una serie
de filas para selección, filtrado o agrupación, conteniendo cada una de ellas
algunos de los datos dados por el conjunto de la figura 4.7:

Figura 4.7: Criterios asociados a un resultado.

En resumen, los criterios a establecer deberán decirnos qué datos mostrar
(Select), cumpliendo qué restricciones (Where) y cómo agruparlos (Group).
Veamos la forma de indicar estos criterios:

• Select: podemos indicar como objeto de la selección alguno de los datos
de partida de la base de datos (ver figura 4.6), algún dato de un resultado
previo o bien una operación sobre un criterio anterior que actúa como au-
xiliar (Auxiliary). Estos criterios auxiliares deberán haber sido definidos
previamente dentro de la misma pestaña de criterios (de la misma forma
que los criterios de tipo Select, pero cambiando Select por Auxiliary en
el campo correspondiente), de tal manera que podamos hacer referencia
a su Id de criterio. Cuando se indica operación sobre un criterio ante-
rior, hacemos referencia a la posibilidad, heredada de SQL, de emplear
operadores aritméticos y funciones sobre los datos de la base de datos.
Concretamente, podemos emplear los operadores y funciones definidos
en la referencia del SGBD subyacente, HSQLDB, como aparece en [3].
Podemos ver un ejemplo de uso de criterios de selección y auxiliares en
la figura 4.8.

Figura 4.8: Criterios de selección asociados a un resultado.

Los cuatro primeros criterios son de tipo Select, accediendo a datos bási-
cos existentes en la tabla que contiene los datos de la simulación. El
sexto obtiene el primer carácter de cada objeto de la simulación (ha-
ciendo uso de la función LEFT con Argument a 1), apoyándose en el
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criterio auxiliar 5, object. La referencia al criterio auxiliar viene dada,
como vemos, por el valor indicado en el campo Referred Criteria Id. El
campo Qualified name permite asociar un nombre al dato calculado con
el criterio Select, en este caso type. La anidación de criterios auxiliares 7
al 10 permiten la generación del dato de tipo Select nombrado specieI,
obteniendo un número entero tras la conversión de la subcadena de texto
que va desde el tercer carácter del objeto hasta llegar al carácter ’}’. El
dato condition type permite establecer el tipo de Argument en el caso
de emplearse en un criterio de tipo Select. Aśı, los valores Integer o
String hacen mención a los tipos conocidos correspondientes. El valor
Reference provoca que el argumento se interprete como una referencia
al Id de otro criterio, comportándose en ese caso de la misma forma que
el campo Referred Criteria Id. El valor DirectString indica que el argu-
mento se debe interpretar como una cadena literal, sin incluir caracteres
como comillas en el resultado.

• Where: permite el filtrado de los datos a obtener; es decir, no establece
qué se va a mostrar sino restricciones sobre los registros de la base de
datos a partir de los que los obtendremos. Aśı, por ejemplo, se puede
tener muchos objetos en nuestra computación pero estar interesados en
aquellos que empiecen por C o por H; igualmente, se pueden requerir
ciertos datos de todas las configuraciones o solamente cada cierto número
de pasos. Esta sección Where es la encargada de establecer estos criterios
de filtrado, estas restricciones, como se observa en la figura 4.9.

Figura 4.9: Criterios de filtrado.

Como se puede observar, existe un único criterio Where, el cual debe
establecer una condición sobre los datos de la simulación que queremos
que aparezcan. Esa condición puede ser simple, como por ejemplo obtener
las configuraciones únicamente cada 15 pasos (es decir,MOD(step, 15) =
0), pero también puede ser una fórmula lógica empleando operadores
lógicos AND, OR, NOT. En ese caso será necesario emplear criterios
con condiciones auxiliares para irlas combinando, lo cuál se lleva a cabo
mediante criterios del tipo WhereAux. Si en alguno de los criterios es
necesario emplear una función, como en el caso de MOD, sobre algún
campo o criterio previo, este criterio previo debe tener el tipo Auxiliary
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como en el caso de empleo de funciones en Select. En el ejemplo tenemos
una condición Where (22), conjunción de los criterios 21 y 20. El criterio
21 constituye la disyunción de las condiciones 14 y 15, o lo que es lo
mismo, restringirá los registros a mostrar a aquellos cuyo objeto comience
por C{ o bien por H{.

• Group: establece el nivel de agrupación de los datos a mostrar. Aśı, su-
poniendo que se va a lanzar una única simulación, si se desea mostrar el
total de individuos de una determinada especie (supongamos representa-
dos por objetos X) por cada membrana (cada valor de membraneID),
se deberá indicar como criterios Select los datos a mostrar (en este caso,
membraneID y COUNT (object)), de tal manera que el nivel de agru-
pación seŕıa a nivel de membrana, y por tanto incluiŕıa únicamente un
criterio Group para membraneID. En función del orden en que aparez-
can los datos de tipo Group en la definición, se ordenarán los datos de
la salida obtenida (a modo de Orderby en SQL). El ejemplo anterior se
completa con la agrupación recogida en la figura 4.10.

Figura 4.10: Criterios de agrupación.

Para una referencia completa de los elementos que se pueden emplear en el me-
canismo de salidas se puede consultar la gúıa rápida de construcción de aplicaciones
basadas en MeCoSim, disponible en [4].

Un caso particular de salidas a mostrar al usuario son las salidas gráficas. El
mecanismo proporcionado por MeCoSim se basa en la definición de salidas previa-
mente descrita, indicando en caso necesario que la salida dé lugar a un gráfico. Por
tanto, si se desea mostrar un gráfico de salida involucrando determinados datos,
antes habrá que definir la salida correspondiente que obtenga esos datos. A partir
de esa tabla de salida definida, se llevarán a cabo los siguientes pasos para definir el
gráfico asociado:

1. Declaración de la tabla como salida: se indica en la pestaña TablesConfig,
asignando en el campo Input/Output como Output o como Salida, ambos
aceptados.

2. Declaración de la salida como gráfico: se indica en la pestaña TablesConfig,
asignando en el campo OutputGraphic algún valor distinto de vaćıo y de
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None. El valor indicado debe ser uno de los nombres de gráfico indicados
como válidos en MeCoSim, o bien Default (que asigna el gráfico por defecto
según el número de columnas presentes en la tabla de salida). Hasta la fecha
existen los siguientes tipos de gráficos:

PieChart : gráfico de tarta, representando una tabla de dos columnas a
través de un gráfico circular en el que cada categoŕıa aparece con un
tamaño proporcional a su valor en la salida correspondiente.

LineChart : gráfico de ĺıneas, representando a partir de una tabla de tres
columnas la evolución de distintas series de datos presentando un valor
para cada categoria; por ejemplo, se podŕıa ver la evolución de distintas
especies (serie) con valores de número de individuos (valor) para cada
año (categoŕıa). Podemos ver un ejemplo en la figura 4.11.

Figura 4.11: Gráfico de ĺıneas.

BarChart : gráfico de barras, representando a partir de una tabla de tres
columnas distintos grupos en función de la categoŕıa y, dentro de ella,
barras verticales de distintos colores identificando diferentes series con
sus respectivos valores para cada valor de la categoŕıa. En particular,
como en el caso de los gráficos de ĺıneas, se podŕıa ver la evolución de
distintas especies (serie) con valores de número de individuos (valor)
para cada año (categoŕıa); pero en lugar del año podŕıamos tener cual-
quier otro criterio para agrupar, atendiendo a criterios no necesariamente
temporales. La figura 4.12 muestra un ejemplo.

Figura 4.12: Gráfico de columnas.
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StackedBarChart : gráfico de columnas apiladas, representando a partir
de una tabla de cuatro columnas los datos correspondientes a valores
agrupados en categoŕıas (grupos) divididas en subcategoŕıas (barras ver-
ticales), cada una incluyendo los valores para distintas series de datos a
modo de sectores de distintos colores. La figura 4.13 muestra un ejemplo.

Figura 4.13: Gráfico de columnas apiladas.

MultiLineChart : a partir de una tabla de cuatro columnas, presenta una
lista de elementos con los distintos valores de subcategoŕıa (siendo ésta
una de las columnas de la tabla), de tal manera que al seleccionar cual-
quiera de ellos nos muestre el gráfico de ĺıneas para esa subcategoŕıa,
donde los datos categoŕıa, serie y valor juegan el mismo papel que en
el gráfico de tipo LineChart. La figura 4.14 muestra un ejemplo.

Figura 4.14: Lista de gráficos de ĺıneas.

MultiBarChart : como en el caso anterior, a partir de una tabla de cuatro
columnas, presenta una lista de elementos con los distintos valores de
subcategoŕıa (siendo ésta una de las columnas de la tabla), de tal manera
que al seleccionar cualquiera de ellos nos muestre el gráfico de ĺıneas
para esa subcategoŕıa, donde los datos categoŕıa, serie y valor juegan el
mismo papel que en el gráfico de tipo BarChart. La figura 4.15 muestra
un ejemplo.
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Figura 4.15: Lista de gráficos de columnas.

Estos tipos de gráficos son los existentes a d́ıa de hoy, y para que queden
disponibles para MeCoSim han de estar incluidos en el archivo de configuración
ecosim-properties, mediante propiedades del tipo:

valid− chart− tipo de gráfico = True

Como se ha mencionado anteriormente, a la hora de especificar el tipo de gráfico
a mostrar, una posibilidad era indicar Default. En ese caso, se mostrará el gráfico
por defecto asociado según el número de columnas de la tabla. Este gráfico por
defecto se indica en el mismo fichero mediante propiedades del tipo:

default− chart− textitnúmero de columnas = tipo de gráfico

En las definiciones anteriores se puede apreciar una serie de elementos destaca-
dos, categoŕıa, subcategoŕıa, serie y valor, que desempeñan determinados roles a la
hora de visualizar los gráficos a partir de la información de las tablas de salida. La
asignación de estos roles se lleva a cabo en la definición de la tabla de salida, asig-
nando en el campo GraphicRole las roles Category, Subcategory, Series y Data,
respectivamente. Podemos ver un ejemplo en la figura 4.16.

Figura 4.16: Definición de gráficos



4.2. El software MeCoSim 137

4.2.3. Plugins

Las funcionalidades generales descritas al comienzo de la sección 4.2 constitu-
yen el punto de partida, el CORE de MeCoSim. A partir de ah́ı, otras muchas
funcionalidades dotan a la aplicación de contenidos adicionales y capacidades de
interoperabilidad.

La arquitectura de plugins y el mecanismo para su personalización hacen que
se puedan enriquecer fácilmente las funcionalidades disponibles. Permite incorporar
funcionalidad adicional implementada en lenguaje Java, de tal manera que estos
programas sean lanzados a través de opciones de menú de MeCoSim. También per-
mite incorporar funcionalidades mediante programas externos, con alguno de los
mecanismos citados a continuación. Las siguientes funcionalidades están disponi-
bles haciendo uso del mecanismo de extensibilidad articulado por la arquitectura de
plugins empleada:

MeCoSimBasics plugin: incluye una ventana para la edición del archivo de
modelo P-Lingua (.pli). Junto a ello, proporciona ventanas de visualización
del alfabeto del sistema P, la estructura de membranas y los multiconjuntos
existentes en cada región del sistema.

Processes plugin: sirve para conectar MeCoSim con otros programas externos.
Para ello, el programa externo debe ser reconocido por el sistema operativo,
bien mediante el motor de ejecución de programas o bien desde ĺınea de co-
mandos. También se puede configurar para disponer de opciones de menú que
env́ıen correos o abran direcciones web determinadas.

Graphs plugin: nos permite definir grafos a partir de información contenida en
las entradas o salidas tabuladas. Tiene opciones para mostrar grafos, árboles
e incluso árboles de grafos o de árboles bicolor.

Los plugins se activan para su posterior uso mediante un archivo de configu-
ración (plugins-properties). Estos plugins contienen funcionalidades que están
disponibles para ser llamadas desde puntos de entrada. Para conectar MeCoSim
con los puntos de entrada deseados de los plugins es necesario proporcionar en
plugins-properties lo siguiente:
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plugin− nombre del plugin = nombre de la clase Java

pluginname− nombre del plugin = nombre de la opción de menú

pluginmethod− nombre del plugin = nombre del punto de entrada

pluginparam− nombre del plugin − no param = parámetro a pasar

pluginjar − nombre del plugin − no jar = nombre del jar

pluginorder − nombre del plugin = no de orden en el menú

Junto con los plugins básicos mencionados, de carácter general, se han desarro-
llado algunos plugins que proporcionan funcionalidades algo más espećıficas:

Daikon plugin: plugin para la extracción de propiedades invariantes sobre los
modelos y las configuraciones asociadas a sus computaciones. Daikon es una
implementación de la detección dinámica de los probables invariantes y, por
tanto, su labor es informar de invariantes que sean probables en un programa.
Daikon posee varios mecanismos para extraer propiedades sobre la ejecución
de programas escritos en varios lenguajes de programación. En nuestro caso
particular, se desarrolló un programa Java incluyendo un paquete con las clases
de Daikon y un nuevo paquete, daikonapplication, que se encarga de llamar
a Daikon con los parámetros de entrada que corresponda. Aśı, la interfaz de
usuario cargará un fichero de traza de datos y generará una salida con los
invariantes detectados. Por tanto, la detección se realizará a partir de trazas
de programa.

De esta manera, tomando ventaja del mecanismo de configuración de salidas
de MeCoSim, se diseñaŕıa una salida adecuada que generara la traza de sali-
da deseada. Además, algunas pestañas adicionales de configuración permiten
definir el formato de la traza Daikon a generar. Estas pestañas contienen la
siguiente información:

• Información general:

◦ StepIndex : ı́ndice de la columna de la tabla de salida que representa
el dato “paso de computación”.

◦ Enabled (TRUE/FALSE): activa o desactiva la generación de la tra-
za de Daikon.

• Datos de la traza: información sobre cada dato de la traza a generar.

◦ Extraction Id : identificador asignado al dato o datos a extraer.

◦ Extraction Type: puede ser Named, en cuyo caso se extrae un dato de
la salida correspondiente y se le pone un nombre, o bien Generated,
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en cuyo caso se generan distintos datos de traza a partir de una de
las columnas de la tabla de salida. De esta manera, se genera un
tipo de dato de la traza por cada valor posible de la columna.

◦ Object Name: dota al dato de un nombre en caso de que éste sea de
tipo Named.

◦ Extraction Data Index : establece un orden de salida de los datos
dentro de cada fila.

• Datos para la generación de datos: información con los detalles para la
extracción de datos de tipo Generated. Entre las columnas a aportar con
el detalle de la extracción Generated tenemos:

◦ Extraction Id : identificador asignado al dato o datos a extraer.

◦ Extraction Order : orden de la porción de dato (subdato) dentro del
dato a generar.

◦ Extraction Index : ı́ndice del dato de la tabla de salida que ocu-
pará esa posición (orden) en la extracción generada.

Por ejemplo, si se desea obtener una traza para Daikon con el paso y con los
datos de cada objeto en cada membrana, partiendo de la tabla de la figura 4.17, se
deberá indicar la configuración establecida en la figura 4.18.

Figura 4.17: Daikon - Datos de salida - TableConfig

Figura 4.18: Daikon - Extracción - DaikonConfig

Como se observa en la figura 4.18, el paso ocupa la primera posición en la salida,
por lo que se indica un 1. La figura 4.17 muestra que se trata efectivamente del dato
step. El dato Enabled a VERDADERO indica que esta extracción está activa, luego
cuando se ejecute la simulación se generará el fichero de traza correspondiente para
que pueda ser seleccionado por el plugin de Daikon para la extracción de propie-
dades a partir del mismo. Los datos a extraer en la traza son el nombrado como
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step, ocupando la primera posición de la tabla de salida (1), y los generados a partir
del dato de multiplicidad de objetos (como se indica con un 4, al ser multiplicity
la cuarta columna de la tabla de salida correspondiente). Cuando se usa el término
“los generados”, se está haciendo referencia al hecho de que se generará un dato
diferente por cada nombre generado a partir del criterio indicado en el bloque Ex-
traction details. En este caso, el dato de multiplicity anterior se generará para cada
objeto de cada membrana, en el orden objeto - membrana, ya que el extractionOrder
1 se corresponde con el extractionIndex 3 (dato de la tercera columna de la tabla de
salida, obj ) y el extractionOrder 2 se corresponde con el extractionIndex 2 (dato de
la segunda columna, memb). Aśı, los datos generados comprenderán todas las com-
binaciones posibles de pares objeto membrana, con nombres como: A{12} 2, dado
un objeto A{12} en la membrana 2. Para cada uno de esos datos, se mostrará en
cada fila resultante la multiplicidad de ese objeto en esa membrana.

Al cargar la aplicación en MeCoSim (el archivo de configuración con formato
.xls), esta información sobre extracciones de Daikon se vuelca sobre la base de datos
local. Al lanzar la aplicación, cargar un modelo y proporcionar datos de un escenario
espećıfico, se está procediendo a la simulación del mismo. A la finalización de ésta,
se obtienen las salidas correspondientes configuradas para la aplicación. Además, si
tenemos extracciones para Daikon activas (Enabled), se generan ficheros de traza,
uno por cada extracción.

Mediante la opción de menú configurada “Daikon”, se puede lanzar una primera
ventana que muestra un listado conteniendo los ficheros extráıdos de la simulación.
Al seleccionar el deseado, se lanzará una nueva ventana mostrando el contenido del
archivo de traza, la traza resultante transformada para Daikon y una salida con las
invariantes detectadas.

4.2.4. Repositorios

Tanto las distintas aplicaciones de simulación liberadas como los plugins, mode-
los y escenarios que hayan sido empleados o desarrollados podŕıan ser interesantes
para otros diseñadores de sistemas P y usuarios de los modelos y sus aplicaciones
asociadas. Por ello, se ha diseñado, desarrollado y liberado un sistema de repositorios
de:

Plugins (.jar).

Apps (.xls).

Models (.pli).

Scenarios (.ec2 ).
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Un usuario de MeCoSim puede proporcionar un repositorio de plugins o del tipo
que sea del modo siguiente:

Plugins: generando un archivo xml denominado plugins.xml similar al siguien-
te:

<plugins>

<plugin name="MeCoSimBasicsPlugin" jnlp="MeCoSimBasicsPlugin.jnlp"

path="http://p-lingua.org/mecosim/jnlp/plugins/MeCoSimBasicsPlugin.jnlp"/>

...

</plugins>

Apps: generando un archivo xml denominado apps.xml similar al siguiente:

<apps>

<app name="Tricolor Simple Kernel 1" config="TricolorConfigFile.xls"

path="http://www.gcn.us.es/redmine/dmsf/files/2951/download"/>

...

</apps>

Models: generando un archivo xml denominado models.xml similar al siguiente:

<models>

<model name="Tricolor Simple Kernel 1" pli="tricolor.pli"

path="http://www.gcn.us.es/redmine/dmsf/files/2952/download"/>

...

</models>

Scenarios: generando un archivo xml denominado scenarios.xml similar al
siguiente:

<scenarios>

<scenario name="Tricolor Simple Kernel 1" pli="3color.ec2"

path="http://www.gcn.us.es/redmine/dmsf/files/2953/download"/>

...

</scenarios>

A través de los submenús disponibles en la opción de menú “Manage reposito-
ries” se pueden añadir nuevos repositorios de los tipos mencionados, proporcionando
la ruta donde está accesible el documento xml correspondiente. Una vez seleccionado
uno de los repositorios dados de alta en MeCoSim, se despliegan los archivos corres-
pondientes en forma de listado. De este modo, al instalar el plugin, app, model o
scenario, se descargarán e instalarán los archivos correspondientes.

El objetivo de estos mecanismos es poner a disposición de la comunidad, de
forma fácil y rápida, los modelos en los que se esté trabajando. Igualmente, permite
que otros miembros de la comunidad pongan sus modelos a disposición del resto,
fortaleciendo aśı las posibilidades de trabajo colaborativo.
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4.3. Metodoloǵıa

A partir de la infraestructura proporcionada por P-Lingua y MeCoSim, se ha
venido desarrollando una metodoloǵıa de trabajo para la resolución de problemas
tanto de la vida real como de la literatura, interesantes bien desde un punto de
vista teórico, computacional o de una ı́ndole más práctica, aplicado a algún pro-
blema de interés. En este sentido, se introdujo en [87] un primer esbozo de esta
metodoloǵıa para la simulación de modelos, extracción de propiedades y verificación
de sistemas P, extendida posteriormente en [62]. A continuación se describen los as-
pectos principales de esta metodoloǵıa, apoyada en las herramientas proporcionadas
por P-Lingua y MeCoSim, que provee de un entorno de simulación que facilita la
integración de las distintas funcionalidades involucradas en el proceso:

Modelización

A partir del análisis del problema a tratar, se lleva a cabo el proceso de abstrac-
ción para capturar los datos relevantes para el fenómeno objeto de estudio, hasta
diseñar un modelo basado en sistemas P que responda a las cuestiones planteadas en
dicho análisis, incluyendo los procesos y datos necesarios. Algunos de los principales
pasos involucrados en esta labor, en este caso en el ámbito de la variante conocida
como Population Dynamics P systems (PDP systems), se encuentran en el protocolo
establecido en [38].

Una vez se dispone del modelo sobre un determinado fenómeno, éste puede ser
traducido al lenguaje P-Lingua [58] y almacenarse como archivo con extensión .pli.
Introduciendo en el mismo archivo los valores concretos de los parámetros para
un escenario de interés, el modelo estaŕıa listo para trabajar con pLinguaCore o
MeCoSim[122].

Simulación

El modelo anterior puede ser simulado mediante el framework de P-Lingua, o
bien de forma gráfica desde MeCoSim, que delega en pLinguaCore el proceso de
simulación. Los modelos de sistemas P soportados dentro del alcance de pLinguaCore
incluyen diversas variantes de sistemas P de tipo Cell-Like, Tissue-Like, Spiking
Neural o Simple kernel, pudiendo encontrar un desglose completo en la página de P-
Lingua [8]. Aśı, cuando se carga un modelo, dependiendo de la variante de sistemas P
a la que pertenezca dicho modelo, la interfaz de MeCoSim permite elegir entre una
serie de posibles simuladores asociados al mismo, como se observa en la figura 4.19.
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Figura 4.19: Simuladores asociados a un modelo

Parametrización

El mecanismo de personalización de MeCoSim nos permite definir tablas de
entrada para que el usuario pueda introducir datos espećıficos de cada escenario
particular y se generen a partir de ellos los parámetros que complementen el modelo
para su simulación, en lugar de estar éstos fijados en los archivos de modelo. De esta
forma, se puede diseñar un único modelo para toda una familia de sistemas P inclu-
yendo un importante número de parámetros, de forma que las distintas instancias
del problema y los distintos escenarios den lugar a un sistema P distinto al simular.

Depuración

MeCoSim incluye un mecanismo, heredado de los simuladores de la familia Eco-
sim 1.0, generalizado y extendido, para llevar a cabo la depuración de los modelos
de sistemas P. Dentro de las funcionalidades de depuración, se tiene la posibilidad
de establecer el modelo (SetModel) si no se ha hecho previamente, y de iniciali-
zar el modelo (InitModel) para validar su corrección, mostrando en su caso los
errores (pestaña Errors) y avisos (pestaña Warnings) detectados. Si el modelo y
sus parámetros instanciados a partir de las entradas son válidos, entonces se mos-
trarán los valores de los parámetros generados y las reglas detectadas en la pestaña
ParsingInfo. En ese momento se podrá hacer uso de las funcionalidades de simular
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un paso (Step) o un número determinado de pasos (Run steps), mostrando todos
los datos de las sucesivas configuraciones en la pestaña Simulation Info. El aspecto
de estas funcionalidades aparece en la figura 4.20.

Figura 4.20: Depuración de un modelo

La depuración de los modelos permite detectar posibles errores en los mismos,
respecto a sus restricciones sintácticas y semánticas, aśı como desajustes en los
valores de los parámetros del modelo, según el escenario.

Visualización y análisis de datos

Definición de salidas personalizadas y post-procesadas: los simuladores basa-
dos en P-Lingua muestran todas las configuraciones y aplicaciones de reglas
durante la computación, tanto ejecutando externamente como dentro del mo-
do de depuración de MeCoSim. Para complementar esta información “plana”,
como hemos visto, el mecanismo de definición de salidas de MeCoSim permite
mostrar información espećıfica en forma de tablas o gráficos. Esto da una ma-
yor bateŕıa de funcionalidades de visualización de la parte de la información
en la que estemos interesados. Además, permite mostrar salidas procesadas,
aplicando algún post-procesamiento a los datos de las configuraciones y, me-
diante técnicas de filtrado y agrupación, permite un mayor análisis sobre los
datos obtenidos como resultado de las simulaciones. Estas herramientas están
pensadas tanto para aportar la información al diseñador de sistemas P como
para el propio usuario final de la aplicación basada en MeCoSim, interesado
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en el dominio de su problema y no propiamente en la forma de alcanzar los
resultados a través de los sistemas P.

Visualización avanzada de las estructuras y elementos propios de las confi-
guraciones de los sistemas P: los plugins básicos de MeCoSim proporcionan
ventanas de visualización orientadas al diseñador, para explorar el sistema P
que está siendo simulado o depurado. Entre estas ventanas, con estilo visual
de árbol de directorios, se incluyen un visualizador del alfabeto (figura 4.21,
izquierda), otro de la estructura de membranas (figura 4.21, derecha) y otro
de los multiconjuntos incluidos en cada membrana (figura 4.22).

Figura 4.21: Visualizadores de alfabeto (izquierda) y estructura de mem-
branas (derecha)

Figura 4.22: Visualizador de los multiconjuntos de cada membrana
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Visualización de grafos: además de las estructuras anteriores, se ha desarrolla-
do un plugin adicional que permite definir en MeCoSim parámetros (a partir
de las entradas del usuario o de las tablas de salida de la computación) que
actúen como vértices o aristas de grafos. Un ejemplo de ello seŕıan los gráficos
de la figura 4.23.

Figura 4.23: Plugin para la visualización de grafos

Mediante el mecanismo de definición de parámetros de MeCoSim se pueden
establecer parámetros para el número de vértices (por defecto n), número de
aristas (por defecto ne) y aristas espećıficas del grafo (por defecto e{k, 1} se
asocia al primer nodo de la arista k, y e{k, 2} denota el segundo). De esta
manera, el plugin para visualización de grafos podrá mostrar el grafo asociado
a los parámetros generados. Es posible emplear otros nombres de paráme-
tros, en cuyo caso a la hora de visualizar habrá que seleccionar el nombre del
parámetro correspondiente a cada uno de estos roles, como podemos apreciar
en la figura 4.24.

Figura 4.24: GraphsPlugin - Parámetros para la visualización
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Con esta información se podrá visualizar un grafo mediante parámetros, que
fundamentalmente se obtienen de la información de tablas de entrada, bien a
partir de un número de vértices más una lista de aristas, o bien únicamente a
partir de la lista de aristas (numéricas o textuales). Las opciones disponibles
aparecen en la figura 4.25.

Figura 4.25: GraphsPlugin - Opciones de generación

La última de las opciones, “Generate tree of graphs”, permite la visualización
de una interfaz conteniendo una estructura de árbol de dos niveles, de forma
que cada hoja del árbol presente un grafo. Su origen fue la necesidad de vi-
sualizar para cada paso de computación y cada membrana, el grafo codificado
por determinados objetos dentro de la membrana. Esto fue llevado a cabo
mediante parámetros versInfo{k, l} para cada nodo k de cada grafo, con l
entre 1 y 3, indicando en 1 el valor para el primer nivel del árbol, en 2 el
valor para el segundo nivel y en 3 el valor/la información del nodo en cuestión
para el grafo determinado por 1 y 2. Aśı, para cada grafo se representará cada
uno de los nodos según los datos en versInfo, incluyendo las aristas que pue-
dan existir en el grafo original descrito por los parámetros antes mencionados.
En la figura 4.26 se observan dos ejemplos de este tipo de visualizaciones de
árboles de grafos.

Figura 4.26: GraphsPlugin - Visualización de árboles de grafos
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Además, de existir parámetros de tipo versAttr, éstos incluirán información
adicional acerca de los nodos. Esta información adicional o meta-información
sobre los nodos puede incluir una descripción textual para el nodo, que com-
plemente al posible identificador numérico del nodo. Está prevista la inclusión
de nuevos tratamientos sobre la meta-información. Lógicamente, este tipo de
parámetros versInfo y versAttr no tienen por qué llamarse aśı, pueden de-
finirse otros y establecer su rol a través de las opciones seleccionables en la
figura 4.24.

Extracción de propiedades invariantes

La combinación de las capacidades de obtención de salidas personalizadas de Me-
CoSim, junto con el plugin desarrollado para la extracción de propiedades mediante
la herramienta Daikon (ver [55, 67, 68]), permiten extraer posibles propiedades inva-
riantes en determinados elementos de los modelos diseñados. La definición de salidas
a medida nos permite seleccionar los elementos de salida que queremos obtener (por
ejemplo, la presente en la figura 4.27), y el plugin de Daikon permite extraer de la
salida seleccionada (figura 4.28) las propiedades que la herramienta Daikon pueda
encontrar (figura 4.29). Este proceso está descrito en mayor detalle en [87].

Figura 4.27: Un salida a medida para extraer invariantes con Daikon

Figura 4.28: Selección de salida de la que extraer invariantes con Daikon
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Figura 4.29: Extracción de invariantes con Daikon

Verificación de propiedades

Además de la posibilidad de extraer posibles propiedades invariantes de los mo-
delos, a través de salidas a medida a partir de las computaciones/simulaciones, se
ha llevado a cabo la integración con MeCoSim de herramientas para la verificación
formal de propiedades sobre los modelos mediante técnicas de model checking. Para
ello, se ha colaborado1 en el desarrollo de un plugin, PromelaP lugin, que a par-
tir del modelo cargado en MeCoSim y el escenario concreto sobre el que simular,
permite generar un archivo en formato Promela correspondiente al modelo. Este
archivo puede ser modificado para incluir las propiedades a verificar, y mediante la
acción correspondiente se puede lanzar la verificación a través de Spin Model chec-
ker [17, 75, 9]. Algunos detalles de este proceso son comentados en [62], teniendo
en cuenta las bases para la verificación automatizada de sistemas P mediante Spin
sentadas en [77, 88].

1Se ha colaborado con el Department of Mathematics and Computer Science, University
of Pitesti, y el Department of Computer Science, University of Sheffield
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El aspecto de la interfaz gráfica del plugin para generación de código Promela y
ejecución con Spin puede observarse en la figura 4.30

Figura 4.30: Plugin para generación de código Promela y verificación mediante
Spin

Dado que el model checker Spin también presenta capacidades de simulación,
además del plugin citado se ha integrado en pLinguaCore un simulador de una
nueva variante de sistemas P, simple kernel P systems, que lanza la simulación a
través de Spin.
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Simple Kernel P systems

Como ya se ha comentado a lo largo de esta memoria, la computación celular
con membranas es una rama emergente de la Computación Natural que ha dado
lugar a múltiples variantes de “sistemas celulares”: unas trabajan a modo de células
(sistemas P de transición, sistemas P con membranas activas, etc.); otras lo hacen a
modo de tejidos (sistemas P de tejido con división celular, con separación celular, sin
entorno, etc.) y otras a modo de neuronas (spiking neural P systems en sus múltiples
versiones). Los kernel P systems surgen de la necesidad de desarrollar un modelo
integrador que incluya un amplio espectro de sistemas celulares que incorpore los
ingredientes sintácticos y semánticos más relevantes.

Con objeto de simplificar este tipo de sistemas y facilitar aśı un avance más
gradual hasta los objetivos pretendidos por los kernel P systems, en cuanto a la
homogeneización de distintas variantes previas en un único marco, estudio de sus
propiedades y verificación de las soluciones empleando tales sistemas, se diseñó una
variante inicial, denominada simple kernel P systems, que fue presentada en [62].
A través de un caso de estudio, el problema de decisión 3-COL [47], se estudió la
potencia expresiva y la eficiencia computacional de los kernel P systems. De hecho,
para el citado problema de decisión se diseñaron dos soluciones basadas en simple
kernel P systems que fueron analizadas en términos de complejidad computacional.
Los modelos basados en simple kernel P systems demuestran ser más sucintos, en
términos del número de reglas, objetos, número de células y pasos de ejecución, que
los correspondientes sistemas P de tejidos, disponibles en la literatura, que resuelven
el mismo problema, a cambio de una mayor longitud de las reglas.

151
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Este caṕıtulo tiene como objetivo la presentación este nuevo marco integrador
y esá estructurado como sigue. En la Sección 5.1 se presenta una introducción que
justifica la conveniencia de introducir los simple kernel P systems, explicando el papel
que vienen a desempeñar en el contexto de la computación celular con membranas
y sus dispositivos computacionales, los sistemas P. La Sección 5.2 describe con todo
detalle una formalización del modelo de computación antes citado, incluyendo tanto
su sintaxis como su semántica. La Sección 5.3.1 está dedicada a exponer el trabajo
realizado en el ámbito de las herramientas software para trabajar con simple kernel
P systems, indicando los objetivos acometidos aśı como las aportaciones tecnológicas
y metodológicas realizadas. En la última sección de este caṕıtulo 5.4 se presenta una
solución eficiente del problema 3-COL a través de una famila de simple kernel P
systems.

5.1. Introducción

Desde el nacimiento de la computación celular con membranas a finales de 1998,
se han introducido y estudiado diferentes clases/variantes de sistemas P. Uno de
los objetivos de este estudio ha sido determinar qué tipo de ingredientes son re-
levantes a la hora de analizar la potencia computacional (capacidad para resolver
todos aquellos problemas que resuelven las máquinas de Turing deterministas) o
la eficiencia computacional (capacidad para dar soluciones “eficientes” a problemas
computacionalmente duros).

Los dispositivos del paradigma computacional citado han sido usados en con-
textos bien diferentes que van desde la modelización computacional de fenómenos
de la vida real, hasta la “implementación” de algoritmos eficientes relativamente
simples [31, 16] en este marco, pasando por la resolución “eficiente” de problemas
NP-completos [48]. Más recientemente, se han estudiado varios algoritmos distri-
buidos y algunos problemas relacionados con los mismos [108] haciendo uso de una
nueva variante de sistemas P.

En muchos casos, la especificación del sistema estudiado requiere caracteŕısticas,
restricciones o tipos de comportamientos que no siempre son proporcionados por el
modelo en su definición inicial. Por tanto, seŕıa interesante tener cierta flexibilidad
dentro de las aproximaciones o mecanismos de modelización, especialmente en las
etapas tempranas de la misma, ya que podŕıa simplificar el modelo, acortar los
procesos asociados y clarificar aspectos más complejos o desconocidos del sistema.

Como contrapartida nos podŕıamos encontrar con la carencia de un marco cohe-
rente y bien definido que nos permita analizar, verificar y probar este comporta-
miento y simular el sistema.
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Los simple kernel P systems consta, básicamente, de un sistema de especificación
de sistemas P de relativamente bajo nivel cuyo objetivo esencial consiste en combinar
caracteŕısticas e ingredientes de interés presentes en muchas de las variantes de
sistemas P de diversos tipos estudiados hasta la fecha. Tales caracteŕısticas han
aparecido en modelos basados en dichas variantes y proporcionan soluciones a un
buen número de problemas relevantes tanto desde el punto de vista teórico como
desde el punto de vista práctico.

Estos sistemas emergen desde su concepción con la intención de ser definidos
formalmente en un estilo operacional y ser, finalmente, implementados en un mo-
del checker (SPIN [17], Maude [36]), además de integrar estos mecanismos en la
plataforma proporcionada por el marco de P–Lingua.

La idea fundamental que subyace en este formalismo es la de actuar como un
modelo integrador que pueda ser empleado con un doble objetivo:

Proporcionar a los diseñadores de sistemas P un dispositivo de computación
lo suficientemente flexible que permita dar solucionar a problemas diversos,
a partir de un núcleo de elementos básicos en términos estructurales y de
dinámica.

Proporcionar a los desarrolladores de posibles plataformas de modelización
computacional, simulación y, fundamentalmente, de verificación de modelos o
diseños basados en sistemas P, un marco unificado sobre el que desarrollar las
herramientas necesarias.

El concepto anterior parte de la dificultad para desarrollar herramientas de veri-
ficación adaptadas a un sinf́ın de variantes de sistemas P, cada uno potencialmente
con diferentes estructuras, reglas, ingredientes sintácticos, en general, y que suelen
usar diversas estrategias de ejecución de sus reglas.

Con la introducción de este nuevo formalismo se pretenden aunar, en un me-
canismo integral, las capacidades de los distintos modelos de una forma general,
describiendo dentro del formalismo los elementos que nos permitan, de algún modo,
reemplazar la diversidad de estructuras, notaciones y dinámicas de sus predecesores,
sin perder la potencia de los mismos.

Todo ello proporcionaŕıa, en definitiva, una fachada exterior que facilitaŕıa la
labor de los diseñadores en lo uqe respecta a aprender un único formalismo (con
un conjunto acotado pero flexible de ingredientes) y propiciaŕıa el desarrollo de
herramientas generales capaces de simular y verificar todos ellos dentro del modelo
de manera uniforme.
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5.2. Simple Kernel P Systems

El objetivo de esta sección es la introducción de un nuevo modelo de computación
dentro del paradigma de Membrane Computing, titulado simple kernel P systems.
Para ello, en primer lugar se van a realizar una serie de consideraciones generales que
haga más fácil la lectura del formalismo asociado al modelo que se va a introducir.

Recordemos que todo modelo de computación tienen una especificación sintáctica
y otra semántica. En lo que respecta a la parte sintáctica hemos de decir que su
objetivo consiste en identificar con toda precisión los dispositivos (procedimientos
mecánicos) del modelo que se presenta. La parte semántica consiste en definir la
dinámica de los dispositivos; es decir, cómo éstos evolucionan a lo largo del tiempo,
a partir de una situación o configuración de partida.

Los simple kernel P systems consta de una serie de unidades o componentes
básicas de procesamiento que se denominarán compartimentos. Esas componentes
están estructuradas según un grafo no dirigido dinámico, similar a la estructura que
presentan los sistemas P que trabajan a modo de tejidos (tissue-like), si bien en este
modelo la estructura es definida de manera expĺıcita. Cada componente del sistema
contendrá un multiconjunto finito de objetos (eventualmente vaćıo), aśı como un
conjunto finito reglas de diversos tipos que serán aplicadas de acuerdo con una
estrategia de ejecución perfectamente definida. Las reglas serán las responsables de
la evolución y el transporte de objetos entre distintas componentes, aśı como de los
cambios en la propia estructura (grafo no dirigido) asociada al modelo. Además,
como suele ser usual en las variantes de los sistemas P, todo simple kernel P system
tiene asociado una componente “especial” que denominaremos entorno del sistema.

En los simple kernel P system existen unos determinados tipos de tal manera que
cada compartimento será de un cierto tipo. Ademas, cada tipo de compartimento
tiene asociado un conjunto finito de reglas que pueden ser reglas de procesamiento
de objetos (también denominadas de reescritura y comunicación), o bien reglas de
modificación de la estructura (reglas de división). Las primeras son las que permiten
la transformación y el transporte de objetos entre distintos compartimentos, o bien
el intercambio de objetos entre un compartimento y el entorno. Las reglas de división
son responsables de alterar la topoloǵıa del sistema (el grafo subyacente), además
de posibilitar la creación de una cantidad de espacio exponencial (en términos del
número de compartimentos y de objetos) en tiempo polinomial.

Otro hecho novedoso en este nuevo marco computacional es que cada regla tiene
asociada una fórmula (que denominaremos guarda) que posee una única variable
libre cuyos valores son multiconjuntos de objetos del sistema. Dicha fórmula actúa
de forma similar a los activadores e inhibidores asociados a ciertas variantes “clási-
cas” de sistemas P, en el sentido de proporcionar condiciones necesarias para la
aplicabilidad de las reglas a una determinada configuración del sistema.
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Los simple kernel P systems van a ser utilizados para proporcionar soluciones
eficientes de problemas computacionalmente duros, en particular de problemas NP–
completos.

5.2.1. Formalización

Definición 5.1. Una guarda atómica sobre un alfabeto Γ es la fórmula TRUE, la
fórmula FALSE, o bien una expresión del tipo wγw0, siendo w una variable sobre
Mf (Γ), w0 ∈Mf (Γ) y γ ∈ {≤,≥,=, 6=, >,<}.

Es decir, una guarda atómica g(w) (no trivial) sobre un alfabeto Γ es una formula
booleana cuya variable toma valores en el conjunto de los multiconjuntos sobre Γ.
Ejemplos de guardas atómicas son los siguientes: g1(w) ≡ w ≥ a3b2 y g2(w) ≡ w <
a4.

Definición 5.2. Una guarda sobre un alfabeto Γ es una sucesión finita de guardas
atómicas sobre Γ conectadas mediante los operadores lógicos {¬,∧,∨}.

Es decir, una guarda g(w) (no trivial) sobre un alfabeto Γ es una formula boo-
leana cuya variable toma valores en el conjunto de los multiconjuntos sobre Γ. Un
ejemplo de guarda seŕıa el siguiente: g(w) ≡ ¬(w ≥ a3b2) ∧ (w < a4) ∨ (w ≤ abc2).

Recordemos que los operadores lógicos se ejecutarán de acuerdo con el orden de
prioridad siguiente: primero la negación, ¬, después la conjunción ∧ y, finalmente,
la disyunción ∨.

A continuación se va a definir el concepto de tipo de compartimento tratando
de conservar la notación de los kernel P systems. Recordemos que, básicamente, un
tipo de compartimento consta, básicamente, de un conjunto de reglas, R, y de una
estrategia de ejecución, σ, de las mismas. En el caso de los simple kernel P systems
la estrategia de ejecución será siempre la misma y, por tanto, podŕıa eliminarse
propiamente de la definición. No obstante, nosotros vamos a conservarla para hacer
la presentación más cercana a los kernel P systems de donde proceden.

Definición 5.3. Un tipo de compartimento t sobre un alfabeto Γ es un par orde-
nado (Rt, σt), en donde Rt es un conjunto de reglas sobre Γ etiquetadas de manera
inyectiva por elementos de un conjunto Lab(Rt) y σt es una estrategia de ejecución
de las reglas del conjunto Rt.

Las reglas de Rt están asociadas a un conjunto T = {t1, . . . , ts} de tipos de
compartimentos tal que t ∈ T y pueden ser de una de las formas que a continuación
se relacionan:
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Regla de reescritura y comunicación: u→ v {g}, en donde u ∈Mf (Γ), u 6= ∅,
v = (a1, ti1) . . . (ah, tih), con aj ∈ Γ, tij ∈ T y g es una guarda sobre Γ. La
longitud de esta regla se define aśı: |u|+ |v|.

Reglas de división: [a]t → [v1]tj1 . . . [vp]tjp {g}, en donde a ∈ Γ, vj ∈ Mf (Γ),
tj,p′ ∈ T y g es una guarda sobre Γ. La longitud de esta regla se define aśı:
1 + |v1|+ · · ·+ |vp|.

Definición 5.4. Un compartimento sobre un alfabeto Γ es un par ordenado (t, w),
en donde t es un tipo de compartimento sobre Γ y w es un multiconjunto de objetos
sobre Γ.

Definición 5.5. Un simple Kernel P systems de grado n ≥ 1 es una tupla

Π = (Γ, E , T,G,C1, . . . , Cn, iout)

donde

Γ es un alfabeto finito cuyos elementos se denominan objetos.

E es un alfabeto contenido en Γ (denominado alfabeto de salida).

T = {t1, . . . , ts} es un conjunto de tipos de compartimentos.

G = (V,E) es un grafo no dirigido.

V = {C1, . . . , Cn} es el conjunto de nodos del grafo, denominados comparti-
mentos del sistema, de tal manera que Ci = (ti, wi), 1 ≤ i ≤ n, con ti ∈ T y
wi ∈Mf (Γ).

iout ∈ {0, 1, . . . , n} es un número que representa o bien el entorno (en el
caso iout = 0) o bien un compartimento del sistema, en el caso en que iout ∈
{1, . . . , n}.

Un simple kernel P systems de grado n puede ser considerado como un conjun-
to de n compartimentos interconectados por un grafo no dirigido G de tal manera
que cada compartimento Ci contiene inicialmente un multiconjunto de objetos y,
además, pertenece a un cierto conjunto T de “tipos de compartimentos”. Este con-
junto T especifica el conjunto de reglas del sistema, si bien en los simple kernel
P systems la estrategia de ejecución siempre será la misma (en cada tipo de com-
partimento): estrategia de paralelismo maximal con la restricción siguiente: en un
paso de computación sólo se puede aplicar, a lo sumo, una regla de división a cada
compartimento.
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En el sistema existe una zona distinguida representada por el número iout que
va a representar el entorno o un compartimento especial del sistema en donde se
codificará la ”salida” de las computaciones.

A continuación nos vamos a centrar en la semántica de dichos modelos. Como
es usual, se definirán los conceptos siguientes: (a) configuración; (b) aplicabilidad de
una regla a una configuración; (c) resultado de ejecutar una regla aplicable a una
configuración; (d) paso de transición o de computación; y (e) computación.

Definición 5.6. Una configuración o descripción instantánea de un simple kernel
P system, es una tupla formada por (G′, C ′i1 , . . . , C

′
ir

), en donde G′ es un grafo no
dirigido cuyos nodos son los compartimentos (C ′i1 , . . . , C

′
ir

).

Dado el simple kernel P system Π = (Γ, E , T,G,C1, . . . , Cn, iout), la configuración
(G,C1, . . . , Cn) se denomina configuración inicial del sistema Π.

A continuación se va a definir el concepto de aplicabilidad de una regla a una
configuración, aśı como el efecto que tiene la ejecución de una regla aplicable a una
configuración. Para ello, recordemos que toda regla del sistema está asociada a un
tipo de compartimento (no, propiamente, a un compartimento) y, además, tiene
asociado una guarda.

Definición 5.7. Diremos que una regla de reescritura asociada a un tipo de compar-
timento t, u→ v {g}, con u ∈ Mf (Γ), u 6= ∅ y v = (a1, ti1) . . . (ah, tih), es aplicable
a una configuración C = (G′, C ′i1 , . . . , C

′
ir

) y a un compartimento d = (t, w), si se
verifican las condiciones siguientes:

(a) Existe j (1 ≤ j ≤ r), tal que C ′ij = d; es decir el compartimento d es uno de
los que aparecen en la configuración C.

(b) u ⊆ w; es decir, el multiconjunto u que define la parte izquierda de la regla
está contenida en el multiconjunto w que está en el compartimento C ′ij de la
configuración C.

(c) La fórmula g(w) es verdadera; es decir, se satisface la guarda para el multi-
conjunto contenido en el compartimento concreto donde se aplica.

(d) Existen compartimentos d1, . . . , dh de tipos ti1 . . . tih, respectivamente, tales
que {d, d1}, . . . , {d, dh} son aristas del grafo G′

Definición 5.8. Diremos que una regla de división asociada a un tipo de compar-
timento t, [a]t → [v1]tj1 . . . [vp]tjp {g}, con a ∈ Γ, vj ∈ Mf (Γ), es aplicable a una
configuración C = (G′, C ′i1 , . . . , C

′
ir

) y a un compartimento d = (t, w), si se verifican
las condiciones siguientes:
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(a) Existe j (1 ≤ j ≤ r), tal que C ′ij = d; es decir el compartimento d es uno de
los que aparecen en la configuración C. Además, d no es el compartimento de
salida del sistema.

(b) a ∈ w; es decir, el objeto a es un elemento del multiconjunto w que está en el
compartimento C ′ij de la configuración C.

(c) La fórmula g(w) es verdadera; es decir, se satisface la guarda para el multi-
conjunto contenido en el compartimento concreto donde se aplica.

En el caso en que la guarda asociada a una regla sea la fórmula TRUE, enton-
ces omitiremos la escritura de dicha guarda ya que la correspondiente “condición”
(TRUE) siempre se verificará.

Seguidamente se define cuál es el efecto que tiene la ejecución de una regla
aplicable a una configuración.

Definición 5.9. Si una regla de reescritura asociada a un tipo de compartimento t,
u → (a1, ti1) . . . (ah, tih) {g}, es aplicable a una configuración C = (G′, C ′i1 , . . . , C

′
ir

)
y a un compartimento d = (t, w), el efecto que produce su aplicación es el siguiente:

(a) El multiconjunto u que define la parte izquierda de la regla es eliminado del
contenido del compartimento d.

(b) Para cada k (1 ≤ k ≤ h), el objeto ak se añade a un compartimento de G′ de
tipo tik (si hubiera más de uno, se haŕıa una elección no determinista).

Definición 5.10. Si una regla de división asociada a un tipo de compartimento t,
[a]t → [v1]tj1 . . . [vp]tjp {g}, es aplicable a una configuración C = (G′, C ′i1 , . . . , C

′
ir

) y
a un compartimento d = (t, w), el efecto que produce su aplicación es el siguiente:

(a) El objeto a que dispara la regla se elimina del contenido del compartimento d.

(b) Se crean p nuevos compartimentos d1 . . . dp de tipos tj1 . . . tjp, respectivamen-
te, cuyo contenido es idéntico al del contenido del compartimento d con la
excepción de que, para cada k (1 ≤ k ≤ p), en el compartimento dk el objeto
a es sustituido por el multiconjunto vk.

(c) Al grafo G′ se le añaden las aristas (d, d1) . . . (d, dp).

Dadas dos configuraciones C y C′ de un simple kernel P system, Π, diremos
que C′ se obtiene de C tras la ejecución de un paso de computación, y notaremos
C ⇒Π C′, si la configuración C′ se obtiene a partir de la configuración C al aplicar un
multiconjunto maximal de reglas, con la restricción antes indicada en lo que respecta
a las reglas de división.
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Como es usual, diremos que una configuración C de un simple kernel P sys-
tem es de parada si no existe ninguna regla del sistema que sea aplicable a dicha
configuración.

Una computación en un simple kernel P system es una sucesión (finita o infinita)
de configuraciones tal que: (a) el primer término de la sucesión es una configuración
inicial del sistema; (b) para cada n ≥ 2, el n-ésimo término de la sucesión se obtiene
a partir del anterior mediante la ejecución de un paso de computación; y (c) si la
sucesión es finita (en cuyo caso se denominará computación de parada), entonces el
último término de la sucesión es una configuración de parada. Sólo las computaciones
de parada proporcionan un resultado, el cual estará codificado por el multiconjunto
de objetos del compartimento de salida de la correspondiente configuración de parada
que, eventualmente, puede ser el entorno del sistema.

Al igual que en otras variantes de sistemas P, en el nuevo modelo de computación
admitiremos que toda computación ejecuta un proceso sincronizado; es decir, se
supone que hay una especie de reloj universal que marca las actuaciones de todos
los elementos que integran el sistema celular.

5.3. Herramientas software para modelización

y simulación

En el primer apartado de esta sección (5.3.1) se incluye una metodoloǵıa similar
a la ilustrada en el caṕıtulo 4, si bien ahora está aplicada al caso particular de los
problemas a resolver, analizar y verificar mediante simple kernel P systems, con el fin
de dar una visión de conjunto de la propuesta metodológica y de las herramientas que
nos ayudan a ponerla en práctica. Posteriormente se añaden apartados explicando
con mayor nivel de detalle el papel de cada uno de los componentes involucrados.

5.3.1. Un marco para la modelización, simulación y ve-
rificación

En este apartado se presenta una metodoloǵıa para la modelización, simulación
y verificación (mediante técnicas de model checking), para simple kernel P systems
(apareció publicada por primera vez en [87]). La metodoloǵıa, esbozada en la fi-
gura 5.1, está apoyada por el entorno software MeCoSim [122, 154] descrito en el
caṕıtulo anterior, conteniendo el lenguaje de especificación P-Lingua [58, 120] y que
engloba, como hemos visto, muchas variantes de sistemas P, incluyendo los simple
kernel P systems, cuyos intérpretes, simuladores y herramientas asociadas han sido
desarrollados a lo largo de la presente tesis.

La metodoloǵıa antes mencionada involucra una serie de pasos. En primer lu-
gar, se diseña la solución al problema como un simple kernel P system, traducido
posteriormente a una especificación en lenguaje P-Lingua [49, 120]. Un conjunto de



Caṕıtulo 5. Simple Kernel P systems 160

{ Simulation }

MeCoSim

P-lingua model

Simulation 

traces

{ Verification }

Spin

{ Invariant detector }

Daikon

Promela 

model

Property 

extraction cycle

Properties

Figura 5.1: Especificación, análisis y verificación de simple kernel P systems

interfaces personalizadas, diseñadas espećıficamente mediante configuración en Me-
CoSim [122, 154], nos permite manejar los datos de entrada para cada problema,
proporciona resultados de visualización y extrae los datos de salida apropiados. Las
simulaciones se llevan a cabo dentro de MeCoSim empleando el motor de simula-
ción para simple kernel P systems de pLinguaCore [49]. Entonces se pueden obtener
propiedades invariantes a partir del conjunto de datos de salida seleccionado, o for-
mularse de acuerdo con el comportamiento observado del sistema. Los resultados
pueden ser verificados empleando técnicas de model checking (por ejemplo, usando
Spin para un modelo escrito en lenguaje Promela [17]). Para una descripción más
detallada ver [87].

De acuerdo con esta metodoloǵıa y sus pasos asociados, se describirá enla última
sección de este caṕıtulo, una solución de un problema NP-completo basada en simple
kernel P systems, desde su diseño hasta su especificación en P-Lingua incluyendo
parámetros que toman distintos valores para diferentes instancias de los problemas
siguiendo el modelo de MeCoSim.

La simulación se lleva a cabo comenzando con la configuración inicial del sistema
P, y la computación se ejecuta hasta que se alcanza una configuración de parada. En
ese proceso existe una serie de opciones adicionales, algunas de las cuales han visto
la luz como consecuencia del desarrollo de esta tesis; aśı por ejemplo, el sistema
P puede ser simulado paso a paso o durante un tiempo de ejecución prefijado, o
bien una selección de objetos y compartimentos pueden ser producidos o, de forma
alternativa, todos ellos pueden ser generados. Además, las tablas de salida de la
interfaz personalizada muestran la información seleccionada para ser visualizada.
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Todo lo anterior se ilustrará en los casos de estudio incluidos en la última sec-
ción de este caṕıtulo, aśı como en el caṕıtulo 6. Finalmente, como complemento
a las salidas tabuladas y con objeto de ayudar a interpretar el resultado, se han
incluido algunas herramientas de visualización en MeCoSim, incluyendo visores de
distinos elementos del sistema P, gráficas y grafos. Estos últimos permiten visualizar
la respuesta, la solución al problema para cada instancia del mismo, mediante una
representación visual cercana al problema en cuestión en lugar de proporcionar una
respuesta árida textual o tabular en forma de objetos del alfabeto dentro de cada
compartimento del sistema diseñado.

Aśımismo, en el caṕıtulo 6 se comentarán las simulaciones realizadas sobre simple
kernel P systems para la resolución de problemas NP-completos que pondrán de
manifiesto los beneficios de usar la aproximación basada en simple kernel P systems
con respecto a otros formalismos usando sistemas P. Por una parte, el uso de simple
kernel P systems como marco de resolución, disminuye el número de reglas con
relación a los sistemas P de tejidos, si bien estas reglas pueden ser más complejas,
de modo que hay una cierta compensación entre esos dos aspectos. En general,
se observa una diferencia en el número de compartimentos y tiempo de ejecución
entre los simple kernel P systems y los sistemas P de tejidos. Esto no se puede
considerar como una sorpresa teniendo en cuenta que en estos sistemas se emplea
un número menor de reglas, aśı como el hecho de que los procesos de división de
los compartimentos cesan cuando la condición para producir una solución correcta
deja de cumplirse; por ejemplo, en el caso del problema 3-COL la existencia de dos
vértices adyacentes con el mismo color.

Es interesante hacer una observación relacionada con una mejora adicional sus-
tancial, con mı́nimos costes de implementación. Se refiere a un mecanismo que per-
mite evitar el uso de compartimentos que, con toda seguridad, no van a proporcionar
una solución correcta y en los que no quedan reglas aplicables. Si bien teóricamente
el tiempo consumido por un compartimento en el que ninguna regla es aplicable no
debeŕıa siquiera ser contemplado, el mero chequeo o análisis de la aplicabilidad de las
reglas podŕıa introducir un sobrecoste en tiempo que podŕıa llegar a ser significativo
conforme aumenta el número de tales compartimentos y, además, las reglas tienen
asociadas guardas con alta complejidad. Para mitigar las consecuencias negativas de
este efecto, se ha considerado y desarrollado como parte de P-lingua, un mecanismo
para evitar la evaluación de un compartimento donde no hay reglas aplicables. Una
consecuencia de este enfoque es la posibilidad de eliminar por completo tales com-
partimentos y, por tanto, reducir el número total de compartimentos que se procesa.
Esta opción ha permitido simular en tiempo razonable instancias mucho mayores
de los problemas estudiados, debido a la liberación de espacio que evita el desbor-
damiento de memoria ocasionada por la cantidad exponencial de espacio construido
si no se adoptan medidas en relación con los compartimentos que se van creando a
través de las reglas de división.
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5.3.2. Especificación de simple kernel P systems

La metodoloǵıa propuesta se sustenta en el desarrollo de herramientas que per-
mitan llevar a cabo la definición, personalización, simulación, análisis, visualización,
extracción de propiedades y verificación de soluciones a problemas basadas en siste-
mas P. El primer paso de este proceso consiste en la especificación de sistemas P del
tipo simple kernel P system en un lenguaje entendible por la máquina. Para ello se
ha adaptado/extendido el lenguaje P-Lingua con el fin de incorporar los ingredientes
necesarios para procesar soluciones basadas en simple kernel P systems.

A continuación se describen los elementos del lenguaje que representan a sus
homólogos en el diseño de un simple kernel P system.

5.3.2.1. Estructuras en P–Lingua

En primer lugar conviene indicar que de acuerdo con la primera definición de los
simple kernel P systems ([62]) las guardas asociadas a las reglas tienen una expresión
espećıfica que vamos a describir a continuación. No obstante esa expresión puede ser
deducida de la definición general dada en 5.2.

Una guarda subatómica no trivial g(w) sobre un alfabeto Γ es una guarda atómi-
ca sobre Γ del tipo w(a) γ an, donde a ∈ Γ, n ≥ 1 y w(a) indica la multiplicidad del
objeto a en el multiconjunto w. Entonces una guarda atómica no trivial g(w) ≡ wγw0

sobre Γ, siendo w una variable sobre Mf (Γ), w0 ∈ Mf (Γ) y γ ∈ {≤,≥,=, 6=, >,<},
se expresará de la siguiente forma:∧

x∈supp(w0)

w(x) γ w0(x)

Es decir, la guarda atómica {w ≥ a3 b2 c5} se reescribirá como conjunción de guardas
subatómicas: {w(a) ≥ a3 ∧ w(a) ≥ b2 ∧ w(a) ≥ c5} (el número de objetos a en el
multiconjunto w es mayor o igual que 3, el número de objetos b en el multiconjunto
w es mayor o igual que 2 y el número de objetos c en el multiconjunto w es mayor
o igual que 5). Más aún, la expresión anterior se escribirá más brevemente aśı {≥
a3∧ ≥ b2∧ ≥ c5} e, incluso, eliminando ∧ como sigue {≥ a3 ≥ b2 ≥ c5}.

En lo que resta de caṕıtulo, en lugar de trabajar con el alfabeto Γ lo haremos con
el alfabeto Γ∪Γ, en donde Γ = {a : a ∈ Γ}. Es decir, Γ es un conjunto disjunto con Γ
cuyos elementos son los mismos de Γ a los que les vamos a asignar un papel distinto.
Concretamente, la aparición de un objeto del tipo a en una guarda significará que
la condición asociada es la negación de la correspondiente al objeto a; es decir, la

guarda {≥ a3∧ ≥ b
2∧ ≥ c5} es equivalente a la siguiente {≥ a3∧ < b2∧ ≥ c5}, que

escribiŕıamos brevemente como sigue: {≥ a3 < b2 ≥ c5}.
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Además, nos vamos a restringir al uso de guardas que sean disyunciones de
conjunciones de las guardas subatómicas (recordemos sobre el alfabeto Γ ∪ Γ).

Las siguientes estructuras, incluyendo caracteŕısticas relacionadas con simple
kernel P systems, fueron añadidas durante la preparación de esta tesis en la versión
4.0 de P–Lingua, disponible en [120] y como parte de MeCoSim. La versión actual de
P–Lingua permite definir simple kernel P systems y tanto el intérprete como el simu-
lador asociado soporta las caracteŕısticas propias de dichos modelos, no incluyendo
naturalmente otras propias del marco más general de los kernel P systems, como
reglas de creación/destrucción de enlaces o definición de estrategias de ejecución ya
que solamente incorpora paralelismo maximal con la restricción adicional asociada
al uso de las reglas de división.

Guardas:

Una guarda subatómica g(w) ≡ w(a) γ an, se escribe como {γ′a ∗n}, donde γ′

es una representación de γ empleando < (para <), <= (para ≤), = (para =), <>
(para 6=), >= (para ≥) y > (para >). Como ejemplos ilustrativos, {<=+c*2}
representa la guarda ≤ c2; mientras {>=-b} representa ≥ b. Los operadores
booleanos involucrados en expresiones booleanas, ∧ y ∨, se representan co-
mo && and ||, respectivamente. Por ejemplo, {<=+a*2}&&{<=-b} representa
la guarda {≤ a2∧ ≤ b}. Del mismo modo, {<=-a*2}||{<=+b} representa la
guarda {≤ a2∨ ≤ b}. Los operadores ∧ y ∨ pueden combinarse para describir
guardas complejas, tales como {<=+a*2}&&{<=-b}||{<=-a*3}&&{<=+c*3}.
Una regla r {g} se define como @guard g ? r. Por ejemplo, la regla a→ b {=
a2} se define como @guard {=+a*2} ? [a --> b].

Inicialización de componentes (membranas/células/compartimentos):

La inicialización de las componentes básicas del sistema permite al diseña-
dor definirlas en la configuración inicial. Según la estructura subyacente del
sistema considerado, la sintaxis difiere ligeramente. Aśı, se emplea

mu(label1)+=[multiset]’label2;

para estructuras de membranas de sistemas que trabajan a modo de células
(cell–like), mientras que se emplea

mu(0)*=[multiset]’label;

para estructuras de membranas de sistemas que trabajan a modo de tejidos,
tales como las correspondientes a los simple kernel P systems.

En el primer caso, se añade una nueva membrana etiquetada como label2
con el multiconjunto asociado multiset como membrana hija de la etiquetada
como label1. En el segundo caso, a la configuración inicial se le añade una
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nueva componente (célula/compartimento) etiquetada como label con su mul-
ticonjunto multiset. Recuérdese que en los sistemas que trabajan a modo de
tejidos no existe, propiamente, una estructura jerárquica sino un grafo no diri-
gido por el que todas las componentes básicas se encuentran al mismo “nivel”
enmarcadas dentro de un entorno común, etiquetado por 0.

Definición de multiconjuntos iniciales:

Se ha visto que en la inicialización de las componentes básicas del sistema
se han definido multiconjuntos asociados a cada componente individual. Pues
bien, también es posible definir el multiconjunto asociado a todos aquellos
compartimentos (componentes especiales) que pertenezcan a un determinado
tipo. Esto se puede implmentar mediante la expresión ms(label) = multiset;.

Aśı pues, según el alcance que se le quiera dar a la definición (compartimento
o tipo) podemos tener:

Multiconjunto asociado a cada compartimento espećıfico: se incorpora a
la estructura inicial:

@mu = [[ a*2 ]’1 [ b ]’2 [ c*2 ]’2]’0;

Multiconjunto asociado a todos los compartimentos de un determinado
tipo:

@ms(1) = x;

@ms(2) = y*3;

Nuevas reglas en P-Lingua:

Para definir los simple kernel P systems, se han incorporado en P-Lingua
algunas nuevas reglas, con la descripción comentada en la Sección 5.2.1:

Reglas de reescritura y comunicación:

Una regla de reescritura y comunicación u→ v {g}, en donde u ∈Mf (Γ),
u 6= ∅, v = (a1, t1) . . . (ah, th), con aj ∈ Γ, th ∈ T y g es una guarda sobre
Γ, se representa en P–Lingua aśı:

@guard g ? [a]’t0 --> [a1]’t1, ..., [ah]’th,

siendo t0 el tipo del compartimento actual. A diferencia de la definición
dada en la sección 5.2.1, la implementación en P–Lingua de estas reglas
no requiere que t0 esté conectado por una arista a cada compartimento
de tipos ti, 1 ≤ i ≤ h de forma expĺıcita, sino que queda impĺıcito al
existir una regla que comunica los tipos de compartimentos.
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Reglas de división:

Una regla de división [a]t → [v1]tj1 . . . [vp]tjp {g}, en donde a ∈ Γ, vj ∈
Mf (Γ), tj,p′ ∈ T y g es una guarda sobre Γ, se representa en P–Lingua
aśı:

@guard g ? [a]’t |--> [v1]’tj1, ..., [vp]’tjp;.

Es posible que algún multiconjunto vj , 1 ≤ j ≤ p, contenga el śımbolo
especial @d. Este śımbolo se usa para implementar el mecanismo citado
anteriormente que permite la disminución del coste en espacio al eliminar
compartimentos que no van a producir una solución correcta y en los que
no quedan reglas aplicables.

Tanto las reglas de reescritura como las de división se pueden emplear
en conjunción con iteradores internos al compartimento (se explican más
adelante), resultando que en dichas reglas pueden aparecer etiquetas,
parametrizadas por algún ı́ndice, tales como

[a]’1 |--> [b]’2 &{[c,d{i}]’{i}}:{3<=i<=n};.

Iteradores internos:

Estos iteradores permiten a los usuarios definir multiconjuntos, estructuras de
membranas y guardas dependientes de parámetros. Esos iteradores expanden
las posibilidades a la hora de definir reglas y configuraciones iniciales. La
sintaxis para los iteradores internos es:

&{items}:{index ranges},
excepto para guardas unidas por ∨, que es

|{items}:{index ranges}.

A menos que se indique lo contrario, se pueden combinar distintos iteradores
internos en la misma regla o sentencia, pero no pueden ser anidados. Los
iteradores internos pueden emplearse en tres contextos diferentes:

1. Iteradores internos sobre multiconjuntos:

La sintaxis para este tipo de iteradores es

&{multiset}:{index ranges}

Estos iteradores permiten la extensión de multiconjuntos en la definición
de reglas. Por ejemplo, dado un valor para n y un conjunto de valores
para ei, 1 ≤ i ≤ n, la regla [a → b, ci, d

ei
i , 1 ≤ i ≤ n]1 se pueden escribir

como:

[a --> b, &{c{i}, d{i}*e{i}}:{1<=i<=n}’1;
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2. Iteradores internos sobre membranas:

La sintaxis para este tipo de iteradores es

&{[multiset]’{label}}:{index ranges}

Nos permiten especificar comunicaciones a varios compartimentos en la
parte derecha de las reglas (no pudiendo iterarse mediante este mecanis-
mo sobre elementos en la parte izquierda de las mismas). Por ejemplo,
dado un valor de n y valores para ei, 1 ≤ i ≤ n, la regla de reescritura
y comunicación x → (aeii , ti), 1 ≤ i ≤ n, con x, ai ∈ A, 1 ≤ i ≤ n y tj
indicando el tipo de compartimento perteneciente a T , se escribiŕıa como:

[x]’t0 --> &{[a{i}*e{i}]’{i}}:{1<=i<=n};,

siendo t0 el compartimento actual.

3. Iteradores internos sobre guardas:

Estos iteradores constituyen un caso especial ya que pueden aparecer dos
tipos distintos de elementos según los operadores booleanos involucra-
dos. Estas formas son:

&{guard}:{index ranges}, para conjunción, y

|{guard}:{index ranges}, para disyunción.

De este modo, las expresiones del primer tipo construyen guardas unidas
por el operador ∧ (∧–joined guards), mientras que las del segundo tipo
generan guardas unidas por operadores ∨ (∨–joined guards). Además,
son los únicos iteradores internos que pueden ser anidados, empleando
una “∧–joined guard” en el interior de una “∨–joined guard” (forma nor-
mal disyuntiva). Por el contrario, no se permite definir “∨–joined guards”
en el interior de “∧–joined guards”. Por ejemplo, fijados un valor para n
y otro para m, la regla

@guard |{{&{{<=+B{i,j}*2}}:{1<=j<=m}}}:{1<=i<=n} ? [a-->b]’1;

puede ser aplicada si y sólo si antes de aplicarse la regla, existe al menos
un valor i, con 1 ≤ i ≤ n, tal que la cardinalidad de cada objeto Bi,j ,
con 1 ≤ j ≤ m, en el interior de la membrana 1, es mayor o igual a 2.

Existen algunas restricciones sobre los ı́ndices en los iteradores internos ya que
éstos no se pueden incluir en expresiones numéricas, tales como i + 1 en la
expresión &{a{i+1}}:{1 <= i <= 10}, ni se pueden emplear para acceder a
constantes indexadas, tales como g{i} &{a{g{i}}}:{1 <= i <= 10}. Además,
los nombre usados para ı́ndices de iteradores internos no pueden emplearse en
ningún otro lugar, incluyendo otro iteradorinterno.
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5.4. Una solución para 3-COL basada en sim-

ple kernel P systems

En esta última sección del caṕıtulo, vamos a presentar una solución eficiente
del problema 3-COL a través de una famila de simple kernel P systems. Para más
detalle ver [62].

A continuación se definen dos funciones computables, s y cod, sobre el conjunto
de instancias del problema 3-COL como sigue:{

s(G) = |V|
cod(G) = {Ai,j : {i, j} ∈ E , 1 ≤ i < j ≤ n}

siendo G = (V, E) una instancia arbitraria (no trivial) del problema 3-COL; es decir,
G es un grafo no dirigido que contiene al menos 2 vértices (|V| = n ≥ 2).

Se considera la familia de simple kernel P systems: Π = {Π(n) : n ∈ IN}, en
donde Π(n) = (Γ, IO, T,G,C1, C2, iout, iin) se define como sigue:

El alfabeto de trabajo Γ es el siguiente conjunto:

Γ = {A1, . . . , An} ∪ {Ai,j | 1 ≤ i < j ≤ n} ∪ {T1, . . . , Tn}∪
{B1, . . . , Bn} ∪ {R1, . . . , Rn} ∪ {G1, . . . , Gn}∪
{a, s,X, Y, Z, yes, no} ∪ {X1, . . . , X2n+3}

En donde:

• Ai, 1 ≤ i ≤ n, son śımbolos que representan los n vértices de G.

• Ai,j , 1 ≤ i < j ≤ n, son śımbolos que permitirán representar las posibles
aristas de G.

• Ti, 1 ≤ i ≤ n, son śımbolos que se usarán en el proceso de división de
los compartimentos C2.

• Bi, Ri, Gi, 1 ≤ i ≤ n, son śımbolos que codifican los tres colores (como
en el caso de los sistemas P de tejido).

• El śımbolo a se emplea únicamente en el compartimento C1 para selec-
cionar una única respuesta que seŕıa, posteriomente, enviada al entorno.

• s,X, Y son śımbolos que se emplean en el compartimento C2.

• Z es un śımbolo que se env́ıa al compartimento C1.

• yes, no son las posibles respuestas: llegando una de ellas al entorno pro-
cedente de C1 en el último paso de computación.

• Los śımbolos X1, . . . , X2n+3 se usan como contador para saber el máximo
número de pasos (2n + 2) requerido por la única entrada posible desde
C2.
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IO = {yes, no}.

T = {t1, t2}, siendo t1 = (R1, σ1) y t2 = (R2, σ2); es decir, existen dos tipos de
compartimentos t1 y t2. Las estrategias de ejecución σ1 = σ2 es la de maximal
paralelismo con la restricción de que a cada compartimento en un paso de
computación se le aplicará, a lo sumo, una regla de división.

Los conjuntos de reglas del sistema son los que se relacionan a continuación.

• R1 es el siguiente conjunto de reglas:

? r1,i : Xi → Xi+1, 1 ≤ i ≤ 2n+ 2.

? r1,2n+3 : aZ → (yes, 0).

? r1,2n+4 : aX2n+3 → (no, 0) {≥ Z}.
Las reglas r1,i, 1 ≤ i ≤ 2n+ 2 se encargan de contar los primeros 2n+ 2
pasos; en dichos pasos, por cada solución encontrada se env́ıa un objeto
Z de C2 a C1; cuando se recibe uno o más objetos Z de los compar-
timentos de tipo C2, es decir, hay al menos una solución, entonces el
compartimento C1 env́ıa yes al entorno; en otro caso, cuando no se haya
recibido ningún objeto Z, tras 2n+ 3 steps se env́ıa un objeto no;

• R2 es el siguiente conjunto de reglas:

Reglas de división de membranas:

? r2,2i−1 : [Ai]2 → [RiAi+1]2[Ti]2 {= s}.
? r2,2i : [Ti]2 → [BiAi+1]2[GiAi+1]2, 1 ≤ i ≤ n− 1.

? r2,2n−1 : [An]2 → [RnX]2[Tn]2 {= s}.
? r2,2n : [Tn]2 → [BnX]2[GnX]2.

Estas reglas se aplican como máximo en 2n pasos y se obtienen todas
las posibles coloraciones para los n vértices.

Reglas de reescritura y comunicación:

? r2,2n+1 : s→ λ {g} siendo g la siguiente guarda

= A1,2 = B1 = B2 ∨ = A1,2 = G1 = G2 ∨ = A1,2 = R1 = R2 ∨
∨ . . . . . . . . . . . . . . . ∨

= An−1,n = Bn−1 = Bn∨ = An−1,n = Gn−1 = Gn∨ = An−1,n = Rn−1 = Rn

? r2,2n+2 : X → Y .

? r2,2n+3 : Y s→ (Z, 1).
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La guarda que aparece en la regla r2,2n+1 contiene 3n(n− 1)/2 términos
y comprueba, para cada par 1 ≤ i < j ≤ n, si el color de los nodos i
y j es el mismo. En tal situación, si el compartimento actual contiene
el objeto s, entonces se elimina dicho objeto y, a partir de ese instante,
ninguna regla se aplicará al compartimento.

La regla r2,2n+2 transformará X en Y una vez que se han completado
todos los cálculos.

La regla r2,2n+3 se aplicará cuando haya una solución en el comparti-
mento actual C2 y, además, enviará el objeto Z al compartimento C1.

G = ({1, 2}, {{1, 2}}).

C1 = (t1, w1), C2 = (t2, w2), donde w1 = aX1, w2 = A1 s.

iout = 0; es decir, la salida del sistema está codificada en el entorno.

iin = 2; es decir, el compartimento de entrada es C2.

Téngase presente que la instancia G = (V, E) del problema 3-COL será procesada
por el simple kernel P system Π(s(G)) con multiconjunto de entrada cod(G).

Para una descripción detallada de la verificación de la familia de simple kernel
P systems presentada, se puede consultar el art́ıculo [62]. En el mismo se propone,
además, una segunda solución alternativa involucrando reglas de reetiquetado y se
analiza en profundidad diversas propiedades relacionadas con la complejidad de las
distintas soluciones, tomando como referencia la solución mediante sistemas P de
tejido presentada en la sección 1.5.3 del caṕıtulo 1.



Caṕıtulo 5. Simple Kernel P systems 170



6
Caso de estudio 1: Modelización de un

ecosistema real

En el caṕıtulo 2 se ha justificado la necesidad de diseñar modelos formales que
capturen de alguna forma procesos relevantes que suceden en la vida real, con ob-
jeto de extraer de ellos algún tipo de información que, en última instancia, pueda
proporcionar nuevo conocimiento acerca de los fenómenos objetos de estudio.

Los dos próximos caṕıtulos de esta memoria están dedicados a analizar la evo-
lución de las aplicaciones de simulación de modelos de la computación celular con
membranas, basadas en P-Lingua, y que van desde las aplicaciones visuales precurso-
ras ad-hoc, hasta algunas aplicaciones importantes a las que ha dado lugar MeCoSim,
fundamentalmente en el campo de los ecosistemas y la dinámica de poblaciones,
pasando por una incursión interesante en la resolución de problemas computacio-
nalmente duros. Más concretamente, nos vamos a centrar en la aportación realizada
dentro del entorno de simulación software MeCoSim, aśı como en la metodoloǵıa
propuesta en la Sección 4.3 para la modelización matemática (en particular, compu-
tacional) basada en la computación celular con membranas.

El objetivo principal de este caṕıtulo es presentar con todo detalle una aplica-
ción de la plataforma MeCoSim para el diseño de un plan de gestión del embalse de
Ribarroja en la zona del rio Ebro, gestionado por la compañ́ıa Endesa S.A., con
relación a una especie exótica invasora: el mejillón cebra (trabajo recientemente pu-
blicado, [104]). Esta especie está causando estragos tanto a nivel medioambiental,
desplazando a muchas especies autóctonas, como a nivel económico, en tanto que
provocan obstrucciones importantes en maquinarias, sistemas de conducción, etc.

171
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El presente caṕıtulo está estructurado como sigue. En la primera sección se tra-
ta de dar una visión general de algunos sistemas complejos analizados en el campo
de la dinámica de poblaciones y, en particular, en algunos ecosistemas reales cen-
trados en una especie en peligro de extinción: el quebrantahuesos. La Sección 6.2
está dedicada a presentar las caracteŕısticas singulares del ecosistema real objeto
de estudio, con especial atención a la bioloǵıa de la especie del mejillón cebra y al
embalse de Ribarroja. En la Sección 6.3 se plantea el marco de modelización basado
en los Population Dynamics P systems y en la Sección 6.4 se presenta el diseño de
modelo propuesto. La última sección del caṕıtulo está dedicada al código P-Lingua

que corresponde al modelo diseñado y a la presentación de una aplicación basada en
MeCoSim adaptada al caso objeto de estudio.

6.1. Modelización computacional de ecosiste-

mas reales basada en sistemas PDP

Desde el año 2007, el Grupo de Investigación en Computación Natural (RGNC)
de la Universidad de Sevilla ha venido estudiando diversos sistemas dinámicos com-
plejos que se dan en la vida real, fundamentalmente en el campo de los ecosistemas
y la dinámica de poblaciones, desde la perspectiva de la modelización computacional
basada en sistemas P. El estudio se ha desarrollado tanto en el ámbito de bioloǵıa
de la conservación como de la gestión de recursos naturales y ecosistemas, general-
mente afectados por una serie de factores naturales y humanos que tienen un gran
impacto sobre la dinámica de las especies y organismos presentes en este tipo de
sistemas. De manera simultánea, dentro del marco de la Computación Celular con
Membranas, el RGNC ha analizado otros sistemas complejos de interés que abarcan
un amplio espectro que va desde fenómenos a nivel que podŕıamos denominar micro
(molecular, celular, tisular, etc.) hasta procesos a nivel que podŕıamos denominar
macro tales como pandemias, fenómenos de ı́ndole económico, etc.

El objetivo de esta sección es ilustrar la aportación realizada por el RGNC en lo
concerniente al estudio de sistemas dinámicos complejos, mediante la modelización,
simulación y análisis dentro del marco de la computación celular con membranas,
apoyados en el empleo de la plataforma proporcionada por P-Lingua [58, 120] y
MeCoSim [122, 154], ilustrada en el caṕıtulo 4, y haciendo uso de la metodoloǵıa que
en él se describe.

La mayor parte de los trabajos desarrollados en el ámbito de los sistemas com-
plejos a nivel macro, se han llevado a cabo en el ámbito de la modelización formal
de ecosistemas. Ésta ha experimentado un cambio sustancial e interesante en las
últimas décadas, desde un punto en el que los modelos formales eran desarrollados
por investigadores de Computer Science con pocas implicaciones prácticas, hasta
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llegar a una situación en la que ecólogos de campo, gestores de la fauna silvestre,
aśı como el personal encargado del mantenimiento y conservación de ecosistemas,
adoptan una serie de decisiones apoyadas y justificadas por las hipótesis plausibles
que proporcionan los modelos diseñados. Esta deriva interesante en el rol de los mo-
delos computacionales de fenómenos y procesos interesantes de la vida real, debe ser
tenida muy en cuenta por los diseñadores de los modelos, tratando de proporcionar
a los usuarios de los mismos (los expertos en cuestión) no solamente un modelo
que represente de alguna forma una abstracción de los fenómenos de su interés sino
también los mecanismos adecuados para proporcionar herramientas de ayuda para
el análisis de los procesos objeto de estudio, la formulación de hipótesis y la posible
toma de decisiones, una vez analizados los escenarios de interés (para los expertos)
que han sido introducidos y simulados mediante las herramientas correspondientes.

El primer trabajo de modelización de ecosistemas que se desarrolló en el marco
de la computación celular con membranas [28, 29] vio la luz en 2008, y trataba
acerca de la dinámica poblacional del quebrantahuesos en el Pirineo catalán.

El quebrantahuesos es una de las especies menos frecuente en Europa, con una
consideración de vulnerable a nivel europeo dentro de la lista de especies amenazadas,
en un estado de conservación desfavorable (SPEC 3), con una población de unas 80 a
100 parejas en la Unión Europea [11], con una serie de amenazas conocidas (algunas
derivadas de leyes que obligan a la retirada del monte de los ungulados domésticos
muertos) y una baja cobertura de zonas de especial protección (SPAs) (tan solo el
2.5 % de las parejas se encuentran en dichas zonas, a 2004).

La bioloǵıa de la conservación estudia la Naturaleza y la biodiversidad en la
Tierra con el objetivo de proteger a las especies, sus hábitats y ecosistemas de tasas
de extinción excesivas y la erosión de interacciones bióticas. De este modo, el foco
principal se sitúa en dos objetivos principales:

1. Evaluar el impacto del ser humano sobre la biodiversidad biológica.

2. Desarrollar aproximaciones prácticas para prevenir la extinción de las especies.

En el trabajo publicado en [28, 29] se presentaba un novedoso modelo matemáti-
co/computacional aplicado al ecosistema citado, estudiando en la zona objetivo la
dinámica de población del quebrantahuesos en conjunción con otras cinco especie-
s/subfamilias que proporcionan los huesos de los que se alimentan. Como se pone
de relevancia en el art́ıculo, la aportación de los sistemas P para el estudio de este
problema se traduce en la provisión de un marco de modelización computacional de
alto nivel, a diferencia de otros marcos clásicos no computacionales, de los que ha si-
do necesario llevar a cabo aproximaciones para poder realizar simulaciones mediante
ordenador.
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El marco citado permite la integración de los aspectos estructurales y dinámicos
de los ecosistemas objetos de estudio, de forma comprensible y relevante. Los mo-
delos que se desarrollan en ese marco proporcionan sistemas de carácter discreto,
representando cada individuo a través de objetos presentes en el sistema con una
cierta multiplicidad, tanto para animales vivos en la población como para huesos. La
estocasticidad e incertidumbre inherente a esta dinámica poblacional de los ecosiste-
mas se captura a través del empleo de estrategias probabiĺısticas. En consecuencia,
no es posible realizar una validación formal de esos modelos.

Para poder llevar a cabo una validación experimental de un modelo diseñado en
ese marco, inicialmente se hizo uso de un simulador completamente ad-hoc [1] que
incorpora en código fuente C++ toda la información sobre los datos espećıficos del
escenario bajo estudio: (a) las reglas del sistema; (b) los parámetros y las constantes;
(c) el resto de elementos del modelo; y (c) el propio motor de simulación. De este mo-
do, no existe una separación de roles y responsabilidades en el software, incluyendo
datos, modelo y simulador de forma monoĺıtica en el código fuente. Por tanto, no se
dispone de diferentes visiones de programador, diseñador y usuario final. El software
proporcionado devuelve los datos de la evolución del escenario incluido en el código,
con el modelo dado y el simulador desarrollado. Aśı pues, no existe la posibilidad de
que el usuario final introduzca distintos escenarios de interés, modifique levemente
el modelo o introduzca cierta variabilidad en la configuración de la simulación. La
salida proporciona un fichero con el número de animales de cada especie por edades
al final de cada año de un rango espećıfico indicado en el propio código fuente.

Dentro de la misma ĺınea de investigación abierta por el trabajo anterior, en
[27] se presentó un modelo solventando algunas carencias del anterior. Dicho mode-
lo incorporaba la regulación de la densidad de población, las limitaciones sobre la
alimentación en caso de escasez, la tasa de crecimiento (“reproducción”) del que-
brantahuesos era variable y la competición por determinados recursos como espacio
y alimento, debido a la inclusión de varias especies de aves carroñeras y de nue-
vas especies de ungulados. La modelización de este ecosistema requiere una serie
de parámetros biológicos obtenidos experimentalmente (por los expertos) y de la
literatura, de tal modo que incorporen los datos necesarios a los procesos básicos,
las poblaciones iniciales y el entorno f́ısico (superficie, orograf́ıa, etc.)

A medida que los modelos van incorporando más parámetros relacionados con
la dinámica de las especies y se van añadiendo más ingredientes que acorte las
distancias entre modelo y realidad, se altera la visión acerca de los mismos en tanto
que comienzan a ser considerados por los expertos como herramientas que pueden
asistir y ayudar en la mejora en la gestión de los fenómenos objeto de estudio.
Por ello, se hace necesario poder disponer de plataformas software más potentes y
flexibles, capaces de facilitar el desarrollo de los simuladores, el diseño de los modelos
y, por último, su utilización posterior por usuarios finales que puedan validar los
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resultados y realizar experimentos virtuales; es decir, simulaciones bajo diferentes
condiciones/escenarios iniciales (de interés para los expertos), que le ayuden en su
gestión.

En el trabajo antes citado, se hace uso del framework P-Lingua [58] para llevar
a cabo tanto la especificación como la simulación del modelo. Aśı, mientras que en el
primer art́ıculo relativo al quebrantahuesos, se trabajaba con un software monoĺıtico
que no distingúıa roles ni dotaba de flexibilidad a la hora de modificar los datos
de entrada o el modelo, en [58] se proporciona una clara separación entre: (a) el
intérprete del lenguaje de especificación y el motor de simulación, proporcionados
por los desarrolladores de P-Lingua; (b) el modelo realizado por los diseñadores de
sistemas P, especificando la estructura, reglas, multiconjuntos, etc. del sistema; y (c)
los datos de entrada, proporcionados por los usuarios finales.

Las primeras versiones de los modelos diseñados para un ecosistema real del
quebrantahuesos en la zona pirenaico-catalana, aśı como sus plataformas software
fueron las precursoras de las herramientas y la metodoloǵıa detallada en el caṕıtulo
4, construyendo un simulador que permita analizar la evolución del ecosistema bajo
diferentes condiciones iniciales. Durante la realización del trabajo plasmado en el
art́ıculo [58] no se contaba aún con el entorno visual de simulación MeCoSim. Sólo
estaba disponible el framework P-Lingua, donde el usuario era un diseñador de
modelos basados en sistemas P, lejano al ámbito del ecólogo (que podŕıa aportar
generalmente mayor riqueza de conocimientos sobre el fenómeno objeto de estudio
pero no tendŕıa por qué estar interesado o tener conocimientos acerca del diseño de
los sistemas P).

En consecuencia, para permitir trabajar al usuario final (ecólogo) con los siste-
mas P subyacentes a modo de caja negra, la visión del simulador debeŕıa ocultarles
los detalles del modelo y centrarse en el dominio del problema, interactuando es-
te tipo de usuarios con escenarios en los que introducir los datos de entrada del
problema, a la vez que les permitiera visualizar la evolución de la población. Para
ello, se desarrolló una primera aplicación visual ad-hoc para proporcionar al usuario
ecólogo una interfaz en la que introducir datos de su escenario, modificar fácilmente
los parámetros de entrada y visualizar la evolución del ecosistema mediante sali-
das, mostrando las multiplicidades de los objetos y trabajando internamente con el
modelo proporcionado por los diseñadores de sistemas P.

En vista del éxito cosechado con las modelizaciones computacionales del que-
brantahuesos en el Pirineo catalán, a requerimiento de expertos de la compañ́ıa
Endesa S.A., se comenzó a trabajar en la modelización de un nuevo ecosistema que
afectaba a la citada compañ́ıa. Se trataba del embalse de Ribarroja en la zona del
Rio Ebro y, concretamente, del ecosistema de dicho embalse relacionado con una
especie exótica invasora: el mejillón cebra. Dicha especie ha producido importantes
daños tanto desde el punto de vista ecológico como económico en los últimos años.
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Este trabajo contó con el interés y participación activa de expertos de la compañ́ıa
citada, al ser afectada directamente por la corrosión de depósitos y tubeŕıas que la
especie ocasiona en el embalse gestionado por dicha empresa.

El objetivo consistió en diseñar un modelo computacional basado en sistemas
P que proporcionara a la compañ́ıa una visión de conjunto en forma de modelos
que pudieran de algún modo predecir la evolución de la densidad de larvas de es-
ta especie. De esta manera, en base a este mayor conocimiento y las simulaciones
realizadas a partir del modelo, la compañ́ıa podŕıa realizar las pertinentes actuacio-
nes para tratar de erradicar la especie en el embalse o, en su defecto, minimizar el
número de individuos y, por ende, los daños ocasionados en el embalse, mediante
la implementación de un plan de control. La primera mención a este trabajo apa-
reció en [26], donde se indicaban también las herramientas software desarrolladas
para la experimentación virtual de los modelos, tanto del quebrantahuesos como del
mejillón cebra.

Naturalmente, el mejillón cebra requeŕıa distinto tipo de información, diferen-
tes parámetros, distintos tipos de información de entrada, distintos elementos de
interés en el modelo y diferentes salidas para el usuario. Por ello, se hizo necesario
el desarrollo de una nueva aplicación software visual para sus diseñadores y usuarios
finales, con el esfuerzo de desarrollo de software correspondiente.

Tras los trabajos anteriormente citados, aparecieron diferentes expertos ecólogos
interesados en que se pudieran realizar estudios usando el marco de modelización
computacional basado en sistemas P. En este contexto, se han llevado a cabo (y se
continúa en la actualidad) diversas colaboraciones cient́ıficas entre las que destaca-
mos los siguientes estudios: (a) ecosistemas relacionados con aves carroñeras en el
pirineo navarro y en Swaziland (South Africa); (b) ecosistemas afectados por cambios
aleatorios en el entorno relacionados con la temperatura, la lluvia, etc. (desarrollo y
crecimiento de ciertos anfibios en estanques); (c) reintroducción de una especia de
pájaros en la zona pirinaico-catalana (el gregol, hazel grouse); (d) ecosistemas muy
sensibles a inundaciones y altas precipitaciones (predicción posibles escenarios de
extinción en especies como el tritón) y (d) efecto de los pestivirus en la dinámica de
la población de rebecos.

De este modo comenzó a crecer el número de aplicaciones software a desarrollar
y mantener, siendo imprescindible implementar un proceso de adaptación corres-
pondiente a cada nuevo cambio en los modelos o bien en las entradas y las salidas
requeridas. Como consecuencia de todo ello, el mantenimiento de todas esas apli-
caciones software para los diseñadores y usuarios finales comenzó a ser inviable. Se
haćıa imprescindible buscar una solución y ésta pasó por la identificación de los
elementos comunes en toda aplicación de gestión de ecosistemas, satisfaciendo las
necesidades de diseñadores y usuarios finales, trabajando con distintos modelos, dis-
tintas entradas y salidas y poniendo el foco en distintos elementos de los modelos.
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Éste seŕıa el punto de partida para el desarrollo de una aplicación de propósito gene-
ral configurable que nos permitiera definir cada aplicación de simulación espećıfica.
Por tanto, en cierto sentido se trata de un meta-simulador, un entorno de simulación
general que nos permite seguir la secuencia:

1. Definir mediante configuración, la aplicación software espećıfica de simula-
ción a generar, evitando aśı la necesidad de desarrollar un modelo basado en
sistemas P, a medida para cada problema.

2. Trabajar con nuestros modelos en la aplicación de simulación generada en el
paso anterior, de tal modo que el diseñador de sistemas P pueda cargar y
depurar el modelo en dicha aplicación.

3. Realizar una validación experimental del modelo y experimentación virtual
por parte del usuario final, a partir de la aplicación generada en el paso 1 y
con el modelo cargado y depurado en el paso 2. De esta manera se proporciona
a este usuario los datos finales, mediante las pestañas de entrada definidas en
el paso 1 para la aplicación particular, permitiendo la simulación del modelo
cargado para esos datos particulares del escenario de interés y obtener las
salidas igualmente definidas en el paso 1 aplicadas a los datos introducidos en
este paso 3.

Aśı, para cualquier modelo de ecosistemas que se veńıan estudiando hasta ahora,
los componentes básicos de una interfaz para que el ecólogo pudiera trabajar de
forma transparente con los ingredientes de su problema deb́ıan incluir, al menos, los
siguientes:

Mecanismo de entrada de datos para introducir los parámetros del modelo:
esperanzas de vida de cada especie, ratios de mortalidad, fertilidad, necesi-
dades alimenticias, etc. Estos parámetros son manipulados por los ecólogos
para permitir la introducción de diferentes escenarios de interés, y sirven de
entrada al modelo basado en sistemas P proporcionado por los diseñadores.
Los parámetros correspondientes se pueden emplear tanto en la generación
de la configuración inicial del sistema P como en la confección de las reglas
probabiĺısticas correspondientes, según se haga uso de los parámetros en el
fichero P-Lingua asociado.

Mecanismo de entrada de datos para introducir las poblaciones iniciales de
cada especie presente en el ecosistema. Como en el caso anterior, los usuarios
ecólogos pueden proporcionar esos datos y dotar aśı al sistema P subyacente
de los datos poblacionales iniciales para el modelo.
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Mecanismo de entrada de datos para introducir las condiciones del entorno,
pudiendo estar subdividido en distintas zonas con distintas condiciones de
suelo, clima, etc.

Mecanismo de modificación de los parámetros de simulación generales: número
de ciclos a simular (años, meses, d́ıas, etc. dependiendo del problema objeto de
estudio), y número de simulaciones a realizar (dado que se trata de sistemas
probabiĺısticos, no estaremos interesados en una simulación concreta sino en
hallar una imagen más global a través de un conjunto de simulaciones de las
que extraer las poblaciones medias y sus desviaciones estándar).

Mecanismo de visualización de las salidas, mostrando al usuario final aquella
información del modelo en la que está interesado, y de manera entendible por el
mismo, abstrayéndolo de los detalles propio del modelo subyacente basado en
sistemas P y centrándose en la información útil para la gestión del ecosistema.
Podŕıa incluir tablas de salida, gráficos, etc.

Estas ideas constituyeron el punto de partida de MeCoSim, cuyo espectro se am-
plió para cubrir las necesidades mucho más generales de cualquier otro modelo ba-
sado en sistemas P, incluyendo las distintas variantes del modelo de computación,
aśı como los algoritmos de simulación asociados, incluidos en el marco P-Lingua. De
esta manera se propició la definición de aplicaciones de simulación para todo tipo
de problemas, con los mecanismos flexibles y extensibles detallados en el caṕıtulo 4.

Para clarificar la aportación realizada por MeCoSim en el ámbito de los ecosis-
temas y, en general, de algunos problemas relevantes de la vida real, ilustraremos
en el siguiente apartado 6.2 el proceso llevado a cabo mediante el segundo caso de
estudio comentado anteriormente: el mejillón cebra en el embalse de Ribarroja.

6.2. El mejillón cebra en el embalse de Riba-

rroja

El mejillón cebra es una especie exótica invasora que, en los últimos años, ha
producido importantes daños tanto desde el punto de vista medioambiental como del
económico, allá por donde ha aparecido. La presencia de esta especie se detectó en
España por primera vez en 2001, en el embalse de Ribarroja, lo que alertó a la com-
pañ́ıa Endesa S.A., encargada de la gestión del mismo, al verse afectada seriamente
por la corrosión de depósitos y tubeŕıas que la especie ocasionaba en el mismo.

El diseño de modelos computacionales y el desarrollo de herramientas robustas,
basadas en esos modelos, que permitan simular tendencias espaciales y poblacionales,
es fundamental para la toma de decisiones en el manejo y la gestión de ecosistemas
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[81, 103]. Ello se debe a que los modelos pueden proporcionar ese conocimiento
requerido para mitigar los efectos negativos que produce la especie y, a la vez, per-
miten reproducir la dinámica del sistema ante posibles escenarios de interés para
los expertos. Muchos de esos escenarios no podŕıan ser reproducidos en la vida real
debido al impacto que supondŕıa sobre las especies del embalse, la realización de ese
tipo de experimentos reales.

En este contexto, existen diversos paradigmas de modelización para la simula-
ción de dinámica de poblaciones. Sin lugar a dudas, la más ampliamente utilizada
está basada en sistemas de ecuaciones diferenciales ordinarias o parciales. Se tra-
ta de una aproximación continua y determinista, con las restricciones a las que
suelen estar sometidas este tipo de aproximaciones. En ella se estudian y simulan
las concentraciones medias y los flujos de determinadas variables en flujos de con-
trol. Sin embargo, la complejidad de algunos fenómenos y los modelos derivados de
éstos para poder estudiarlos en profundidad, suelen involucrar un elevado número
de parámetros, algunos de cuyos valores son desconocidos o no se concen con una
gran precisión, siendo los modelos muy sensibles a la variación de los mismos.

En lo que respecta al volumen de parámetros e imprecisión acerca del conoci-
miento de algunos de ellos, la problemática planteada ha conducido a la búsqueda
de nuevos horizontes de modelización basados en paradigmas computacionales al-
ternativos. En este sentido se han desarrollado modelos computacionales basados en
autómatas celulares, agentes, redes neuronales y otros que permiten estudiar con
éxito ciertos problemas complejos no lineales.

Dentro del paradigma genérico de modelos computacionales bioinspirados, la
computación celular con membranas y sus dispositivos, los sistemas P, han emergido
con fuerza en los últimos años como una buena alternativa para la modelización de
sistemas complejos y dinámica de poblaciones. Los sistemas P presentan algunas
propiedades interesantes, como su estructura compartimentalizada, su modularidad
y la facilidad que ello conlleva para adaptar el modelo de un determinado fenómeno
objeto de estudio cuando se introducen nuevos ingredientes en el mismo. Esto no
suele suceder en las aproximaciones basadas en sistemas de ecuaciones diferenciales,
en donde pequeños cambios en un fenomeno modelizado puede implicar comenzar
de nuevo el proceso de modelización.

El paradigma computacional desarrollado en la computación celular con mem-
branas proporciona modelos discretos basados en individuos, que suelen ser más
intuitivos para los ecólogos que otros paradigmas. Ello se debe a la relativa cercańıa
entre la interacción entre individuos en un entorno de un ecosistema y en su corres-
pondencia en la interacción de objetos en un compartimento de un entorno de un
sistema P en el marco de los PDP systems.

El potencial y la flexibilidad de adaptación presentada por los sistemas P para el
estudio de dinámicas poblacionales, hace pensar que, por ejemplo, puedan resultar
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especialmente últiles en la modelización de ecosistemas fluviales, formados por un
mosaico de hábitats dinámicos en los que intervienen múltiples disciplinas, lo que
requiere la participación de expertos en diferentes áreas. Junto con un conocimiento
exhaustivo de la bioloǵıa y del comportamiento de la especie a estudiar y las especies
que interactúan con ella, es fundamental entender la influencia del movimiento de los
fluidos en la dinámica y distribución de los organismos acuáticos, con el fin de poder
recabar los parámetros hidráulicos más relevantes e introducirlos en los modelos que
han de permitir la toma de decisiones acerca de la gestión de ŕıos o embalses [40].

Ahora bien, con vista al empleo de este paradigma, como ocurriŕıa con cualquier
paradigma de modelización y simulación de forma práctica en la gestión de un ecosis-
tema, en este caso ubicado en el embalse de Ribarroja, una vez diseñado el modelo
computacional y validado experimentalmente con la ayuda de los expertos, éstos
debeŕıan tener la posibilidad de interactuar fácilmente con el sistema, planteando
escenarios de interés y recibiendo resultados que faciliten su gestión y la toma de
decisiones más informada/justificada.

Para poder llevar a cabo lo dicho anteriormente, seŕıa muy importante poder
disponer de un equipo permanente formado por expertos ecólogos, diseñadores de
modelos basados en sistemas P y desarrolladores de software que pongan en produc-
ción las herramientas adecuadas. De ese modo, cada pequeño cambio en un escenario
de interés planteado por los usuarios finales requerirá una acción inmediata de ac-
tualización del modelo por parte de los diseñadores y del software por parte de los
desarrolladores.

Sin embargo, esta visión no nos parece del todo realista. Por ello, se debeŕıa
dotar de herramientas flexibles y personalizables que se pudieran adaptar al estudio
de distintos ecosistemas, según las necesidades de los usuarios finales. Este es el en-
foque que se le ha dado a nuestro trabajo con el fin de poner el esfuerzo invertido
por nuestro grupo de investigación, a disposición de cualesquiera otros diseñadores
de modelos y otros posibles usuarios finales que requieran de este tipo de herramien-
tas de modelización y simulación, sin necesidad de contar, espećıficamente, con un
equipo de desarrollo de software expertos en Java, C++, etc.

Mediante este enfoque, en el que la metodoloǵıa descrita en el caṕıtulo 4 y
las herramientas P-Lingua y MeCoSim detalladas en el caṕıtulo 4 juegan un papel
crucial, se obtienen una serie de ventajas que nos permitirán ser más efectivos desde
el punto de vista operativo y económico:

El planteamiento de los distintos escenarios por parte de los gestores úni-
camente implicará a los mismos, introduciendo los datos de su escenario de
una forma visual y recibiendo los resultados de sus simulaciones. De esta ma-
nera no será necesario recurrir ni a los diseñadores de los modelos ni a los
desarrolladores del software, debido al entorno amigable proporcionado por
MeCoSim.
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El diseño de modelos y la introducción de posibles cambios en los mismos
únicamente requerirá a los gestores contar con los diseñadores de modelos
basados en sistemas P, no siendo necesaria el desarrollo de herramientas de
modelización y simulación ya proporcionadas por P-Lingua.

El desarrollo de la nueva aplicación de gestión adaptada a las necesidades
del gestor empleadas en el primer punto mencionado, no requerirá tampoco
la presencia de los desarrolladores, ya que no será necesario tal desarrollo al
llevarse a cabo mediante la simple definición de la aplicación configurando un
pequeño fichero xls para la plataforma MeCoSim.

En la sección 6.2.1 se analizará la complejidad de la problemática relacionada
con el desarrollo de un modelo formal del mejillón cebra en un ecosistema real. En
la sección 6.4 se describirá con detalle el modelo diseñado empleando el marco de
los sistemas PDP y en la sección 6.4.2 se ilustrará cómo poner a disposición de los
gestores herramientas adecuadas basadas en MeCoSim sin necesidad de desarrollar
software a medida, mediante la simple definición de nuestra necesidad (entradas,
salidas y mecanismos espećıficos) y su carga junto con el modelo en MeCoSim.

6.2.1. Descripción del problema

Como ya hemos comentado, el mejillón cebra es una especie exótica invasora. Al
parecer, fue descrita originalmente en un afluente del ŕıo Ural en la cuenca del Mar
Caspio y la especie se ha ido expandiendo rápidamente a lo largo de Norteamérica
y Europa durante las últimas décadas [83, 98, 148]. Se puede considerar una especie
“oportunista” en el sentido de colonizar una amplia variedad de tipos de hábitats.

Cuando el mejillón cebra invade un nuevo sistema acuático, provoca cambios
ecológicos significativos ya que se trata de una especie extremadamente agresiva.
Los individuos de esta especie son auténticos ingenieros del ecosistema, capaces de
alterar tanto la estructura como el funcionamiento del mismo [83]. A través de ac-
ciones coordinadas, modifican el hábitat para el resto de organismos, afectando a
las interacciones tróficas e influyendo sobre cuestiones tan importantes como son las
caracteŕısticas ópticas de la columna de agua, la composición de las especies autócto-
nas, la mineralización de los nutrientes y la materia orgánica, la disponibilidad de
ox́ıgeno y las tasas de sedimentación, entre otras [90, 109, 83, 112, 158, 101, 41].

Conviene, también, destacar los efectos devastadores de esta especie en lo con-
cerniente al empleo del agua tanto para uso doméstico como agŕıcola, aśı como en
la explotación de centrales eléctricas. Aśı por ejemplo, produce cambios en la com-
posición del agua, incrementando sustancialmente los costes operativos y de mante-
nimiento de los trabajos hidráulicos para limpieza y tratamiento de aguas, aśı como
para el desbloqueo de desagües y tubeŕıas, en los que quedan fijados de forma masiva
los individuos [95, 80, 39].
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Una consecuencia negativa nada desdeñable es la pérdida de atracción y, en
algunos casos, incluso el rechazo tuŕıstico de zonas recreativas asociadas con la pesca,
la vela o la natación, ya que puede producir lesiones, cortes, daños en embarcaciones
y alteraciones en la fauna local [155, 53].

Por tanto, el impacto económico causado por la invasión del mejillón cebra es a
menudo dif́ıcil de cuantificar, pero se han realizado estimaciones que lo sitúan cerca
del millardo de dólares anuales en USA [129] o algunos millones de libras en Gran
Bretaña [110], simplemente por hacernos una idea de su magnitud. Si centramos
nuestra la atención en el área que nos ocupa, los estudios realizados en la cuen-
ca del Ebro arrojan unos costes económicos derivados de esta invasión (tanto de
los problemas de funcionamiento de las instalaciones afectadas como de los gastos
añadidos por la limpieza y tratamientos de control de las mismas, afectando a los
sectores energético, industrial, agŕıcola, lúdico-deportivo, administraciones públicas
y abastecimientos) en torno a 2, 6 millones de euros entre 2001 y 2005 [86], alcan-
zando los 11, 6 de euros entre 2005 y 2009 [54], con el mayor coste centrado en las
Administraciones Públicas con más del 50 %, seguidas de las empresas energéticas
con un 26, 4 %.

La rápida expansión de esta especie y sus importantes efectos asociados a nivel
medioambiental y socio-económico han llevado a la realización de numerosos estu-
dios, centrados en el estudio de la bioloǵıa de la especie, su dispersión geográfica y su
influencia en el entorno que invaden. Muchos de ellos incluyen ensayos de métodos
para tratar de controlar o erradicar la especie. [142, 99, 153, 148, 71, 72, 149, 141]

6.2.2. Bioloǵıa de la especie

Las caracteŕısticas de la bioloǵıa de la especie, la variedad de factores que in-
tervienen en la evolución del hábitat ocupado y el funcionamiento de los embalses,
convierten al estudio de la dinámica de población del mejillón cebra en el ecosistema
acuático constituido por el embalse de Ribarroja, en un sistema complejo con gran
cantidad de factores y procesos involucrados.

A continuación se analizarán los principales elementos del sistema para ilustrar
en la siguiente sección el modelo presentado en este caso de estudio. Este modelo
pretende capturar el comportamiento, la dinámica del sistema con suficiente pre-
cisión, especialmente en lo que respecta a las larvas del mejillón. De esta forma,
el empleo de aplicaciones de experimentación virtual basadas en los sistemas PDP,
dotando de la posibilidad de plantear y simular los escenarios que resulten de interés
y analizar sus hipotéticas consecuencias, podrá servir como herramienta de ayuda
a la toma de decisiones, proporcionando información adicional a los gestores de la
reserva para que puedan diseñar actuaciones encaminadas al control o erradicación
de la especie invasora.
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El mejillón cebra (Dreissena polymorpha) es un molusco bivalvo acuático que
presenta un rápido ciclo vital con un alto potencial reproductivo, alta movilidad de
las larvas y una gran capacidad de dispersión[92, 14, 135].

No hay un consenso establecido en cuanto a su esperanza media de vida, aunque
el dato más aceptado sitúa su media en torno a 2-3 años. La esperanza de vida
máxima puede llegar a unos 4-5 [91, 150, 153] años, en determinadas zonas hasta
3-9 [91] e, incluso, hasta 15 años o más [90, 84]. El adulto llega a un tamaño medio
máximo de unos 35 mm [112], si bien otras fuentes llegan a hablar de 40mm [91, 160]
y hasta 50mm [153].

Figura 6.1: Mejillón cebra

Su ciclo vital presenta dos fases: la primera, la fase larvaria, tiene lugar en sus-
pensión en la columna de agua en forma planctónica; tras un periodo determinado
pasa a otra sésil, sujeta al sustrato (forma bentónica, en el fondo de la cuenca en
la que se encuentre), forma en la que permanece durante toda su etapa juvenil y
adulta.

El mejillón cebra es una especie dioica y la proporción de sexos se sitúa en torno
a 1:1. El número de óvulos que emite cada hembra por cada ciclo reproductivo
depende de su tamaño, que viene influido por la edad [144, 33].

En [150] se analiza la influencia que pueden tener diferentes factores sobre las
medidas del mejillón, incluyendo el crecimiento de su concha para cada instante
(año) t+ 1 en relación al tamaño en el instante t. Ajustando un modelo de regresión
logaŕıtmica sobre los valores correspondientes se obtiene la ecuación:

Y = 6.6649 lnx− 13.235 (6.1)

en donde la variable Y representa el tamaño en miĺımetros y la variable X representa
la edad en años.

En [145, 157, 150] se estima el número de huevos en función de la longitud de la
concha mediante la expresión:

Z = 0.4 · Y 4.4 (6.2)
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Utilizando las expresiones 6.1 y 6.2 se obtiene que el número de huevos para
mejillones de 20 a 53 semanas se puede estimar mediante la expresión siguiente:

Z = 12.15 d2 + 117.81 d− 3391.5, R2 = 0.9999 (6.3)

en donde la variable d representa las semanas de vida.

Para más de 53 semanas tendŕıamos:

Z = 1920.5 d− 79065, R2 = 0.9993 (6.4)

Ségún se ha estudiado, las hembras pueden producir entre 30 o 40.000 [91] y
1.000.000 de gametos [109] o incluso 1.610.000 según [22]

Las larvas permanecen en la columna de agua de 15-28 d́ıas [14, 80] o según
otros autores de 3-5 semanas [135], en función de la temperatura del agua u otras
condiciones ambientales. Parte de las larvas que se encuentran en la columna de
agua son depredadas por los propios adultos, de tal manera que si la densidad de
adultos es muy grande, entonces va decreciendo el número de larvas que sobreviven.
Después de este peŕıodo larvario, éstas caen por el efecto de la gravedad sobre el
substrato.

Según [147], el reclutamiento de jóvenes mejillones en función de la densidad de
mejillones adultos viene dado por la ecuación:

R = −2 ·X + 1, X ≤ 0.5 (6.5)

siendo R el tanto por ciento de larvas que se reclutan y la variable X representa el
tanto por ciento de población respecto a la carga máxima. Si la población supera el
50 % de la carga máxima el reclutamiento es el 0 %.

La mortalidad entre el periodo de desove hasta la etapa juvenil inicial puede
alcanzar el 98 %, si bien algunos autores llegan a situarlo en el 99,8 %, fundamental-
mente en invierno [91]. Pese a la elevada mortalidad, su enorme tasa de natalidad
consigue mantener una capacidad de crecimiento muy alta.

6.2.3. La especie en el embalse de Ribarroja

En el entorno objeto de nuestro estudio se suelen observar dos periodos repro-
ductivos anuales: uno que va desde finales de marzo hasta junio, y otro de mediados
de octubre a principios de noviembre. Esto coincide con los observados por otros
autores en el hemisferio norte [146, 21]. De estos periodos, el más importante es el
primero; en él la hembra libera, aproximadamente, el 80 % de los gametos, pudiendo
éstos llegar a la madurez sexual antes de que comience el segundo ciclo reproductivo.
La producción de larvas es poco activa cuando la temperatura del agua está entre
12-15 oC y es mayor entre los 15 y los 17 oC [80].
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Los movimientos de las larvas tienen lugar por la acción de la gravedad hacia
zonas más profundas, o bien a favor de la corriente de agua pudiendo colonizar otras
zonas. Este movimiento de las larvas, aśı como la activación del peŕıodo reproductivo
en función de la temperatura del agua, provoca una desincronización total en el ciclo
biológico de la especie en el embalse, ya que la temperatura no es uniforme; es decir,
la misma en cada punto del embalse: habitualmente suele ser más alta en superficie en
verano y más baja en invierno. Todo lo anterior es habitual en ecosistemas fluviales
y marinos. En definitiva, es importante tener en cuenta que, como consecuencia
de todo lo anterior, existe la posibilidad de que en un determinado momento, los
mejillones se pueden encontrar en diferentes etapas de desarrollo en un mismo punto
del embalse.

Las larvas que caen en substratos arenosos o limosos no pueden sobrevivir, pero
śı sobreviven si tienen la “suerte” de caer sobre substratos rocosos o más duros
donde quedan fijadas. Sobre ellas se van apilando a su vez otros individuos adultos.
La cantidad de movimientos de los mejillones jóvenes es despreciable en condiciones
naturales [13], aunque puede haber un “desplazamiento artificial” por embarcaciones
(al pegarse a la quilla) u otras intervenciones humanas.

El crecimiento de los mejillones guarda relación con la temperatura del agua
registrada desde su fijación al sustrato. Es óptimo entre 18 y 20 oC y disminuye
gradualmente conforme nos vamos alejando de este intervalo. El tiempo necesario
para la madurez sexual depende, también, de la temperatura del agua.

El mejillón cebra puede formar densos agregados de individuos, formando varias
capas, una encima de otra. Se han observado densidades máximas superiores a los
100.000 individuos por m2 [98] y en el embalse de Ribarroja hasta de 250.000 [112].
Existe algún registro más antiguo en Norteamérica de 779.000 [115].

El embalse de Ribarroja se encuentra en la cuenca del Ebro (figura 6.2), situado al
Nordeste de España. Este embalse tiene una longitud de 35km con una profundidad
variable que llega a alcanzar los 28m en algunas zonas. El embalse recibe las aguas
del ŕıo Ebro procedente del embalse Mequinenza y de los ŕıos Segre y Matarraña.

El embalse presenta una organización hidrodinámica [102] con una estratificación
columnar del agua debido al contacto entre la más fria y mineralizada (procedente
del embalse de Mequinenza), que se sitúa en la parte inferior, y aguas más cálidas
con menos contenido de minerales pero con mayor concentración de nutrientes (pro-
cedentes del ŕıo Segre) y que fluye a través de la superficie. Debido a esta diferente
temperatura de las aguas superiores e inferiores, aśı como al gran tamaño del embal-
se, es necesario tener en cuenta las diferentes condiciones térmicas y caracteŕısticas
de los sustratos, no pudiendo considerarse homogéneos [52].
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Figura 6.2: Cuenca del Ebro

En definitiva, vamos a considerar la división del embalse longitudinalmente y
en profundidad, reconociendo dos capas bien diferenciadas en la columna de agua
del embalse durante todo el año y, especialmente, durante el verano, cuando las
aguas entrantes del Segre son más cálidas. Por tanto podemos estructurar el embalse
en 9 zonas diferentes longitudinalmente, cada una dividida en 2 partes según la
profundidad (U, upper y L, lower), totalizando 17 áreas como se muestra en la
figura 6.3 (no se consideran 18 dada la escasa profundidad del ŕıo Segre al llegar al
embalse). Esta división es muy relevante ya que el ciclo de vida del mejillón cebra
se puede desarrollar a diferentes tasas y con diferente intensidad en cada zona.

Figura 6.3: División en zonas del embalse
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6.3. Planteamiento y marco de modelización

El ecosistema antes descrito presenta numerosas caracteŕısticas (el ciclo bioló-
gico del mejillón cebra, el tamaño del embalse y la heterogenidad de elementos
que presenta, el flujo de agua o los factores derivados de la intervención humana,
entre otras) cuya combinación hacen que su modelización sea muy compleja. En este
contexto, la aplicación de técnicas de modelización convencionales, especialmente la
aproximación continua y determinista basada en sistemas de ecuaciones diferenciales,
resulta poco factible. Por ello, puede ser interesante el empleo de modelos formales
alternativos, a ser posible de aproximación discreta, como es el caso de los sistemas
P de dinámica de poblaciones, presentados en la sección 3.2.2.

Naturalmente, el hecho de optar por uno u otro paradigma de modelización
computacional no exime de la dificultad para representar la esencia de los fenómenos
que se tratan de estudiar. Un proceso de abstracción adecuado debe ser capaz de
describir aquellos aspectos que se consideren más relevantes para el objetivo del
estudio, desechando otros que pudieran ser considerados menos relevantes de una
realidad que nunca podrá ser capturada ı́ntegramente, hasta el más mı́nimo detalle,
sin evitar que el modelo sea intratable desde el punto de vista de la complejidad
computacional.

En el caso que nos ocupa, para llevar a cabo el estudio de la dinámica de pobla-
ciones del mejillón cebra en el embalse de Ribarroja se han considerado los siguientes
factores:

1. Los procesos biológicos básicos de la especie, determinados por las condiciones
térmicas y la idoneidad del sustrato en cada zona estudiada.

2. Las caracteŕısticas especiales del hábitat objeto de estudio: un embalse artifi-
cial con corrientes de agua y cambios en la renovación de la misma dependiendo
de la profundidad y la época del año, en función, además, de la gestión del
embalse para la generación de enerǵıa hidroeléctrica, y teniendo en cuenta las
caracteŕısticas del agua entrante.

3. La posibilidad de entrada de larvas externas desde embalses y afluentes cer-
canos, y la transferencia de individuos desde el exterior al embalse a través de
la presencia de embarcaciones.

Dentro de los factores del hábitat objeto de estudio cabe destacar la influencia
de las condiciones térmicas del agua dentro de cada una de las 17 zonas, determi-
nando completamente el comienzo y duración del ciclo biológico. Cuando se alcanza
un cierto umbral de temperatura dentro de un área, los individuos comienzan a
reproducirse progresivamente conforme alcanzan la madurez sexual. La influencia
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de la temperatura, que va cambiando cada semana, se plasma directamente en la
probabilidad de que un individuo se reproduzca, lo que vemos reflejado en la tabla
6.1. Aquellos individuos jóvenes que alcancen la madurez sexual más tarde, si las
condiciones de temperatura siguen haciéndolo factible, también comienzan a liberar
huevos. Como consecuencia de ello, cada área puede contener individuos en distintos
estadios reproductivos y de crecimiento, evolucionando de manera simultánea.

Week 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

Cycle 1 ( %) 4 4 7 15 20 20 15 10 3 1 1
Cycle 2 ( %) 80 15 5

Tabla 6.1: Porcentaje de mejillones que comienzan la reproducción por semana,
dadas las condiciones de temperatura

Además, la naturaleza del sustrato y, fundamentalmente, su dureza y porosidad
afectará drásticamente a la densidad de mejillones y mortalidad de larvas como
muestra la tabla 6.2.

Área Tipo I Tipo II Tipo III Tipo IV Capacidad

1U 19 24 50 7 2202
2U 10 9 5 76 777
3U 11 7 10 72 851
4U 24 11 10 55 1593
5U 20 5 15 60 1325
6U 30 15 10 45 1985
7U 25 11 18 46 1755
1L 9 55 26 10 2079
2L 8 15 11 66 899
3L 12 19 5 64 1107
4L 15 23 4 58 1335
5L 17 20 8 55 1422
6L 15 12 14 59 1222
7L 20 16 12 52 1536
8U 5 50 20 25 1680
9U 35 13 7 45 2147
8L 0 0 0 100 0
9L 22 28 14 36 1940

Tabla 6.2: % de terreno de cada tipo de suelo en cada zona: tipo I roca (has-
ta 5000 individuos/m2), tipo II guijarro (2300 ind/m2), tipo III grava (1400
ind/m2), tipo IV gravilla, arena, limos (0 ind/m2), y capacidad de albergar
mejillones por zona (mussels/m2).
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Junto con la desincronización en el ciclo de los diversos individuos y las carac-
teŕısticas propias de la especie y del hábitat, existe otro tipo de factores que son
determinantes en este estudio; por ejemplo, el efecto de las acciones humanas so-
bre la dinámica del flujo de agua, afectando al movimiento de larvas entre zonas o
incluso hacia fuera del embalse, cuya estructura se muestra en la figura 6.3.

Para llevar a cabo un estudio sistemático de este tipo de problemas de modeliza-
ción computacional de sistemas complejos en el ámbito de este tipo de herramientas
bio-inspiradas, se presentó en [38] un protocolo estandarizado consistente en la con-
secución de una serie de fases que van desde el objetivo hasta el empleo de un
simulador software para la realización de experimentos virtuales. Seguidamente, se
describen de manera sucinta cada una de dichas fases.

Fase 1: Objetivo

El objetivo fundamental del estudio es la modelización de la dinámica de pobla-
ciones del mejillón cebra en el embalse de Ribarroja y el desarrollo de herramientas
que permitan realizar experimentos virtuales para medir la efectividad/fiabilidad de
posibles acciones de control bajo distintos escenarios hipotéticos. La salida principal
del modelo es la evolución de la distribución de larvas en cada zona del embalse,
aśı como el número de individuos adultos, a lo largo del año.

Fase 2: Procesos a modelizar

Los procesos principales a modelizar comprenden aquellos que son propios de la
bioloǵıa de la especie, los relacionados con el entorno en que se realiza el estudio,
aśı como aquellos derivados de la gestión realizada por los humanos, tratándose de
procesos interrelacionados.

Bioloǵıa de la especie: liberación de huevos, estado larvario, fijación al sustrato,
mortalidad asociada a sus distintos estadios y depredación debida al proceso
de filtración de larvas y huevos llevado a cabo por los individuos adultos.

Procesos medioambientales: generación de condiciones térmicas (introducien-
do elementos de aleatoriedad para simular la fluctuación de la temperatura),
caracteŕısticas del sustrato en cada zona y control de la capacidad de carga
en función de la idoneidad del mismo.

Intervención humana: desplazamiento de larvas entre áreas causado por la
gestión del agua para generar enerǵıa hidroeléctrica, desplazamiento de in-
dividuos adultos debido a movimiento de botes, e introducción externa de
larvas.
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La figura 6.4 muestra los distintos procesos e interacciones que involucran a dos
áreas y reflejan la posibilidad de movimientos entre zonas colindantes en un cierto
sentido (flechas unidireccionales) o en ambos (flechas bidireccionales).

Figura 6.4: División en zonas del embalse

La complejidad del modelo completo es mayor, debido a la existencia de 17
zonas diferentes intercomunicadas y con distintas caracteŕısticas y áreas próximas.
Los procesos modelizados se producen simultáneamente en el interior y/o entre las
distintas zonas.
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Fase 3: Entrada del modelo y parámetros a considerar

Cuando se trata de analizar un determinado escenario haciendo uso del modelo,
la entrada del mismo es el tamaño de la población inicial, junto con una serie de
parámetros asociados a la bioloǵıa de la especie, al entorno y a la actuación humana.

Conviene observar que parte de la información correspondiente a los paráme-
tros de entrada para el modelo, no está disponible para el embalse de Ribarroja. Por
ello, se han tomado algunos datos de las correspondientes variables, que proceden de
estudios realizados en otras áreas. Sin embargo, se ha contrastado su adecuación al
caso concreto que se estudia, mediante su validación por investigadores del área. Hay
parámetros representando datos sobre la naturaleza del embalse y su entorno f́ısico,
como las dimensiones, el tipo de sustrato y las condiciones térmicas. Algunos otros
dependen de la gestión humana del embalse, con interacciones humanas derivadas
del movimiento de flujos de agua, de embarcaciones y la introducción externa de
larvas.

Fase 4: Secuenciación y paralelización de los procesos

Para un mayor control del modelo a estudiar, habitualmente se secuencian los
procesos que tratan de ser representados. En el caso que nos ocupa seŕıa muy com-
plejo secuenciar el problema completamente, por ello se propone la secuenciación
parcial que aparece en la figura 6.5 y que corresponde a un determinado ciclo de
ejecución t.

Como se ha comentado en apartados anteriores y se ilustra en la figura citada,
los procesos son muy sensibles a cambios de temperatura. Cuando se alcanza un
determinado umbral, se produce el inicio de la fase de reproducción. La duración
de ese proceso dependerá del ciclo. Además, una vez comenzada la liberación de los
huevos, se lanzan simultáneamente varios procesos, como son la liberación de huevos
propiamente, el movimiento de larvas de diferentes edades, aśı como la fijación al
sustrato de individuos en una fase más avanzada de desarrollo, dependiendo de la
población existente y del tipo de sustrato. Se contempla en el modelo que algunos
individuos adultos podŕıan, además, ser objeto de movimientos debido al tráfico de
embarcaciones.

La presencia de individuos jóvenes que, obviamente, alcanzarán la madurez se-
xual más tarde que los adultos, incrementa la dificultad de una secuenciación de los
procesos. En este sentido, se dice que los procesos se encuentran desincronizados. No
obstante, tras un proceso de mortalidad dependiente de la densidad de individuos,
el proceso quedará finalmente sincronizado, terminando el ciclo en el último bloque,
el módulo que permite la restauración de la configuración inicial para comenzar el
nuevo ciclo, t + 1. En este caso, un año natural conlleva la ejecución de dos itera-
ciones, ciclos de ejecución del modelo, que corresponden a las dos etapas que tienen
lugar en el ciclo reproductivo del mejillón cebra a lo largo del año.
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Figura 6.5: Bloques del modelo

Para simplificar el movimiento del flujo hidráulico en el embalse, se considera
un flujo turbulento, con número de Reynolds 36 ∗ 106, y se han considerado las
velocidades aproximadas que aparecen en [52]. La sección central del embalse se
divide en 7 partes, a través de las cuales se distribuye el flujo de agua, adoptando las
diferentes velocidades del agua dependiendo del flujo entrante. Como se detallará en
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la fase 7 del protocolo que se está aplicando aqúı, se ha diseñado e implementado un
nuevo algoritmo para estimar la distribución final del agua dentro de cada área con
carácter semanal, influyendo de forma decisiva sobre la probabilidad del movimiento
de las larvas entre las distintas áreas.

Fase 5: el modelo

La fase 5 establece el diseño del modelo, reflejando todos los procesos y elementos
de entrada que se han comentado en los apartados anteriores, haciendo uso de un
sistema P de dinámica de poblaciones. El diseño del modelo se detalla en la sección
6.4.

Fase 6: Análisis gráfico de un ciclo de ejecución del modelo

Para complementar la información detallada sobre el modelo presentada en la
fase 5, se aporta en la sección 6.4.1 la traza de ejecución de un ciclo del modelo,
ilustrando la evolución de los objetos del sistema a lo largo de ese ciclo. Esta fase nos
permite analizar en profundidad la corrección del modelo y su adecuación al objetivo
perseguido, facilitando la detección de errores antes de proceder a la adaptación del
modelo a una plataforma software donde poder simularlo.

Fase 7: diseño del simulador

Una vez diseñado el modelo y realizado el análisis descrito en la fase 6, el siguien-
te paso consiste en traducir el modelo a un lenguaje entendible por una máquina
capaz de simularlo. Afortunadamente, disponemos del marco de P-Lingua, que pre-
senta un lenguaje de especificación de sistemas P incluyendo los PDP, aśı como las
herramientas de parsing y simulación correspondientes para este tipo de sistemas.
De este modo, sólo se necesita traducir directamente de nuestra especificación del
modelo al muy cercano lenguaje P-Lingua.

Por otra parte, el modelo especificado no contiene toda la información necesaria
para simular un escenario de la vida real. Además del modelo en śı, el problema con-
tiene, propiamente, una gran cantidad de información espećıfica de cada escenario
concreto que se quiera analizar, lo que conllevará la necesidad de desarrollar he-
rramientas para poder introducir los datos de los escenarios, generar la codificación
cod(s) de esa entrada en forma de parámetros a emplear dentro del modelo traducido
a P-Lingua, establecer el número de ciclos a simular y un número de simulaciones a
realizar y, finalmente, devolver las salidas del modelo con un determinado significado
para el usuario final. Estos y algunos otros aspectos serán cubiertos por el software
MeCoSim, como se explicará en la sección 6.4.2.
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6.4. Diseño del modelo

Para detallar el modelo que se propone, comenzamos describiendo las notaciones
utilizadas en el mismo.

(a) Índices comunes

- s (semana): representa las semanas que son de interés para el estudio (gene-
ralmente el rango es {1, . . . , 36}).

- j (compartimento): representa las distintas zonas en las que estructuramos
el embalse y su rango es {1, . . . , 18}, según el orden en que aparecen en las
columnas de la tabla 6.3).

- c (ciclo reproductivo): representa los ciclos de reproducción que, como se ha
dicho, en principio son dos (notados por 1 y 2, respectivamente); el primero
consta de 20 semanas y el segundo consta de 16.

- sem (semestre): representa los semestres y se emplean para distinguir valores
de parámetros afectando de forma distinta a los individuos según su edad
medida en semestres. En principio de 1 a 6, puesto que no se han encontrado
en Ribarroja individuos de edad superior a 3 años.

- i (tipo de suelo): representa el tipo de suelo y se distinguen cuatro tipos
que enumeramos de 1 a 4 (que denominamos bueno, medio-alto, medio-bajo y
malo, respectivamente, entendiendo que un suelo es tanto mejor cuanta más
capacidad tenga para la fijación y preservación de los mejillones).

(b) Parámetros

Condiciones medioambientales y su influencia sobre la especie:

- Ts,j : temperatura en la semana s para el compartimento j.

- ITc: temperatura con la que comienza el ciclo reproductivo c.

- PIs,c: proporción de larvas liberadas en la semana s del ciclo reproductivo c.

- moc: mortalidad de los óvulos en el ciclo reproductivo c (probabilidad de que
no lleguen a ser fecundados).

- Nj : número de individuos por metro cuadrado inicialmente situados en el
compartimento j.
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Fecha Sem 1U 2U 3U 4U 5U 6U 7U 1L 2L 3L 4L 5L 6L 7L 8U 9U 8L 9L

8-14 Mar 1 9.4 11.2 11.2 11.8 10.3 9.5 9.5 8.5 9.0 9.0 9.1 8.2 8.5 8.5 11.8 9.7 0.0 8.9
15-21 Mar 2 10.1 11.7 11.7 12.0 11.5 10.3 10.3 9.1 10.0 10.0 9.6 8.5 9.7 9.6 12.9 10.7 0.0 9.9
22-28 Mar 3 10.8 12.2 12.2 12.1 12.6 11.0 11.1 9.6 10.9 10.9 10.0 8.7 10.9 10.7 13.9 11.7 0.0 10.9
29 Mar - 4 Abr 4 11.0 12.7 12.7 12.3 12.8 12.0 12.0 10.3 11.0 11.0 10.6 9.4 11.4 11.2 14.4 12.4 0.0 11.4
5-11 Abr 5 11.2 13.1 13.1 12.5 13.0 13.0 12.9 10.9 11.1 11.1 11.1 10.1 11.9 11.7 14.9 13.1 0.0 11.8
12-18 Abr 6 11.9 13.5 13.5 13.0 13.2 13.3 13.1 11.7 11.6 11.6 11.8 10.7 12.1 12.1 15.5 13.6 0.0 12.2
19-25 Abr 7 12.5 13.8 13.8 13.5 13.3 13.5 13.2 12.5 12.0 12.0 12.5 11.3 12.2 12.5 16.1 14.0 0.0 12.6
26 Abr-2 May 8 13.1 14.3 14.3 14.3 13.9 13.8 13.7 13.1 12.8 12.8 13.2 11.9 12.7 13.1 16.7 14.6 0.0 13.3
3-9 May 9 13.6 14.8 14.8 15.0 14.5 14.0 14.1 13.6 13.5 13.5 13.8 12.5 13.2 13.6 17.2 15.1 0.0 14.0
9-16 May 10 14.2 15.4 15.4 15.4 15.2 15.0 15.2 14.2 14.2 14.2 14.4 13.2 14.1 14.4 17.5 16.0 0.0 14.6
17-23 May 11 14.8 16.0 16.0 15.8 15.8 15.9 16.2 14.8 14.8 14.8 15.0 13.9 15.0 15.2 17.8 16.9 0.0 15.1
24-30 May 12 15.9 16.7 16.7 16.4 16.5 16.8 16.8 15.9 15.9 15.9 15.8 14.3 16.0 16.1 17.8 17.6 0.0 16.0
31 May-6 Jun 13 16.9 17.3 17.3 16.9 17.3 17.6 17.4 16.9 16.9 16.9 16.7 14.7 17.0 17.1 17.8 18.2 0.0 16.8
7 - 13 Jun 14 18.0 18.0 18.0 17.5 18.0 18.5 18.0 18.0 18.0 18.0 17.5 15.1 18.0 18.0 17.8 18.9 0.0 17.7
14-20 Jun 15 18.9 19.4 19.4 19.5 19.5 19.5 19.3 18.3 18.4 18.4 18.3 16.5 18.3 18.4 19.4 20.0 0.0 18.0
21-27 Jun 16 19.8 20.7 20.7 21.5 21.0 20.5 20.5 18.5 18.7 18.7 19.0 17.9 18.5 18.8 21.0 21.0 0.0 18.2
28 Jun-4 Jul 17 20.4 21.9 21.9 23.2 22.3 21.4 21.5 18.3 18.5 18.5 19.2 18.3 18.8 18.9 22.4 22.0 0.0 18.6
5-11 Jul 18 21.0 23.0 23.0 24.8 23.5 22.2 22.4 18.1 18.2 18.2 19.3 18.6 19.0 19.0 23.8 23.0 0.0 18.9
12-18 Jul 19 22.2 24.0 24.0 25.3 24.2 23.1 23.1 18.5 18.4 18.4 19.8 18.7 20.4 20.0 24.0 23.6 0.0 20.5
19-25Jul 20 23.3 24.9 24.9 25.7 24.9 23.9 23.8 18.9 18.5 18.5 20.2 18.7 21.8 20.9 24.1 24.1 0.0 22.0
26 Jul -1 Ago 21 23.5 25.0 25.0 25.7 25.0 24.0 23.8 19.1 18.8 18.8 20.6 19.4 21.9 21.0 24.1 24.4 0.0 22.2
2-8 Ago 22 23.8 25.1 25.1 25.7 25.1 24.1 23.9 19.2 19.2 19.2 20.9 20.1 21.9 21.1 24.1 24.7 0.0 22.4
9-15 Ago 23 24.0 25.2 25.2 25.7 25.2 24.2 23.9 19.4 19.5 19.5 21.3 20.8 22.0 21.2 24.1 25.0 0.0 22.6
16-22 Ago 24 23.6 25.1 25.1 25.5 25.2 24.2 23.6 19.7 20.3 20.3 21.9 21.3 21.5 21.2 24.1 25.1 0.0 22.0
23-29 Ago 25 23.2 24.9 24.9 25.2 25.1 24.1 23.2 20.0 21.0 21.0 22.5 21.7 21.0 21.2 24.0 25.2 0.0 21.3
30 Ago - 5 Sep 26 22.7 24.5 24.5 25.0 25.0 24.1 23.6 20.7 21.3 21.3 22.5 21.9 21.4 21.7 24.0 25.1 0.0 21.8
6-12 Sep 27 22.2 24.0 24.0 24.8 24.9 24.1 23.9 21.3 21.5 21.5 22.5 22.1 21.8 22.2 24.0 24.9 0.0 22.2
13-19 Sep 28 21.6 23.2 23.2 24.4 24.4 23.8 23.7 21.2 20.7 20.7 21.9 22.2 21.8 22.1 23.4 24.3 0.0 22.2
20-26 Sep 29 21.0 22.3 22.3 24.0 23.8 23.4 23.5 21.0 19.9 19.9 21.3 22.2 21.8 22.0 22.7 23.6 0.0 22.1
27 Sep - 3 Oct 30 20.7 21.7 21.7 23.3 23.0 22.7 22.8 20.6 19.4 19.4 20.7 22.0 21.2 21.5 21.8 22.8 0.0 21.5
4- 10 Oct 31 20.5 21.1 21.1 22.7 22.2 22.0 22.2 20.3 19.0 19.0 20.1 21.8 20.6 21.0 20.8 22.0 0.0 20.9
11-17 Oct 32 20.2 20.5 20.5 22.0 21.4 21.3 21.5 19.9 18.5 18.5 19.5 21.6 20.0 20.5 19.9 21.2 0.0 20.3
18-24 Oct 33 19.9 19.7 19.7 21.0 20.3 20.3 20.4 19.1 17.4 17.4 18.7 20.7 19.2 19.7 18.4 20.1 0.0 19.3
25- 31 Oct 34 19.5 18.9 18.9 20.0 19.1 19.3 19.3 18.3 16.2 16.2 17.9 19.7 18.3 18.9 16.8 19.0 0.0 18.3
1 - 7 Nov 35 19.1 17.9 17.9 19.0 17.9 18.2 18.2 17.6 15.1 15.1 17.0 18.7 17.4 18.0 15.3 18.0 0.0 17.2
8 - 14 Nov 36 18.6 16.8 16.8 18.0 16.7 17.0 17.0 16.9 14.0 14.0 16.0 17.6 16.5 17.0 13.8 16.9 0.0 16.0

Tabla 6.3: Temperatura media del agua cada semana, por compartimento.
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- qj : Nj/7, número de individuos de cada franja de edad; a partir del número
Nj se considera una distribución uniforme en cuanto a las edades de los indivi-
duos contenidos en el compartimento, incluyendo siete grupos de edad, cinco
correspondientes a los Xs con 2 ≤ s ≤ 6, más otros dos grupos de individuos
jóvenes de 13 y 39 semanas.

- ps,j : probabilidad de que se active la reproducción de los individuos del com-
partimento j durante la semana s. Su valor viene dado por la probabilidad
acumulada para IT1 en el caso de las semanas 1 a 20 e IT2 en el de las semanas
21 a 36, a partir de la distribución de probabilidad normal N(Ts,j , 0.5).

Parámetros biológicos:

- g1: porcentaje de óvulos emitidos en el primer ciclo.

- g2: reducción de óvulos.

- g3: mortalidad de larvas.

- msem: mortalidad de los individuos de edad sem (en semestres).

Propiedades del compartimento:

- SURFj : anchura (en metros) del compartimento j.

- A2j : semi-anchura (en metros) del compartimento j.

- Lj : longitud (en metros) del compartimento j.

- DSj : profundidad (en metros) del compartimento j.

- Cj : capacidad (en metros cúbicos) del compartimento j.

- Si,j : porcentaje del suelo del compartimento j que es del tipo i. Al haber
cuatro tipos de suelo, tendremos desde S1,j hasta S4,j .

- ASi: capacidad de albergar mejillones por parte del tipo de suelo i.

- ϕj : capacidad del compartimento j, calculado a partir de la proporción de
cada tipo de suelo presente en el compartimento y la capacidad de los mis-
mos. A partir de ese número, se estaŕıa excediendo la capacidad máxima del
compartimento según su composición de suelos y se empezaŕıa a producir la
muerte de los mejillones de la parte inferior debido al exceso de densidad (no
confundir con la máxima capacidad de carga).
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Intervención humana:

- LEj,c: inoculación externa de larvas en el compartimento j durante el ciclo
reproductivo c.

- PAj,j′ : probabilidad de que un mejillón adulto sea transportado del compar-
timento j al compartimento j′ por el movimiento de embarcaciones.

- PRs,j,j′ : probabilidad de que las larvas se vean desplazadas en la semana s,
del compartimento j al compartimento j′ a causa del régimen de renovación
del agua.

- CVs: factor multiplicador de la probabilidad de que una larva situada en un
área superior pase a su correspondiente área inferior en la semana s. La pro-
babilidad correspondiente es 0.2 ∗ CVs.

(c) Śımbolos correspondientes a los objetos del modelo

- Xsem: mejillones adultos de edad sem (en semestres) al inicio del año; es decir,
al inicio del primero de los dos ciclos reproductivos en los que dividimos el
año.

- Qs: mejillones jóvenes de edad s semanas al inicio del año.

- α, αi (con 1 ≤ i ≤ 7), βi (con 0 ≤ i ≤ 9) : objetos auxiliares empleados para
habilitar y sincronizar procesos de regulación por máxima capacidad de carga
y por exceso de densidad en función del tipo de suelo, que tienen lugar en las
membranas 37 a 39 al final del ciclo.

- Ts: objeto auxiliar para disparar mediante T0 el proceso de generación pseudo-
aleatoria de temperaturas al inicio del ciclo reproductivo y, a partir de ah́ı,
controla el comienzo o no del ciclo reproductivo cada semana s, en función de
las condiciones de temperatura.

- Ic: objeto auxiliar empleado para permitir la inoculación externa de larvas al
comienzo del ciclo reproductivo c.

- γs: objeto auxiliar que representa la existencia de condiciones favorables de
temperatura para comenzar el ciclo reproductivo en la semana s.

- γ: objeto auxiliar que activa el ciclo reproductivo en la membrana en la que se
encuentre, correspondiente a la semana s, donde habrá sido generado a partir
de un objeto γs.

- I ′: objetos provenientes de la inoculación externa de larvas.
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- V R: objetos que representan mejillones jóvenes o adultos, con el fin de con-
trolar la capacidad de carga al final del ciclo.

- Os: huevos producidos en la semana s del ciclo reproductivo.

- Q′s,s2: mejillones jóvenes de edad s semanas en la semana s2.

- Ysem: mejillones adultos de edad sem tras la fase de reproducción.

- Vsem: mejillones adultos de edad sem tras la fase de mortalidad.

- V ′sem: mejillones adultos de edad sem durante la fase de posible desplazamiento
por el movimiento de embarcaciones. Posteriormente vuelven a ser Vsem.

- L1s: larvas generadas a partir de los huevos liberados en la semana s, una vez
pasada la fase de viabilidad de los mismos.

- L2s: larvas de la semana s que han superado la fase de mortalidad.

- L3s: larvas liberadas en la semana s. A partir de los objetos L2s1 procedentes
de los huevos producidos en la semana s1 que sobrevivieron a la fase de mor-
talidad, se van liberando objetos L3s1+s2−1 para s2 de 1 a 11 en el primer ciclo
y de 1 a 3 en el segundo (la liberación final de las larvas no se produce en un
único momento sino progresivamente, cada semana se van liberando algunos
individuos).

- Ls,i,j,j′ : larvas liberadas en la semana s y que lleva i+1 semanas, con 0 ≤ i ≤ 3,
en la columna de agua, habiéndose originado en el compartimento j y que
deberán desplazarse al compartimento j′.

- L′s: larvas liberadas en la semana s que ya han pasado su periodo en la columna
de agua.

- δ, δ20, δ35 , δ36: objetos auxiliares encargados de la sincronización de los ob-
jetos que representan individuos, cuando no se han alcanzado las condiciones
térmicas para disparar el proceso de reproducción en el primer y segundo ciclo
reproductivo.

- ρ, ρ0, ρ1, ρ2, ωi (con 0 ≤ i ≤ 15): objetos auxiliares involucrados en la sincroni-
zación de los procesos de control de la capacidad de carga y del reclutamiento
de individuos jóvenes.

- X ′sem: mejillones adultos de edad sem cuando no se produce reproducción,
pasando posteriormente a Ysem.
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- Q′′s+20: mejillones jóvenes de edad s + 20 generados a partir de los objetos
que entraron con Qs en el principio del primer ciclo reproductivo; una vez
que no se ha dado la reproducción, aumenta su edad en 20 semanas. Darán
lugar a objetos Q′s+20,20 para indicar que, finalmente, los mejillones jóvenes
han alcanzado la edad s+ 20 en la semana 20.

- Q′′s+16: análogo al anterior, para mejillones jóvenes de edad s+ 16 generados a
partir de los objetos que entraron con Qs en el segundo ciclo reproductivo; una
vez que no se ha dado la reproducción, aumenta su edad en 16 semanas. Darán
lugar a objetos Q′s+16,36 para indicar que, finalmente, los mejillons jóvenes han
alcanzado la edad s+ 16 en la semana 36.

- A, Ai (con 1 ≤ i ≤ 2): objetos auxiliares para la regulación del exceso de
densidad en cada compartimento.

- AR: objetos encargados de la regulación de la capacidad de carga máxima,
generados en número correspondiente a la máxima carga a nivel de cada com-
partimento y que se neutralizarán con los objetos V R surgidos de los corres-
pondientes individuos jóvenes y adultos, de modo que si se excede el nivel se
active la eliminación de individuos por exceso de carga.

- DPi (con 0 ≤ i ≤ 39): objetos auxiliares representando la disponibilidad en
tanto por ciento de capacidad sobrante tras comprobar el posible exceso sobre
la carga máxima; estos objetos se generan a partir de los objetos AR que
no se neutralizaron con sus correspondientes objetos V R, siempre que sobre
capacidad.

- QQs,k (con 1 ≤ s ≤ 52, 37 ≤ k ≤ 38): objetos auxiliares que terminan dando
lugar a objetos Qs y X1, en caso de que lo permita la capacidad de carga.

- XX2,k (con 37 ≤ k ≤ 38): objetos auxiliares que terminan dando lugar a
objetos X2, en caso de que lo permita la capacidad de carga.

- T ′20: objeto auxiliar que facilita la sincronización en la fase de actualización
para establecer las condiciones iniciales, concretamente permitiendo la gene-
ración de I2, que permitirá al inicio del próximo ciclo la inoculación externa
de larvas.

(d) Formalización del sistema PDP

En este apartado se presenta el modelo basado en sistemas PDP para tratar el
problema de la dinámica de poblaciones del mejillón cebra en el embalse de Riba-
rroja. El modelo presenta los módulos mostrados en la Figura 6.5 y, por ello, los
bloques de reglas serán descritos siguiendo la misma estructura modular, teniendo
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en cuenta la naturaleza secuencial inherente al diagrama anterior. La simulación de
un año natural conlleva la realización de dos ciclos del modelo.

El modelo consiste en un sistema PDP de grado (18, 40) tomando T ≥ 1 unidades
de tiempo (pasos),

Π = (G,Γ,Σ, µ, T,Π1, . . . ,Π18,R, E1, . . . , E40,RE)

en donde:

- G = (V, S) es el grafo dirigido completo compuesto por los nodos V =
{e1, . . . , e18}. Todos los movimientos entre entornos son formalmente posibles,
pero muchos de los movimientos se darán muy poco, en función del régimen
de renovación del agua. Los movimientos más habituales se muestran en la
Figura 6.6.

- El alfabeto de trabajo, Γ, es el conjunto:

Σ ∪ {Om, L1m , L2m | 1 ≤ m ≤ 36} ∪ ∪{γ, V R, δ20, δ, δ36, ρ}∪
{ρi | 3 ≤ i ≤ 11} ∪ {Xs, X

′
s, Ys, Vs, V

′
s | 1 ≤ s ≤ 6} ∪ {Qd | 0 ≤ d ≤ 87}∪

{Q′d,m | − 19 ≤ d ≤ 72, 1 ≤ m ≤ 40} ∪ {ωi | 1 ≤ i ≤ 15}∪
{Q′′d | 16 ≤ d ≤ 52} ∪ {A,α, η} ∪ {ARi | 1 ≤ i ≤ 5} ∪ {As | 3 ≤ s ≤ 5}∪
{αi | 1 ≤ i ≤ 7} ∪ {DPi | 0 ≤ i ≤ 39} ∪ {βi | 0 ≤ i ≤ 9}∪
{QQd,k | 1 ≤ d ≤ 52, 37 ≤ k ≤ 38} ∪ {XX2,k, | 37 ≤ k ≤ 38} ∪ {T ′20, D}

siendo Σ (alfabeto de los entornos) el siguiente conjunto:

Σ = {I, I ′, I1, I2} ∪ {Td | 0 ≤ d ≤ 35} ∪ {γm | 1 ≤ m ≤ 36}∪
{L3m | 1 ≤ m ≤ 39} ∪ {L′m | 5 ≤ m ≤ 43}∪
{Lm,i,j,j′ | 1 ≤ m ≤ 43, 0 ≤ i ≤ 4, 1 ≤ j ≤ 18, 1 ≤ j′ ≤ 18}∪
{ρ0, ρ1, ρ2, ω0, δ20, δ35, δ36, A1, A2, AR}

- µ = [ [ ]1 . . . [ ]39 ]0 es la estructura de membranas (un árbol enraizado cuya
ráız se etiqueta por 0 y los restantes nodos son hijos de la ráız), y los co-
rrespondientes multiconjuntos iniciales para el entorno j (con 1 ≤ j ≤ 18)
son:

• M0,j = {Xqj,i
i , Q

qj,d
d | 1 ≤ j ≤ 18, 2 ≤ i ≤ 6, 1 ≤ d ≤ 52}.

Los objetos Xi representan mejillones adultos de edad i en semestres
y qj,i es el número de tales individuos que existen en el entorno j. Los
objetos Qd representan mejillones más jóvenes de un año de edad, con
d la edad en semanas y qj,d es el número de tales individuos que existen
en el entorno j.

• M1,j = · · · =M36,j = ∅.
• M37,j =M38,j =M39,j = {α}.

- T = 51 · 2 · Anyos, donde Anyos es el número de años a simular. Por tanto,
cada año del escenario real se simula mediante 2 ciclos de 51 pasos.
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Figura 6.6: Aristas principales del grafo de entornos del sistema PDP
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- E1 = · · · = E18 = {T0, I1}

- Los conjuntos de reglas R de los sistemas P y RE de comunicación entre
entornos, son las que se relacionan a continuación.

Inoculación externa

re1,j ≡ ( I1 → ILE(j,1)I ′ )ej , 1 ≤ j ≤ 18

re2,j ≡ ( I2 → ILE(j,2) )ej , 1 ≤ j ≤ 18

r1 ≡ I [ ]00 → [ I ]00

r2 ≡ I ′ [ ]00 → [ I ′ ]00

La multiplicidad LE(j, i) para los objetos I representa el número de
larvas introducidas externamente en el ciclo i por los humanos.

Nota: en esta sección, las reglas de comunicación entre entornos, del tipo
(x)ej

pr−−−→(y1)ej · · · (yh)ej , las escribiremos de forma abreviada como:

(x
pr−−−→ y1 · · · yh)ej .

Temperaturas

re3,j,d ≡ (Td
p(d+1,j)−−−→ γd+1 Td+1 )ej

{
1 ≤ j ≤ 18
0 ≤ d ≤ 34, d 6= 19

re4,j,d ≡ (Td
1−p(d+1,j)−−−→ Td+1 )ej

{
1 ≤ j ≤ 18
0 ≤ d ≤ 34, d 6= 19

r3,m ≡ γm [ ]00 → [ γm ]00 , 1 ≤ m ≤ 36

r4,m ≡ γm [ ]0m → [ γ ]−m , 1 ≤ m ≤ 36

r5,m ≡ [ γ ]−m → [ ]0m , 1 ≤ m ≤ 36

Ciclo reproductivo y liberación de huevos

r6,m ≡ I [ ]−m → [ I ]0m , 1 ≤ m ≤ 36

r7,m ≡ X1 [ ]−m → [ ]0m , 1 ≤ m ≤ 36

r8,m,s ≡ Xs [ ]−m → V R [Xs ]0m

{
1 ≤ m ≤ 36
2 ≤ s ≤ 6

r9,m,d ≡ Qd [ ]−m → V R [Qd+m ]0m

{
1 ≤ m ≤ 20
20−m ≤ d ≤ 52−m

r10,m,d ≡ Qd [ ]−m → V R [Qd+m−20 ]0m

{
21 ≤ m ≤ 36
40−m ≤ d ≤ 72−m

r11,m,d ≡ Qd [ ]−m → V R [X1 ]0m

{
1 ≤ m ≤ 20
53−m ≤ d ≤ 72−m
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r12,m,d ≡ Qd [ ]−m → V R [X1 ]0m

{
21 ≤ m ≤ 36
53−m+ 20 ≤ d ≤ 72−m+ 20

Las siguientes reglas formalizan la generación de objetos representando huevos
que se mueven a la membrana piel. Como se ha explicado en el apartado 6.2.1,
su número depende del tamaño y, por tanto, de la edad del mejillón emisor.
El 50 % de los individuos son hembras que se pueden reproducir. Las fórmulas
que regulan la producción de huevos son las siguientes:

Θ(s) = 1920.5 ·
(

52

4
+

52

2
· s
)
− 79065, con 2 ≤ s 6 la edad en semestres.

Ψ(d) = 12.15 · d2 + 117.81 · d− 3392, con 20 ≤ s ≤ 52 la edad en semanas

Las reglas correspondientes son las siguientes:

r13,m ≡ [ I ]0m → Om [ ]0m , 1 ≤ m ≤ 36

r14,m,d ≡ [Qd ]0m → Q′d,m O
g(1)·Ψ(d)
m [ ]0m

{
1 ≤ m ≤ 20
20 ≤ d ≤ 52

r15,m,d ≡ [Qd ]0m
0.5−−−→ Q′d,m [ ]0m

{
1 ≤ m ≤ 20
20 ≤ d ≤ 52

r16,m,d ≡ [Qd ]0m
0.5−−−→ Q′d,m O

(1−g(1))·Ψ(d)
m [ ]0m

{
21 ≤ m ≤ 36
20 ≤ d ≤ 52

r17,m,d ≡ [Qd ]0m
0.5−−−→ Q′d,m [ ]0m

{
21 ≤ m ≤ 36
20 ≤ d ≤ 52

r18,m,s ≡ [Xs ]0m
0.5−−−→ Ys O

g(1)·Θ(s)
m [ ]0m

{
1 ≤ m ≤ 20
2 ≤ s ≤ 6

r19,m,s ≡ [Xs ]0m
0.5−−−→ Ys O

(1−g(1))·Θ(s)
m [ ]0m

{
21 ≤ m ≤ 36
2 ≤ s ≤ 6

r20,m,s ≡ [Xs ]0m
0.5−−−→ Ys [ ]0m

{
1 ≤ m ≤ 36
2 ≤ s ≤ 6

r21,m ≡ [X1 ]0m
0.5−−−→ Y1 O

g(1)·Θ(
3

2
)

m [ ]0m , 1 ≤ m ≤ 20

r22,m ≡ [X1 ]0m
0.5−−−→ Y1 O

(1−g(1))·Θ(
3

2
)

m [ ]0m , 21 ≤ m ≤ 36

r23,m ≡ [X1 ]0m
0.5−−−→ Y1 [ ]0m , 1 ≤ m ≤ 36
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Mortalidad natural

La mortalidad natural depende de la edad y la densidad.

r24,s ≡ [Ys
m(s)−−−→ # ]00 , 1 ≤ s ≤ 6

r25,s ≡ [Ys ]00
1−m(s)−−−→ Vs [ ]00 , 1 ≤ s ≤ 6

Movimiento de adultos por embarcaciones

Existe una probabilidad PA(j, j2) de que los mejillones adultos sean trans-
portados por las embarcaciones del compartimento j al compartimento j2.

re5,s,j,j′ ≡ (Vs )ej
PA(j,j′)−−−→ (V ′s )ej′


1 ≤ s ≤ 6
1 ≤ j ≤ 18
1 ≤ j′ ≤ 18, j′ 6= j

re6,s,j ≡ (Vs )ej
PA(j,j)−−−→ (V ′s )ej

{
1 ≤ s ≤ 6
1 ≤ j ≤ 18

r26,s ≡ V ′s [ ]00 → [Vs]
0
0 , 1 ≤ s ≤ 6

Viabilidad de los huevos

r27,m ≡ [Om
g(2)−−−→ # ]00 , 1 ≤ m ≤ 36

r28,m ≡ [Om
(1−g(2))·(1−mo(1))−−−→ L1m ]00 , 1 ≤ m ≤ 20

r29,m ≡ [Om
(1−g(2))·mo(1)−−−→ # ]00 , 1 ≤ m ≤ 20

r30,m ≡ [Om
(1−g(2))·(1−mo(2))−−−→ L1m ]00 , 21 ≤ m ≤ 36

r31,m ≡ [Om
(1−g(2))·mo(2)−−−→ # ]00 , 21 ≤ m ≤ 36

Mortalidad de las larvas

r32,m ≡ [L1m
1−g(3)−−−→L2m ]00 , 1 ≤ m ≤ 36

r33,m ≡ [L1m
g(3)−−−→# ]00 , 1 ≤ m ≤ 36

La liberación de huevos se extiende a lo largo del tiempo, y los huevos emitidos
por cada hembra se distribuyen sobre las semanas que dura el proceso (11
semanas para el primer ciclo, 3 para el segundo).

r34,j,m ≡ [L2m ]00
PI(j,1)−−−→ L3m+j−1 [ ]00

{
1 ≤ j ≤ 11
1 ≤ m ≤ 20

r35,j,m ≡ [L2m ]00
PI(j,2)−−−→ L3m+j−1 [ ]00

{
1 ≤ j ≤ 3
1 ≤ m ≤ 36
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Movimiento de larvas

Movimiento vertical

re7,j,m ≡ (L3m
0.2·CV (m)−−−→ Lm,0,j,j+7 )ej

{
1 ≤ j ≤ 7
1 ≤ m ≤ 39

re8,j,m ≡ (L3m
1−0.2·CV (m)−−−→ Lm,0,j,j )ej

{
1 ≤ j ≤ 7
1 ≤ m ≤ 39

re9,j,m ≡ (L3m
0.001−−−→ Lm,0,j,j−7 )ej

{
8 ≤ j ≤ 14
1 ≤ m ≤ 39

re10,j,m ≡ (L3m
1−0.001−−−→ Lm,0,j,j )ej

{
8 ≤ j ≤ 14
1 ≤ m ≤ 39

re11,j,m ≡ (L3m
0.001−−−→ Lm,0,j,j−2 )ej

{
17 ≤ j ≤ 18
1 ≤ m ≤ 39

re12,j,m ≡ (L3m
1−0.001−−−→ Lm,0,j,j )ej

{
17 ≤ j ≤ 18
1 ≤ m ≤ 39

Movimiento debido al régimen hidráulico

Las larvas permanecen en la columna de agua durante 4 semanas, donde pue-
den ser desplazadas por el agua que se va renovando. El movimiento de larvas
que podŕıan dejar el embalse se simula con periodicidad semanal.

Áreas centrales de la reserva

• Larvas que permanecen en el embalse:

re13,j,m,i,j1,j2
≡ (Lm,i,j,j1

PR(m,j1,j2)−−−→ Lm+1,i+1,j,j2 )ej


1 ≤ j ≤ 18
1 ≤ m ≤ 42
0 ≤ i ≤ 3
1 ≤ j1 ≤ 7
1 ≤ j2 ≤ 7

re14,j,m,i,j1
≡ (Lm,i,j,j1

PR(m,j1,8)−−−→ # )ej


1 ≤ j ≤ 18
1 ≤ m ≤ 42
0 ≤ i ≤ 3
8 ≤ j1 ≤ 14

re15,j,m,i,j1,j2
≡ (Lm,i,j,j1

PR(m,j1,j2)−−−→ Lm+1,i+1,j,j2 )ej


1 ≤ j ≤ 18
1 ≤ m ≤ 42
0 ≤ i ≤ 3
8 ≤ j1 ≤ 14
8 ≤ j2 ≤ 14
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re16,j,m,i,j1
≡ (Lm,i,j,j1

PR(m,j1,15)−−−→ # )ej


1 ≤ j ≤ 18
1 ≤ m ≤ 42
0 ≤ i ≤ 3
8 ≤ j1 ≤ 14

• Los objetos asociados con larvas que dejan el embalse se disuelven.

Áreas laterales del embalse

re17,m,i ≡ (Lm,i,15,15
0.5−−−→ Lm+1,i+1,15,15 )e15

{
1 ≤ m ≤ 42
0 ≤ i ≤ 3

re18,m,i ≡ (Lm,i,15,15
0.5−−−→ Lm+1,i+1,15,1 )e15

{
1 ≤ m ≤ 42
0 ≤ i ≤ 3

re19,m,i ≡ (Lm,i,17,17
0.5)−−−→ Lm+1,i+1,17,17 )e17

{
1 ≤ m ≤ 42
0 ≤ i ≤ 3

re20,m,i ≡ (Lm,i,17,17
0.5−−−→ Lm+1,i+1,17,8 )e17

{
1 ≤ m ≤ 42
0 ≤ i ≤ 3

re21,m,i ≡ (Lm,i,17,15
0.5−−−→ Lm+1,i+1,17,15 )e17

{
1 ≤ m ≤ 42
0 ≤ i ≤ 3

re22,m,i ≡ (Lm,i,17,15
0.5−−−→ Lm+1,i+1,17,1 )e17

{
1 ≤ m ≤ 42
0 ≤ i ≤ 3

re23,m,i ≡ (Lm,i,16,16
0.5−−−→ Lm+1,i+1,16,16 )e16

{
1 ≤ m ≤ 42
0 ≤ i ≤ 3

re24,m,i ≡ (Lm,i,16,16
0.5−−−→ Lm+1,i+1,16,6 )e16

{
1 ≤ m ≤ 42
0 ≤ i ≤ 3

re25,m,i ≡ (Lm,i,18,18
0.5−−−→ Lm+1,i+1,18,18 )e18

{
1 ≤ m ≤ 42
0 ≤ i ≤ 3

re26,m,i ≡ (Lm,i,18,18
0.5−−−→ Lm+1,i+1,18,13 )e18

{
1 ≤ m ≤ 42
0 ≤ i ≤ 3

re27,m,i ≡ (Lm,i,18,16
0.5−−−→ Lm+1,i+1,18,16 )e18

{
1 ≤ m ≤ 42
0 ≤ i ≤ 3

re28,m,i ≡ (Lm,i,18,16
0.5−−−→ Lm+1,i+1,18,6 )e18

{
1 ≤ m ≤ 42
0 ≤ i ≤ 3

En este punto, los objetos asociados con larvas aún no se han movido a
otros entornos, pero se les ha asociado un ı́ndice representando el des-
plazamiento que van a experimentar. La siguiente regla los moverá entre
los entornos origen y destino.
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re29,j,j′,m ≡ (Lm,4,j,j′ )ej → (L′m )e′j


1 ≤ j ≤ 18
1 ≤ j′ ≤ 18, j′ 6= j
5 ≤ m ≤ 43

re30,j,m ≡ (Lm,4,j,j → L′m )ej

{
1 ≤ j ≤ 18
5 ≤ m ≤ 43

Una vez transcurridas las cuatro semanas de la fase larvaria, los meji-
llones jóvenes se adherirán al sustrato del área donde estén situados en
ese momento. El objeto entra en la célula, donde permanece mientras
espera la compleción de otros procesos como el reclutamiento de larvas y
el control de la capacidad de carga de los mejillones, que determinará el
final satisfactorio del proceso de fijación por parte del joven individuo.

r36,m ≡ L′m [ ]00 → [Q′0,m−1 ]00 , 5 ≤ m ≤ 43

Los ı́ndices del objeto Q′ permiten el cálculo de la edad del individuo.

Reglas de no reproducción

La reproducción no siempre es posible ya que pueden no darse las condi-
ciones térmicas necesarias. Como se ha explicado anteriormente, se con-
sidera que el primer ciclo reproductivo dura 20 semanas, mientras que el
segundo dura 16. Las condiciones térmicas que habilitan la reproducción
podŕıan no alcanzarse durante algunos de estos periodos. En cualquiera
de los casos, los mejillones adultos deben evolucionar siguiendo el ciclo,
por lo que es preciso desencadenar el disparo de las correspondientes
reglas de evolución encargadas de la sincronización de ambas v́ıas del
proceso (reproducción o no reproducción).

re31,j ≡ (T19
p(20,j)−−−→ γ20 ρ1 ρ0 )ej , 1 ≤ j ≤ 18

re32,j ≡ (T19
1−p(20,j)−−−→ δ20 ρ1 ρ0 )ej , 1 ≤ j ≤ 18

re33,j ≡ (T35 → δ36 ρ2 ω0 )ej , 1 ≤ j ≤ 18

• Durante el primer ciclo:

r37 ≡ δ20 [ ]00 → [ δ20 ]00

r38 ≡ δ20 [ ]020 → [ δ ]+20

r39 ≡ [ δ ]+20 → [ # ]020

r40,s ≡ Xs [ ]+20 → V R [X ′s ]020 , 2 ≤ s ≤ 6

r41 ≡ X1 [ ]+20 → [ # ]020

r42,d ≡ Qd [ ]+20 → V R [Q′′d+20 ]020 , 1 ≤ d ≤ 32

r43,d ≡ Qd [ ]+20 → V R [X ′1 ]020 , 33 ≤ d ≤ 52
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r44,s ≡ [X ′s ]020 → Ys [ ]020 , 1 ≤ s ≤ 6

r45,d ≡ [Q′′d ]020 → Q′d,20 [ ]020 , 20 ≤ d ≤ 52

• Durante el segundo ciclo:

r46 ≡ δ36 [ ]00 → [ δ36 ]00

r47 ≡ δ36 [ ]036 → [ δ ]+36

r48 ≡ [ δ ]+36 → [ # ]036

r49,s ≡ Xs [ ]+36 → V R [X ′s ]036 , 2 ≤ s ≤ 6

r50 ≡ X1 [ ]+36 → [ # ]036

r51,d ≡ Qd [ ]+36 → [Q′′d+16 ]036 , 1 ≤ d ≤ 36

r52,d ≡ Qd [ ]+36 → V R [X ′1 ]036 , 37 ≤ d ≤ 52

r53,s ≡ [X ′s ]036 → Ys [ ]036 , 1 ≤ s ≤ 6

r54,d ≡ [Q′′d ]036 → Q′d,36 [ ]036 , 16 ≤ d ≤ 52

Dos contadores (ρ0, ω0) permitirán la sincronización del proceso de control de
la capacidad de carga de los mejillones por área.

r55 ≡ ρ0 [ ]00 → [ ρ0 ]00

r56 ≡ ρ0 [ ]037 → [ ρ0 ]037

r57,i ≡ [ ρi → ρi+1 ]037 , 0 ≤ i ≤ 10

r58 ≡ [ ρ11 ]037 → [ ρ ]−37

r59 ≡ ω0 [ ]00 → [ω0 ]00

r60 ≡ ω0 [ ]038 → [ω0 ]038

r61,i ≡ [ωi → ωi+1 ]038 , 0 ≤ i ≤ 14

r62 ≡ [ω15 ]037 → [ ρ ]−38

Control del nivel de reclutamiento

Los objetos ρi evolucionan generando objetos A y AR; los primeros per-
miten el control de la capacidad de carga (< 2500), y los segundos pro-
porcionan información sobre la densidad de mejillones adultos, que se
empleará para estimar el reclutamiento de individuos jóvenes.

re34,j,i ≡ ( ρi → A
ϕj

i AR
2500 )ej

{
1 ≤ j ≤ 18
1 ≤ i ≤ 2

r63,i ≡ Ai [ ]00 → [Ai ]00 , 1 ≤ i ≤ 2

r64,i ≡ Ai [ ]036+i → [A ]036+i , 1 ≤ i ≤ 2
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Los objetos AR deben esperar 5 pasos antes de entrar a la membrana
etiquetada poe 39, con el fin de asegurarse de que los individuos que han
comenzado la última semana han finalizado su fase larvaria.

r65 ≡ AR [ ]00 → [AR1 ]00

r66,i ≡ [ARi → ARi+1 ]00 , 1 ≤ i ≤ 4

r67 ≡ AR5 [ ]039 → [AR ]+39

Tras el cambio de polaridad se generan objetos DPi, cuyo sub́ındice in-
dicará el ratio de mejillones en relación a la capacidad de carga; un valor
de 20 para el mismo representa el 100 % (un valor de 0, naturalmente el
0 %).

r68 ≡ [α → α1 DP0 ]+39

r69 ≡ V R [ ]+39 → [V R ]+39

r70 ≡ [α1 ]+39 → [α1 ]−39

r71 ≡ [ARV R ]+39 → [ # ]−36

r72,i ≡ [αi → αi+1 ]−39 , 1 ≤ i ≤ 6

El objeto DP1 representa el 5 % de la capacidad de carga.

r73 ≡ [AR125 → DP1 ]−39

r74,i,k ≡ [DPi DPk → DPi+k ]−39

{
0 ≤ i ≤ 20
1 ≤ k ≤ 9

r75 ≡ [α7 ]−39 → [β1 ]039

r76 ≡ [AR → # ]039

r77 ≡ [V R → # ]039

Cada objeto final DPi deja la membrana generando un número de ob-
jetos mayor que el número de mejillones jóvenes generados en el ciclo
reproductivo (con un número máximo de 250000 huevos).

r78,i ≡ [DPi ]039 → DP 1250·250000
i [ ]039 , 1 ≤ i ≤ 20

r79,i ≡ [βi → βi+1 ]039 , 1 ≤ i ≤ 7

r80 ≡ [β8 ]039 → [β9 ]−39

r81 ≡ [β9 ]−39 → [α ]039

Mortalidad dependiente de la densidad y reclutamiento de indivi-
duos jóvenes

Cuando las membranas 37 y 38 presentan polaridad negativa, todos los
objetos que representan mejillones entran en esas membranas para co-
menzar el proceso de cálculo de individuos supervivientes en función de
la densidad.
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r82,k ≡ [ ρ ]−k → [ η ]0k , 37 ≤ k ≤ 38

r83,k ≡ [α ]−k → [β0 ]0k , 37 ≤ k ≤ 38

r84,k,s ≡ Vs [ ]−k → [Vs ]0k

{
37 ≤ k ≤ 38
1 ≤ s ≤ 6

r85,m,d ≡ Q′d,m [ ]−37 → [Q20−m+d ]037

{
1 ≤ m ≤ 20
m− 20 ≤ d ≤ 52 +m− 20

r86,m,d ≡ Q′d,m [ ]−37 → [V1 ]037

{
1 ≤ m ≤ 20
53 +m− 20 ≤ d ≤ 71 +m− 20

r87,m,d ≡ Q′d,m [ ]−38 → [Q52−m+d ]038

{
21 ≤ m ≤ 40
0 ≤ d ≤ m

r88,m,d ≡ Q′d,m [ ]−38 → [V1 ]038

{
21 ≤ m ≤ 40
m+ 1 ≤ d ≤ 83 +m− 52

Comienzo del proceso de mortalidad debido al exceso de densidad

r89,k,s ≡ [VsA ]0k
0.5·0.2·(s+1)−−−→ Xs+1 [ ]+k

{
37 ≤ k ≤ 38
2 ≤ s ≤ 5

r90,k,s ≡ [VsA ]0k
1−0.5·0.2·(s+1)−−−→ [VsA ]+k

{
37 ≤ k ≤ 38
2 ≤ s ≤ 5

r91,k ≡ [A ]+k → [A0 ]0k , 37 ≤ k ≤ 38

r92,k,s ≡ [As ]+k → [As+1 ]0k

{
37 ≤ k ≤ 38
0 ≤ s ≤ 4

r93,k ≡ [β0 ]+k → [β1 ]0k , 37 ≤ k ≤ 38

r94,k ≡ [β1 ]+k → [β1 ]0k , 37 ≤ k ≤ 38

r95,k,i ≡ [βi ]0k → [αi+1 ]+k

{
37 ≤ k ≤ 38
1 ≤ i ≤ 6

r96,k,i ≡ [αi ]+k → [βi ]0k

{
37 ≤ k ≤ 38
2 ≤ i ≤ 6

r97,k ≡ [α7 ]+k → [ # ]−k , 37 ≤ k ≤ 38

r98,k,d ≡ [QdA0 ]0k → QQd,k [ ]+k

{
37 ≤ k ≤ 38
1 ≤ d ≤ 52

r99,k ≡ [V1A1 ]0k → XX2,k [ ]+k , 37 ≤ k ≤ 38

r100,k,s ≡ [VsAs ]0k → Xs+1 [ ]+k

{
37 ≤ k ≤ 38
2 ≤ s ≤ 5
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r101,k,d,i ≡ QQd,kDPi [ ]+k
0.1·i−1−−−→ QdX1 [ ]0k


37 ≤ k ≤ 38
1 ≤ d ≤ 52
10 ≤ i ≤ 20

r102,k,d,i ≡ QQd,kDPi [ ]+k
1−0.1·i−1−−−→ [A1 ]0k


37 ≤ k ≤ 38
1 ≤ d ≤ 52
10 ≤ i ≤ 20

r103,k,i ≡ XX2,kDPi [ ]+k
0.1·i−1−−−→ X2 [ ]0k

{
37 ≤ k ≤ 38
10 ≤ i ≤ 20

r104,k,i ≡ XX2,kDPi [ ]+k
1−0.1·i−1−−−→ [A2 ]0k

{
37 ≤ k ≤ 38
10 ≤ i ≤ 20

r105,k,d,i ≡ QQd,kDPi [ ]+k → [A1 ]0k


37 ≤ k ≤ 38
1 ≤ d ≤ 52
0 ≤ i ≤ 9

r106,k,i ≡ XX2,kDPi [ ]+k → [A2 ]0k

{
37 ≤ k ≤ 38
0 ≤ i ≤ 9

Restauración de la configuración inicial

r107 ≡ [ η ]−37 → T20 T
′
20 [α ]037

r108 ≡ [ η ]−38 → T0 [α ]038

r109 ≡ [ I ′ T ′20 ]00 → I2 [ ]00

r110 ≡ [T20 ]00 → T20 [ ]00

r111 ≡ [T0 ]00 → T0 [ ]00

r112 ≡ T ′20 [ ]+36 → [ ]036

r113,k,s ≡ [Vs ]−k → D [ ]0k

{
37 ≤ k ≤ 38
2 ≤ s ≤ 6

r114,k,s ≡ [Qd ]−k → D [ ]0k

{
37 ≤ k ≤ 38
1 ≤ d ≤ 87

r115,k ≡ [A5 ]−k → [ ]0k, 37 ≤ k ≤ 38

r116,i ≡ DPi [ ]−39 → [ ]039 , 0 ≤ i ≤ 20
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6.4.1. Traza del modelo

El modelo presentado abarca un gran número de elementos y reglas de evolución.
Para facilitar el acercamiento a la dinámica del modelo, se presenta una traza parcial
de la evolución del mismo, estructurada en una serie de años a simular, según el
escenario que se quiera estudiar. La simulación de cada año conllevará la ejecución
de dos ciclos de 51 pasos de computación; es decir, 102 pasos por año.

Además, el sistema PDP se compone de 18 entornos, cada uno de los cuáles
presenta un sistema P que contiene 40 membranas (la ráız es la membrana 0 y las
restantes membranas son hijas de la ráız). Queda por tanto fuera del objetivo de
esta memoria presentar la evolución del sistema completo bajo unas determinadas
condiciones (un escenario con sus parámetros y poblaciones iniciales) durante un
determinado número de años de forma detallada, en cuanto a la estructura y el
número de pasos a considerar.

En su lugar, dado un determinado conjunto de parámetros de entrada, se esboza
la traza de un subconjunto de pasos de computación (los primeros 21 pasos), para
un determinado entorno j, empezando por la configuración inicial 0. Este esbozo
no pretende ser exhaustivo sino, más bien, ilustrar parcialmente la evolución de
los objetos de una parte del sistema (sin incorporar su multiplicidad) conforme se
va produciendo la aplicación de las reglas correspondientes. Esta traza parcial se
muestra en la figura 6.7, y el número de la correspondiente configuración se puede
ver por el sub́ındice del objeto Ti presente en cada paso en el entorno; es decir en el
“exterior” de la membrana 0.

En la figura se observa que en el paso 1 aparece el objeto γ1, que se habrá produ-
cido por la aplicación de la regla re3,j,0 para el entorno j que se muestra en la traza,
la cual teńıa una probabilidad de p(1, j) de aplicarse. Igualmente podŕıa haber-
se aplicado su regla “complementaria”, con probabilidad 1 − p(1, j). En este caso,
al aplicarse la primera regla se asume que se dan las condiciones de temperatura
adecuadas para comenzar el ciclo reproductivo, desencadenando este proceso γ1 al
entrar en la membrana 1 y cambiar la carga de neutra (0) a negativa (−).

Como sistema parametrizado, esta computación dependerá de los datos de en-
trada del escenario concreto introducido y, como sistema probabiĺıstico, no será su-
ficiente con el cumplimiento de las premisas impuestas por la parte izquierda de las
reglas para poder asegurar su ejecución, sino que se dará con una cierta probabilidad.

Por este motivo es importante recalcar que la traza anterior no es más que un
ejercicio ilustrativo de algunas de las reglas que se van aplicando en una posible
computación del sistema, mostrando solamente una parte de éste dado el tamaño
que alcanzaŕıa una secuencia de pasos del sistema completo con sus 18 entornos,
cada uno con sus 40 membranas y los multiconjuntos presentes en cada una para
cada configuración, incluida su multiplicidad.
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Figura 6.7: Traza de ejecución
{rojo: a eliminar, verde: nuevos, naranja: modificados}
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Para el ejemplo mostrado, el primer paso consiste en la simulación de tempera-
turas que, en este caso, proporciona unas condiciones favorables para el comienzo
del ciclo reproductivo. Los pasos 2 a 5 llevan a cabo el proceso de reproducción.
El paso 6 aplica la mortalidad natural de adultos (pasando los supervivientes de Ys
a Vs), al mismo tiempo que se comprueba la viabilidad de los óvulos (pasando los
óvulos viables de O1 a L11). El paso 7 ejecuta, por un lado, el proceso de movimiento
de adultos por embarcaciones, desplazando objetos Vs o bien entre entornos, o bien
hacia el mismo actual, pasando en ambos casos a objetos V ′s . Por otro lado, se aplica
la mortalidad de larvas, pasando los supervivientes de L11 a L21 .

En el paso 8, los mejillones adultos V ′s que llegaron a su entorno destino, se
transforman en Vs al pasar al interior de la membrana 0 del entorno. Al mismo
tiempo se produce la liberación de huevos. Para ello, se generan objetos indicados
en la traza como L3m+j−1 , 1 ≤ m ≤ 20, 1 ≤ j ≤ 11, simulando la liberación de los
huevos desde la semana m (en la posible computación mostrada en la traza m = 1,
por tanto desde la primera semana) hasta la semana 11. Por simplificar el diagrama,
se muestran estos objetos en la traza como L3s , entendiendo s como semana.

En el paso 9 se calcula el posible movimiento vertical de las larvas, y en los
pasos 10 a 13 se implementan los posibles movimientos entre las áreas del embalse
debido al régimen de renovación del agua a lo largo de las 4 semanas que las larvas
pueden permanecer en la columna de agua. El paso 14 realiza de forma efectiva el
movimiento, pasando de L5,4,j,j′ en el entorno ej a L′5 en el entorno ej′ . En el paso
15 se introduce en la membrana piel (etiquetada por 0) el objeto correspondiente al
individuo joven Q′0,4. Se está realizando el seguimiento a los individuos cuya repro-
ducción se activó como consecuencia de la aparición de condiciones de temperatura
favorables ya en el paso 1, al pasar de T0 a T1. Los objetos recién creados Q′0,4 que
representan individuos jóvenes, quedarán en el interior de la región correspondiente
a la membrana 0 hasta el final del ciclo reproductivo (que, como se ha comentado,
consta de 20 semanas), no observándose más cambios en la traza mostrada hasta
llegar a dicho fin del ciclo. Es entonces cuando se llevarán a cabo los procesos de
reclutamiento de larvas o capacidad de carga de los mejillones.

Al final del ciclo, en el paso 20, con una determinada probabilidad p(20, j) se
producirá en el entorno el objeto γ20, continuando con la reproducción, o bien δ20

para la no reproducción. A partir de aqúı continuaŕıan los 32 pasos restantes del
primer ciclo y, posteriormente, los otros 51 del segundo ciclo, hasta completar los
diferentes procesos involucrados en el modelo.

Sirva este simple fragmento, que se focaliza en una posible evolución de solamente
algunos objetos dentro de algunas membranas de un entorno de los 18 del sistema,
para ilustrar lo laborioso y complejo que puede resultar el análisis de este tipo de
trazas a mano.
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Las herramientas plasmadas en el siguiente apartado 6.4.2 permiten facilitar
esta labor mediante diversas vistas de la depuración paso a paso, tanto en forma
detallada como texto mostrando cada configuración y las reglas aplicadas en cada
paso, como en forma de árbol con el contenido de cada entorno y cada membrana
en una configuración determinada.

6.4.2. El modelo como herramienta para la gestión del
ecosistema

El modelo presentado en la sección 6.4 y del cual se ha analizado un fragmento
de una posible traza de ejecución, a partir de un escenario de entrada en la sección
6.4.1, captura muchos de los procesos que afectan a la dinámica de poblaciones
del mejillón cebra en el embalse de Ribarroja, incorporando numerosos elementos
naturales y humanos del entorno que influyen en su evolución. Hasta aqúı podŕıamos
estar hablando de un modelo interesante desde el punto de vista de la investigación,
de una serie de fenómenos y de la publicación de los resultados de este trabajo,
tras el estudio de una serie de escenarios de interés, la formulación de determinadas
hipótesis y la presentación de gráficos acerca de la evolución de la especie bajo las
condiciones iniciales planteadas en los escenarios concretos de objeto de estudio.

Sin embargo, una parte importante de la propuesta metodológica que se formula
en el presente trabajo va encaminada al empleo de los modelos, no como elementos
estáticos sino como entes útiles para los usuarios finales, proporcionándoles herra-
mientas que les permitan profundizar en el estudio de los fenómenos de su interés,
permitiéndoles implementar escenarios de su interés y analizar la posible evolución
del sistema de acuerdo a las condiciones planteadas. A través de esta experimen-
tación virtual, esos usuarios, por ejemplo los gestores de un ecosistema, pueden
plantear situaciones plausibles y observar/analizar la evolución del sistema o bien
las posibles consecuencias de una determinada bateŕıa de acciones que se podŕıan
ejercer sobre el ecosistema.

Para convertir esa propuesta metodológica en una realidad palpable, es nece-
sario proporcionar herramientas automatizadas que proporcionen la infraestructura
software necesaria para los usuarios finales. Esto pasa, lógicamente, por facilitar la
labor de los diseñadores de los sistemas P correspondientes para que dispongan de
marcos adecuados para la modelización, depuración, simulación, análisis introspec-
tivo o verificación de los diseños realizados. Además, una vez validados los modelos,
deberá dotarse a estos sistemas de mecanismos lo más sencillos posibles que propor-
cionen aplicaciones visuales a los usuarios, a partir de las cuales se puedan gestionar
los datos del sistema estudiado y visualizar su evolución, sin necesidad de contar con
equipos de ingenieros que desarrollen herramientas para cada problema a estudiar.
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Con esta filosof́ıa y estos objetivos surgió MeCoSim, que se apoya en el potente
marco que P-Lingua proporciona en cuanto al lenguaje de los sistemas P y su
reconocimiento, aśı como una amplia gama de simuladores para distintas variantes
de estos sistemas. A partir de ah́ı, la atención en el desarrollo de MeCoSim se centra
en resolver la segunda capa, proporcionar a más alto nivel las herramientas visuales
para diseñadores y usuarios, con el fin de vertebrar la metodoloǵıa a través de
herramientas que permitan pasar del estudio del modelo a la liberación de una
aplicación software adaptada a las necesidades del problema objeto de estudio.

A continuación se comentan los pasos necesarios para convertir el modelo del
mejillón cebra presentado, en una aplicación que sirva a los gestores del embalse como
herramienta para el apoyo a una toma de decisiones más informada, al permitirle
analizar de antemano las posibles consecuencias y modificaciones en la dinámica de
población de la especie y el ecosistema, en función de las posibles actuaciones a
realizar sobre el mismo.

El primer paso será traducir el modelo a un lenguaje entendible por la máquina,
lo cual se consigue a través de P-Lingua y lo hace de una forma muy cercana a la
propia sintaxis del marco de modelización correspondiente.

Definición del modelo en P-Lingua

A continuación se presenta el código P-Lingua correspondiente al modelo des-
crito en la sección anterior. Gran parte de la información requerida por el modelo
dependerá de cada escenario particular. Por ello, el código en cuestión estará para-
metrizado.

La estructura básica del fichero presenta el tipo de modelo, tras la directiva
@model, la estructura de entornos y membranas @mu, los multiconjuntos iniciales
@ms y las reglas correspondientes. Los alfabetos de trabajo y de los entornos se
infieren a partir de los śımbolos empleados en el conjunto de instrucciones dado por
el fichero.

@model <probabilistic>

def main()
{

@mu = []’global;
@mu(global) += [[]’0]’{j},{j} : 101<= j <= 118;
@mu(0,{j}) += []’{m}: 1<=m<=39, 101<= j <= 118;

@ms({0},{j+100}) += X{s}*(q{j}) : 2<= s <= 6, 1<= j<= 18;
@ms({0},{j+100}) += Q{13}*(q{j}), Q{39}*(q{j}) : 1<= j<= 18;
@ms({36+m}) += alpha : 1<=m<=3;
@ms({j+100}) += T{0},I1 : 1<=j<=18;

/*** <Inoculación externa> ***/
/*re1*/ [I1]’{j+100} --> [I*LE{j,1},Ip]’{j+100} :: 1: 1<=j<=18;
/*re2*/ [I2]’{j+100} --> [I*LE{j,2}]’{j+100} :: 1: 1<=j<=18;
/*r1*/ I[]’0 --> [I]’0 :: 1;
/*r2*/ Ip[]’0 --> [Ip]’0 :: 1;
/*** <Fin Inoculación externa> ***/
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/*** <Simulación de temperaturas y orden de activación de la reproducción> ***/
/*re3*/
[T{d}]’{j+100} --> [gamma{d+1},T{d+1}]’{j+100} :: p{d+1,j} : 0<=d<=34,1<=j<=18,d<>19 ;
/*re4*/ [T{d}]’{j+100} --> [T{d+1}]’{j+100} :: 1-p{d+1,j} : 0<= d <=34, 1<=j<=18,d<>19;
/*r3*/ gamma{m}[]’0 --> [gamma{m}]’0 :: 1 : 1<=m<=36;
/*r4*/ gamma{m}[]’{m} --> -[gamma]’{m} :: 1 : 1<=m<=36;
/*r5*/ -[gamma]’{m} --> []’{m} :: 1 : 1<=m<=36;
/*** <Fin Simulación de temperaturas y orden de activación de la reproducción>***/

/*** <Preparar para el inicio de la reproducción> ***/
/*r6*/ I -[]’{m} --> [I]’{m} :: 1 : 1<=m<=36;
/*r7*/ X{1} -[]’{m} --> [#]’{m} :: 1 : 1<=m<=36;
/*r8*/ X{s} -[]’{m} --> VR[X{s}]’{m} :: 1 : 2<=s<=6,1<=m<=36;
/*r9*/ Q{d} -[]’{m} --> VR[Q{d+m}]’{m} :: 1 : 20-m<=d<=52-m, 1<=m<=20;
/*r10*/ Q{d} -[]’{m} --> VR[Q{d+m-20}]’{m} :: 1 : 20-m+20<=d<=52-m+20, 21<=m<=36;
/*r11*/ Q{d} -[]’{m} --> VR[X{1}]’{m} :: 1 : 53-m<=d<=72-m, 1<=m<=20;
/*r12*/ Q{d} -[]’{m} --> VR[X{1}]’{m} :: 1 : 53-m+20<=d<=72-m+20, 21<=m<=36;
/*** <Fin Preparar para el inicio de la reproducción> ***/

/*** <Reproducción> ***/
/*r13*/ [I]’{m}-->O{m} []’{m}:: 1 : 1<=m<=36;
/*r14*/ [Q{d}]’{m} --> Qp{d,m},O{m}*(g{1}*(12.15*d*d+117.81*d-3392))[]’{m} :: 0.5 :

20<=d<= 52, 1<=m<=20;
/*r15*/[Q{d}]’{m} --> Qp{d,m}[]’{m} :: 0.5 : 20<= d =< 52, 1<= m <= 20;
/*r16*/ [Q{d}]’{m} --> Qp{d,m},O{m}*((12.15*d*d+117.81*d-3392)*(1-g{1}))[]’{m} :: 0.5 :

20<= d<= 52, 21<= m <= 36;
/*r17*/ [Q{d}]’{m} --> Qp{d,m}[]’{m} :: 0.5 : 20<= d <= 52, 21<= m <= 36;
/*r18*/ [X{s}]’{m} --> Y{s},O{m}*((1920.5*(52/4+52/2*s)-79065)*g{1}) []’{m} :: 0.5 :

2<=s<=6, 1<=m<=20;
/*r19*/ [X{s}]’{m} --> Y{s},O{m}*((1920.5*(52/4+52/2*s)-79065)*(1-g{1})) []’{m} :: 0.5 :

2<=s<=6, 21<=m<=36;
/*r20*/ [X{s}]’{m} --> Y{s} []’{m} :: 0.5 : 2<=s<=6, 1<=m<=36;
/*r21*/ [X{1}]’{m} --> Y{1},O{m}*((1920.5*(52)-79065)*g{1}) []’{m} :: 0.5 : 1<=m<=20;
/*r22*/ [X{1}]’{m} --> Y{1},O{m}*((1920.5*(52)-79065)*(1-g{1})) []’{m} :: 0.5 : 21<=m<=36;
/*r23*/ [X{1}]’{m} --> Y{1} []’{m} :: 0.5 : 1<=m<=36;
/*r24*/ [Y{s} --> #]’0 :: m{s} : 1<=s<=6;
/*r25*/ [Y{s}]’0 -->V{s}[]’0 :: 1-m{s} : 1<=s<=6;
/*** <Fin Reproducción> ***/

/**** <Entorno adulto> ***/
/*re5*/ [[V{s}]’{j+100} []’{jp+100}]’global -->[[]’{j+100} [Vp{s}]’{jp+100}]’global:: PA{j,jp}:

1<=s<=6, 1<=j<=18, 1 <=jp<=18,j<>jp;
/*re6*/ [[V{s}]’{j+100} ]’global -->[ [Vp{s}]’{j+100}]’global:: PA{j,j}: 1<=s<=6, 1<=j<=18;
/*r26*/ Vp{s}[]’0 --> [V{s}]’0 :: 1: 1<=s<=6;
/**** <Fin Entorno adulto> ***/

/*** <Viabilidad de los óvulos> ***/
/*r27*/ [O{m} --> #]’{0} ::g{2}:1<=m<=36;

/*** <Temperatura para el éxito en la fecundación> ***/
/*r28*/ [O{m} --> L1{m}]’{0} ::(1-g{2})*(1-mo{1}):1<=m<=20;
/*r29*/ [O{m} --> #]’{0} ::(1-g{2})*mo{1}:1<=m<=20;
/*r30*/ [O{m} --> L1{m}]’{0} ::(1-g{2})*(1-mo{2}):21<=m<=36;
/*r31*/ [O{m} --> #]’{0} ::(1-g{2})*mo{2}:21<=m<=36;

/*** <Mortalidad> ***/
/*r32*/ [L1{m} --> L2{m}]’0:: (1-g{3}): 1<=m<=36;
/*r33*/ [L1{m} --> #]’0:: g{3} : 1<=m<=36;

/*** <Distribucion por semanas> ***/
/*r34*/ [L2{m}]’0 --> L3{m+k-1}[]’0:: PI{k,1}: 1<=m<=20, 1<=k<=11;
/*r35*/ [L2{m}]’0 --> L3{m+k-1}[]’0:: PI{k,2}: 21<=m<=36, 1<=k<=3;

/*** <Desplazamiento vertical de las larvas> ***/
/* El 39 proviene de (36 +3) que dura la reproducción del degundo ciclo*/
/*re7*/ [L3{m} --> L{m,0,j,j+7}]’{j+100}:: 0.2*CV{m}: 1<=m<=39, 1<=j<=7;
/*re8*/ [L3{m} --> L{m,0,j,j}]’{j+100} :: 1-0.2*CV{m}: 1<=m<=39, 1<=j<=7;
/*re9*/ [L3{m} --> L{m,0,j,j-7}]’{j+100}:: 0.001: 1<=m<=39, 8<=j<=14;
/*re10*/ [L3{m} --> L{m,0,j,j}]’{j+100} :: 1-0.001: 1<=m<=39, 8<=j<=14;
/*re11*/ [L3{m} --> L{m,0,j,j-2}]’{j+100}:: 0.001: 1<=m<=39, 17<=j<=18;
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/*re12*/ [L3{m} --> L{m,0,j,j}]’{j+100} :: 1-0.001: 1<=m<=39, 17<=j<=18;

/*** <Cambio de entorno debido al sistema de renovación semanal> ***/

/*** <Alto> ***/
/*re13*/ [L{m,i,j,j1}--> L{m+1,i+1,j,j2}]’{j+100} :: PR{m,j1,j2} :

1<=m<=42, 0<=i<=3, 1<=j<=18,1<=j1<=7,1<=j2<=7;
/*re14*/ [L{m,i,j,j1}--> #]’{j+100} :: PR{m,j1,8} : 1<=m<=42, 0<=i<=3, 1<=j<=18,1<=j1<=7;

/*** <Bajo> ***/
/*re15*/ [L{m,i,j,j1}--> L{m+1,i+1,j,j2}]’{j+100} :: PR{m,j1,j2} :

1<=m<=42, 0<=i<=3, 1<=j<=18,8<=j1<=14, 8<=j1<=14;
/*re16*/ [L{m,i,j,j1}--> #]’{j+100} :: PR{m,j1,15} : 1<=m<=42, 0<=i<=3, 1<=j<=18,8<=j1<=14;

/*** <Ramales laterales> ***/
/*re17*/ [L{m,i,15,15}--> L{m+1,i+1,15,15}]’{115} :: 0.5 : 1<=m<=42, 0<=i<=3;
/*re18*/ [L{m,i,15,15}--> L{m+1,i+1,15,1}]’{115} :: 0.5 : 1<=m<=42, 0<=i<=3;
/*re19*/ [L{m,i,17,17}--> L{m+1,i+1,17,17}]’{117} :: 0.5 : 1<=m<=42, 0<=i<=3;
/*re20*/ [L{m,i,17,17}--> L{m+1,i+1,17,8}]’{117} :: 0.5 : 1<=m<=42, 0<=i<=3;
/*re21*/ [L{m,i,17,15}--> L{m+1,i+1,17,15}]’{117} :: 0.5 : 1<=m<=42, 0<=i<=3;
/*re22*/ [L{m,i,17,15}--> L{m+1,i+1,17,1}]’{117} :: 0.5 : 1<=m<=42, 0<=i<=3;
/*re23*/ [L{m,i,16,16}--> L{m+1,i+1,16,16}]’{116} :: 0.5 : 1<=m<=42, 0<=i<=3;
/*re24*/ [L{m,i,16,16}--> L{m+1,i+1,16,6}]’{116} :: 0.5 : 1<=m<=42, 0<=i<=3;
/*re25*/ [L{m,i,18,18}--> L{m+1,i+1,18,18}]’{118} :: 0.5 : 1<=m<=42, 0<=i<=3;
/*re26*/ [L{m,i,18,18}--> L{m+1,i+1,18,13}]’{118} :: 0.5 : 1<=m<=42, 0<=i<=3;
/*re27*/ [L{m,i,18,16}--> L{m+1,i+1,18,16}]’{118} :: 0.5 : 1<=m<=42, 0<=i<=3;
/*re28*/ [L{m,i,18,16}--> L{m+1,i+1,18,6}]’{118} :: 0.5 : 1<=m<=42, 0<=i<=3;
/*re29*/ [[L{m,4,j,jp}]’{j+100}[]’{jp+100}]’global-->[[]’{j+100}[Lp{m}]’{jp+100}]’global :: 1 :

5<=m<=43, 1<=j<=18, 1<=jp<=18, jp<>j;
/*re30*/ [L{m,4,j,j}-->Lp{m}]’{j+100}::1: 5<=m<=43, 1<=j<=18;
/*r36*/ Lp{m} []’0-->[Qp{0,m-1}]’0::1: 5<=m<=43;
/*** <Final del ciclo> ***/
/*re31*/ [T{19}]’{j+100} --> [gamma{20},ro{1},ro{0}]’{j+100} :: p{20,j} : 1<=j<=18;
/*re32*/ [T{19}]’{j+100} --> [delta{20},ro{1},ro{0}]’{j+100} :: 1-p{20,j} : 1<=j<=18;
/*re33*/ [T{35}]’{j+100} --> [delta{36},ro{2},omega{0}]’{j+100} :: 1 : 1<=j<=18;

/*** <No reproducción (caso de no darse las condiciones de temperatura)> ***/
/*** <Primer ciclo> ***/
/*r37*/ delta{20}[]’0-->[delta{20}]’0::1;
/*r38*/ delta{20}[]’20-->+[delta]’20::1;
/*r39*/ +[delta]’20-->[]’20::1;
/*r40*/ X{s}+[]’20-->VR[Xp{s}]’20::1: 2<=s<=6;
/*r41*/ X{1}+[]’20-->[#]’20::1;
/*r42*/ Q{d}+[]’20-->VR[Qpp{d+20}]’20::1: 1<=d<=32;
/*r43*/ Q{d}+[]’20-->VR[Xp{1}]’20::1: 33<=d<=52;
/*r44*/ [Xp{s}]’20--> Y{s}[]’20::1: 1<=s<=6;
/*r45*/ [Qpp{d}]’20--> Qp{d,20}[]’20::1: 20<=d<=52;

/*** <Segundo ciclo> ***/
/*r46*/ delta{36}[]’0-->[delta{36}]’0::1;
/*r47*/ delta{36}[]’36-->+[delta]’36::1;
/*r48*/ +[delta]’36-->[]’36::1;
/*r49*/ X{s}+[]’36-->VR[Xp{s}]’36::1: 2<=s<=6;
/*r50*/ X{1}+[]’36-->[#]’36::1;
/*r51*/ Q{d}+[]’36-->[Qpp{d+16}]’36::1: 1<=d<=36;
/*r52*/ Q{d}+[]’36-->VR[Xp{1}]’36::1: 37<=d<=52;
/*r53*/ [Xp{s}]’36--> Y{s}[]’36::1: 1<=s<=6;
/*r54*/ [Qpp{d}]’36--> Qp{d,36}[]’36::1: 16<=d<=52;

/*** <Sincronización del proceso de control de la capacidad de carga> ***/
/* Reglas con ro y omega */
/*r55*/ ro{0}[]’0-->[ro{0}]’0::1;
/*r56*/ ro{0}[]’37-->[ro{0}]’37::1;
/*r57*/ [ro{i}-->ro{i+1}]’37::1: 0<=i<=10;
/*r58*/ [ro{11}]’37-->-[ro]’37::1;

/*r59*/ omega{0}[]’0-->[omega{0}]’0::1;
/*r60*/ omega{0}[]’38-->[omega{0}]’38::1;
/*r61*/ [omega{i}-->omega{i+1}]’38::1: 0<=i<=14;
/*r62*/ [omega{15}]’38-->-[ro]’38::1;
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/*** <Objetos necesarios para el control de densidad> ***/
/*re34*/ [ro{i}]’{j+100} --> [A{i}*Fi{j},AR*2500]’{j+100}::1: 1<=i<=2,1<=j<=18;
/*r63*/ A{i}[]’0 --> [A{i}]’0::1: 1<=i<=2;
/*r64*/ A{i}[]’{36+i} --> [A]’{36+i}::1: 1<=i<=2 ;
/*r65*/ AR[]’0 --> [AR{1}]’0::1;
/*r66*/ [AR{i}]’0 --> [AR{i+1}]’0::1:1<=i<=4;
/*r67*/ AR{5}[]’39 --> +[AR]’39::1;
/*r68*/ +[alpha]’39 --> +[alpha{1},DP{0}]’39::1;
/*r69*/ VR+[]’39 --> +[VR]’39::1;
/*r70*/ +[alpha{1}]’39 --> -[alpha{1}]’39::1;
/*r71*/ +[AR, VR]’39 --> -[]’39::1;
/*r72*/ -[alpha{i} --> alpha{i+1}]’39::1: 1<=i<=6;
/*r73*/ -[AR*125 --> DP{1}]’39::1;
/*r74*/ -[DP{i},DP{k} --> DP{i+k}]’39::1:0<=i<=20,1<=k<=9;
/*r75*/ -[alpha{7}]’39 --> [beta{1}]’39::1;
/*r76*/ [AR]’39 --> []’39::1;
/*r77*/ [VR]’39 --> []’39::1;
/*r78*/ [DP{i}]’39 --> DP{i}*(1250*250000)[]’39::1: 0<=i<=20;
/*r79*/ [beta{i} --> beta{i+1}]’39::1: 1<=i<=7;
/*r80*/ [beta{8}]’39 --> -[beta{9}]’39::1;
/*r81*/ -[beta{9}]’39 --> [alpha]’39::1;
/*** <Fin Objetos necesarios para el control de densidad> ***/

/*r82*/ -[ro]’{k}-->[eta]’{k}::1: 37<=k<=38;
/*r83*/ -[alpha]’{k} -->[beta{0}]’{k}::1: 37<=k<=38;
/*r84*/ V{s} -[]’{k} --> [V{s}]’{k}::1: 1<=s<=6, 37<=k<=38;
/*r85*/ Qp{d,m} -[]’37 -->[Q{20-m+d}]’37::1: -20+m<=d<=52-20+m,1<=m<=20;
/*r86*/ Qp{d,m} -[]’37 -->[V{1}]’37::1: 53-20+m<=d<=71-20+m,1<=m<=20;
/*r87*/ Qp{d,m}-[]’38 -->[Q{52-m+d}]’38::1: 0<=d<=m, 21<=m<=40;
/*r88*/ Qp{d,m} -[]’38 -->[V{1}]’38::1: 1+m<=d<=83-52+m, 21<=m<=40;

/*** <Mortalidad por exceso de densidad> ***/

/*r89*/ [V{s}, A]’{k} -->X{s+1} +[]’{k}:: 0.5*0.2*(s+1) : 2<=s<=5,37<=k<=38;
/*r90*/ [V{s}, A]’{k} --> +[V{s},A]’{k}:: 1-0.5*0.2*(s+1) : 2<=s<=5,37<=k<=38;
/*r91*/ +[A]’{k}--> [A{0}]’{k}::1: 37<=k<=38;
/*r92*/ +[A{s}]’{k} -->[A{s+1}]’{k}::1:0<=s<=4,37<=k<=38;
/*r93*/ [beta{0}]’{k} -->+[beta{1}]’{k}::1: 37<=k<=38;
/*r94*/ +[beta{1}]’{k} -->[beta{1}]’{k}::1: 37<=k<=38;
/*r95*/ [beta{i}]’{k} -->+[alpha{i+1}]’{k}::1: 1<=i<=6,37<=k<=38;
/*r96*/ +[alpha{i}]’{k} -->[beta{i}]’{k}::1: 2<=i<=6,37<=k<=38;
/*r97*/ +[alpha{7}]’{k} -->-[]’{k}::1:37<=k<=38;
/*r98*/ [Q{d}, A{0}]’k -->QQ{d,k}+[]’k :: 1:1<=d<=52,37<=k<=38;
/*r99*/ [V{1},A{1}]’{k}--> XX{2,k} +[]’{k}::1:37<=k<=38;
/*r100*/ [V{s},A{s}]’{k}--> X{s+1} +[]’{k}::1:2<=s<=5,37<=k<=38;
/*r101*/ QQ{d,k}, DP{i} +[]’{k} -->Q{d},X{1}[]’{k} :: 0.1*i-1:

1<=d<=52, 10<=i<=20,37<=k<=38;
/*r102*/ QQ{d,k}, DP{i} +[]’{k}--> [A{1}]’{k} :: 1-(0.1*i-1):

1<=d<=52,10<=i<=20,37<=k<=38;
/*r103*/ XX{2,k}, DP{i} +[]’{k}-->X{2}[]’{k} :: 0.1*i-1: 10<=i<=20,37<=k<=38;
/*r104*/ XX{2,k}, DP{i} +[]’{k} --> [A{2}]’{k} :: 1-(0.1*i-1): 10<=i<=20,37<=k<=38;
/*r105*/ QQ{d,k}, DP{i} +[]’{k}--> [A{1}]’{k} :: 1: 1<=d<=52, 0<=i<=9,37<=k<=38;
/*r106*/ XX{2,k}, DP{i} +[]’{k} --> [A{2}]’{k} :: 1: 0<=i<=9,37<=k<=38;
/*r107*/ -[eta]’37 -->T{20},Tp{20}[alpha]’37::1;
/*r108*/ -[eta]’38 -->T{0}[alpha]’38::1;
/*r109*/ [Tp{20},Ip]’0--> I2[]’0::1;
/*r110*/ [T{20}]’0-->T{20}[]’0::1;
/*r111*/ [T{0}]’0-->T{0}[]’0::1;
/*r112*/ Tp{20}+[]’36--> []’36::1;

/***********Update**********/
/*r113*/ -[V{s}]’{k} -->D[]’{k}::1: 2<=s<=6,37<=k<=38;
/*r114*/ -[Q{d}]’{k} -->D []’{k}::1:1<=d<=87,37<=k<=38;
/*r115*/ -[A{5}]’{k}-->[]’{k}::1:37<=k<=38;
/*r116*/ DP{i}-[]’39-->[]’39::1: 0<=i<=20;

}



Caṕıtulo 6. Caso de estudio 1: Modelización de un ecosistema real 220

En general, no sólo seŕıa muy laborioso proporcionar la gran cantidad de paráme-
tros requeridos por el modelo en el código para cada escenario de estudio, sino que,
además, no permitiŕıa una clara distinción de los roles diseñador (experto en siste-
mas P y la modelización de los fenómenos) y usuario final (encargado de la gestión
del ecosistema en cuestión, interesado en proporcionar escenarios de su interés y en
analizar la evolución esperada de los mismos en base a simulaciones).

Por ello, una vez traducido el modelo a P-Lingua, se puede emplear la flexibi-
lidad del mecanismo proporcionado por MeCoSim con el fin de evitar la necesidad de
desarrollar nuevas herramientas, bastando la configuración de un archivo de hoja de
cálculo para tener una aplicación adaptada a sus necesidades en términos de entrada,
procesamiento básico de las entradas para generar parámetros y de la computación
para producir resultados, y salidas tabuladas y gráficas para presentar los datos al
usuario final.

Configuración de una aplicación basada en MeCoSim adaptada al sistema
objeto de estudio

El modelo presentado incluye una gran cantidad de parámetros, que deberán
generarse a partir de la información proporcionada por el usuario. El primer paso
para la definición del fichero de configuración de la aplicación a medida, consiste en
la organización de los elementos de la ventana principal. Al margen de la pestaña
de depuración (Debug), que siempre se tiene disponible, toda información de entra-
da o salida se organiza en forma de árbol enraizado de pestañas, donde la ráız es
la aplicación, y se van definiendo pestañas a primer nivel (hijas de la aplicación),
hijas de éstas, etc. Cada pestaña albergará un conjunto de pestañas hijas, o bien se
tratará de una hoja.

- Estructura visual de la aplicación: se proporciona en la pestaña TabsHierarchy
del archivo de configuración de la Figura 6.8.

Figura 6.8: Configuración MeCoSim app - Estructura visual



6.4. Diseño del modelo 221

Como muestra la figura 6.8, lo primero que aparece es la aplicación Zebra
Mussel, con Tab Id 1, reconocible por aparecer la primera y tener Tab Pa-
rent Id a 0. El siguiente nivel serán las pestañas Input y Output que, como
se muestra, tienen a la aplicación como padre (Tab Parent Id 1). A partir de
ah́ı, se estructura de forma natural las entradas conforme a grupos funcionales
reconocibles por el usuario como son, por un lado, las temperaturas (con hijas
diferenciadas para medias e intervalos) y, por otro, las poblaciones, paráme-
tros biológicos, propiedades de las áreas, caracteŕısticas de los tipos de suelo y
actuaciones llevadas a cabo por los humanos (subdividiéndose en inoculación,
movimiento de embarcaciones y régimen de renovación del agua). La estruc-
tura de pestañas en forma de árbol de la aplicación configurada queda como
se muestra en la figura 6.9.

0

Mi Parent Id es hacia el que apunto

142

1

Padre

Hijo

3 6 7 8 9 10

11 12 13

15 16 17 18 19

4 5

Figura 6.9: MeCoSim app - Árbol de pestañas

Como se puede intuir, esta estructura se puede cambiar de forma muy sencilla,
simplemente reestructurándola de acuerdo con los niveles de organización más
natural para el usuario en cada caso.

Para las salidas se han dejado 5 pestañas hoja, todas hijas de Output, si bien
igualmente se podŕıa haber considerado pestañas diferenciando por ejemplo
Larvas y Adultos, y dentro las hojas correspondientes a cada grupo, o bien
entre Salidas tabuladas y Gráficos. Bastará con incluir los niveles correspon-
dientes y hacer que las hojas pasen a depender de los nuevos niveles introdu-
cidos.
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- Tablas de entrada y de salida:

Naturalmente, ningún nivel de organización como el anterior seŕıa interesante
si, finalmente, no tuviéramos información con la que trabajar. En MeCoSim la
información se introduce en forma de tablas por lo que, para definir la estruc-
tura correspondiente, habrá que indicar qué tablas queremos que aparezcan
en la aplicación, en qué pestaña deseamos que aparezcan, aśı como el número
de filas y columnas que deben presentar. La figura 6.10 muestra la definición
de las tablas en el fichero de configuración para la aplicación Zebra Mussel.

Figura 6.10: Configuración MeCoSim app - Tablas

Entre la información de las tablas, un dato fundamental es Tab Id, el cual nos
indica en qué pestaña de la jerarqúıa definida en el árbol anterior se situará la
tabla correspondiente. Este Tab Id deberá coincidir necesariamente con el de
alguna pestaña hoja. Aśı, por ejemplo, se puede observar en la figura 6.10 que
la tabla Area properties está asociada a la pestaña con Tab Id 8 que, como no
es de extrañar, pudimos ver en la figura 6.9 que se trata de la pestaña titulada
igualmente Area properties.

Ahora bien, la configuración anterior no nos dice qué cabecera ha de tener
cada una de las tablas, lo que se define de forma separada. La definición
de las columnas de la tabla Area properties se presenta en la figura 6.11,
incluyendo un identificador id para cada columna, su nombre, un posible valor
por defecto, el indicador de si los datos de la columna serán editables y un
tooltip que se desplegará cuando estemos situados con el ratón sobre algún dato
de la columna. Por ejemplo, la tabla de propiedades del área contendrá los
datos de zona (el nombre con que los gestores del embalse, Endesa S. A.,
tienen catalogada cada área), la anchura, longitud, profundidad, capacidad, y
el porcentaje de cada posible tipo de suelo que tiene el área (éstos se presentan
en la tabla 6.2). Como se ha explicado al inicio de este caṕıtulo, existen 4
tipos de suelo con distintos tipos de caracteŕısticas, afectando a la capacidad
de fijación y a la mortalidad de los mejillones.
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Figura 6.11: Configuración MeCoSim app - Definición de tabla

- Parámetros para instanciar el sistema:

A partir de la información de las tablas de entrada deberán generarse los
parámetros para el modelo presentado. Para ello, es necesario especificar cómo
generar cada parámetro, de acuerdo con lo detallado en la sección 4.2.1, donde
se aporta la descripción tanto del mecanismo como de la gramática del lenguaje
aceptado para la obtención de los parámetros. En el caso que nos ocupa,
existen muchas tablas de entrada y muchos parámetros a generar. En la figura
6.12 se muestra un subconjunto de los parámetros.

Figura 6.12: Configuración MeCoSim app - Parámetros

Recordemos, por ejemplo, las reglas del modelo que desencadenan la activación
del primer ciclo reproductivo. Dichas reglas están referenciadas como re3,j,d y
r43,j,d

, para 1 ≤ j ≤ 18, 0 ≤ d ≤ 19 (las reglas llegan a d ≤ 34 porque abarcan
también el segundo ciclo, pero nos centraremos en el primero). La ejecución en
un instante determinado de una regla u otra se verá influida por su probabili-
dad, que depende de p(d+ 1, j). ¿Cómo se obtiene esta probabilidad? Parece
claro que si la activación del ciclo reproductivo depend́ıa de la temperatura,
estas probabilidades p(d + 1, j) tengan que ver con ella. Como se establece
en la figura 6.12, el esquema paramétrico de nombre T presenta dos ı́ndices:
Index 1, en el rango de 1 a 36, e Index 2, en el rango de 1 a 18. Por tanto, se
generarán parámetros que van desde T1,1 a T36,18.
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¿Cómo se calcula? Como indica el valor del parámetro, <1,$1$,$2$+2>, para
cada parámetro Td,j tomará el valor de la tabla de id 1 (Medias, como se
especificó en la configuración mostrada en la figura 6.10), para la celda de la
fila $1$ (es decir, el que tome en cada momento el ı́ndice 1, d), columna $2$+2,
ya que las dos primeras columnas indican las fechas y el número de semana
respectivamente, de modo que para el primer entorno (j = 1), tomaremos los
datos de la columna 3 ($2$+2, o lo que es lo mismo j + 2).

La tabla de temperaturas medias con unos posibles valores de prueba a partir
de los que obtener los parámetros correspondientes se muestra en la figura
6.13.

Figura 6.13: MeCoSim app - Temperaturas medias por semana

Hasta este momento tenemos parámetros de tipo T{d,j}, pero se necesitaban
del tipo T{d+1,j}. ¿Cómo se generan dichos parámetros? Como se indica
para los parámetros de nombre p, su valor es calculado para el primer ciclo
reproductivo (rango para el primer ı́ndice de 1 a 20) como:

1-<@ncdf,T{$1$,$2$},0.5,IT{1}>.

Por tanto, dependerá de los valores de los ya referidos T{d,j}, además del
obviado IT{1} que, como se puede observar en la figura 6.10, es directamente
el valor de la tabla 2 (Intervals), fila 1, columna 2. Ese valor establece el
umbral a partir del cual seŕıa viable la reproducción, de tal modo que, en
función de la temperatura introducida por el usuario para cada semana en
el escenario objeto de estudio, se aplicará la probabilidad que representa la
temperatura media respecto a la normal centrada en el intervalo indicado por
la fórmula anterior para el parámetro.

En algunos casos especiales necesitaremos funcionalidades demasiado espećıfi-
cas para que sean proporcionadas como funciones básicas en un lenguaje. En
el caso del sistema objeto de estudio, resulta que el proceso de renovación
de agua sigue los principios de la dinámica de fluidos. Esta funcionalidad no
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se proporcionaba por defecto en MeCoSim, pero sus mecanismos de extensibi-
lidad permiten definir nuevas funciones que puedan ser llamadas durante la
generación de parámetros, como aparece en la figura 6.14.

Figura 6.14: Configuración MeCoSim app - Parámetros avanzados

Los detalles del algoritmo quedan fuera del objeto de esta tesis y, por tanto,
serán omitidos. No obstante, el algoritmo permite ilustrar los mecanismos de
extensibilidad del lenguaje de generación de parámetros, cuando la funciona-
lidad proporcionada de propósito general no sea suficiente para resolver las
necesidades de los usuarios, o bien vengan impuestas por la complejidad de
los modelos bajo estudio y sus procesos subyacentes.

- Configuración de resultados de la simulación:

Los parámetros calculados, junto con el modelo cargado, permiten generar
un sistema PDP concreto y simular el periodo establecido por el usuario. Un
diseñador de sistemas P podŕıa analizar la simulación paso a paso mediante su
depuración, estudiando la evolución de los objetos presentes en la estructura
interna del sistema. No obstante, lo fundamental de este trabajo es servir a los
usuarios finales, gestores del embalse, como herramienta útil para su gestión.
Por tanto, lo interesante será trabajar a nivel del problema tratado, ajeno a los
sistemas PDP subyacentes y centrados en el dominio del problema. Para dar el
salto entre el resultado de la computación y la visualización de la información
en el dominio del usuario, será necesario definir para la aplicación Zebra mussel
qué salidas mostrar.

En la sección 4.2.2 se describió la información almacenada en una base de datos
empleada internamente por MeCoSim durante la computación, incorporando
para cada configuración del sistema, la multiplicidad de cada objeto en cada
membrana, célula o neurona según el tipo de sistema. En su caso, dentro de
cada entorno y para cada simulación (ya se ha comentado que en estos sistemas
probabiĺısticos es necesario realizar un cierto número de simulaciones bajo el
mismo escenario, para obtener medias y desviaciones), por cada ciclo (un año
para el caso del mejillón cebra) y cada paso del ciclo.
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Aśımismo, será necesario establecer para cada salida cuál es la información
que se desea mostrar al usuario. Por ejemplo, en el caso que nos ocupa, el
usuario requiere una salida tabulada con la media y desviación del número de
individuos adultos por cada edad (en años), en cada área del embalse y por
cada ciclo reproductivo de cada año.

En la figura 6.15 se muestra la definición de un resultado a partir de la compu-
tación, tomando (Select) los datos: simulación (simulation), año (cycle), ciclo
reproductivo (calculado en función del paso, como la parte entera del paso
–step– dividido entre 51 pasos que dura el ciclo, distinguiendo aśı ciclos 1 y
2), entorno (environmentID), edad (extráıda del nombre del objeto Xs, al-
macenado como X{s}, extrayendo la s que representa la edad del mejillón
en semestres mediante funciones de tratamiento de texto sobre la informa-
ción almacenada) y suma de la multiplicidad de los elementos seleccionados
correspondientes agrupados según todos los criterios anteriores. Solamente se
podrá llevar a cabo la obtención de estos datos para los objetos que comien-
cen por X{ y en el paso de la computación en que se tengan los objetos
requeridos en la configuración (los múltiplos de 51, pasos que dura el ciclo);
ambas condiciones se aportan como condiciones auxiliares (WhereAux ) que
deben ser satisfechas y de forma conjunta (como indica el AND de la ĺınea
correspondiente a la parte Where).

Figura 6.15: Configuración MeCoSim app - Resultado auxiliar

La salida anterior mostraŕıa los resultados de cada simulación individual pero,
teniendo presente que estamos interesados en mostrar medias y desviaciones
sobre lo anterior, se necesita configurar el resultado final a mostrar (ver figura
6.16) como un resultado dependiente del anterior, obteniendo media (AV G)
y desviación poblacional (STDDEV POP ) de la suma de multiplicidades
anteriormente calculada, excluyendo ahora el dato simulation de los datos de
salida (Select) y su agrupación (Group), para obtener el dato de multiplicidad
media y desviación sobre el conjunto de simulaciones.
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Figura 6.16: Configuración MeCoSim app - Resultado a mostrar

Empleo del entorno de simulación

Una vez configurada la aplicación a medida, el diseñador de sistemas P puede
inicialmente cargar el modelo para el escenario bajo estudio, depurar el modelo,
comprobando que se carga correctamente y chequeando que la evolución del sistema
PDP asociado es acorde con lo esperado, y analizar paso a paso la evolución de los
objetos y reglas implicados.

Aśı, para un escenario dado y el modelo del mejillón cebra cargado, el primer paso
para la depuración es la inicialización. Ésta conlleva la generación de los parámetros
para el modelo a partir de los datos del escenario, el reconocimiento léxico-sintáctico
del modelo P-Lingua junto con los valores de los parámetros, y la construcción de la
estructura necesaria para representar el sistema PDP correspondiente y establecer
su configuración inicial. En este punto, el proceso computacionalmente más costoso
es el despliegue de las reglas del sistema a partir de los esquemas de reglas escritos en
P-Lingua, generando las reglas finales de cada membrana de cada entorno a partir de
los esquemas de reglas con iteradores. El resultado de este proceso de inicialización se
puede ver en la pestaña de Parsing Info dentro de la pestaña de depuración (Debug).
En ella aparecerá cada regla con un identificador y su probabilidad asociada, como se
muestra en la figura 6.17. Al final de los mensajes de esta pestaña aparecerán además
datos de resumen del reconocimiento, como el tamaño (número de śımbolos) del
alfabeto o el número total de membranas (contabilizando cada membrana de cada
entorno de forma separada, aunque éstas establezcan la misma estructura esqueleto
para cada entorno).

Es posible que pueden aparecer errores durante la generación de parámetros o
bien durante el proceso llevado a cabo por el reconocedor léxico-sintáctico, bien sea
por errores en el lenguaje o debido, por ejemplo, al intento de acceder a parámetros
no definidos. En esos casos se mostrarán en la pestaña Errors. Además, se mostrarán
en la pestaña Warnings avisos que no constituyan un problema para la carga y
simulación del sistema pero que puedan alertar al diseñador de alguna circunstancia
especial.
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Figura 6.17: MeCoSim app - Depuración - Parsing

Por ejemplo, es frecuente que, en función de los datos del escenario concreto
introducido, muchas de las reglas cuya probabilidad dependan de parámetros pueden
tener probabilidad 0, como se muestra en la figura 6.18. Estas reglas no son añadidas
al sistema instanciado, y esta circunstancia seŕıa advertida de forma que se pueda
estudiar si es correcto a partir de los datos del escenario introducido, o bien si existe
algún error en el archivo del modelo.

Figura 6.18: MeCoSim app - Depuración - Avisos
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Si el modelo inicializado a partir del archivo P-Lingua y el escenario introducido
carece de errores, entonces se habilitan de forma automática los botones Step y Run
steps de la ventana de depuración, de tal manera que se pueda simular el sistema
paso a paso o bien un número de pasos, e ir observando en la pestaña Simulation Info
los datos detallados en modo texto de cada configuración, aśı como de la aplicación
de cada regla sobre cada entorno, como se muestra en la figura 6.19.

Figura 6.19: MeCoSim app - Simulación paso a paso

Además, en el menú View se dispone de varios visores de elementos de la confi-
guración actual del sistema. Por ejemplo, como se puede apreciar en la figura 6.20,
el visor del alfabeto muestra los objetos del alfabeto del sistema.

Figura 6.20: MeCoSim app - Ver alfabeto
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Como vemos, en este visor se organiza los objetos en forma de árbol, ordenado
sintácticamente e incluyendo como hijos de cada elemento a todos aquellos objetos
que presenten distintos sub́ındices para un mismo tipo de objeto (como se muestra
en la figura, al desplegar AR vemos que existen objetos AR, AR1, AR2, AR3, AR4 y
AR5). El alfabeto mostrado no se corresponde exactamente con los alfabetos defini-
dos en los diversos tipos de sistemas P ni diferencia objetos de los propios sistemas
P y del entorno, sino que trata de recopilar todos aquellos śımbolos que aparecen en
los multiconjuntos que intervienen en las reglas del sistema (bien del conjunto R o
del conjunto RE), junto con aquellos que aparecen en los multiconjuntos iniciales.

Por su parte, el visor de estructura de membranas permite visualizar los diversos
entornos y las distintas membranas que existen dentro de cada entorno, incluyendo
sus etiquetas y la de su entorno, estructurados de forma jerárquica, como se muestra
en la figura 6.21.

Figura 6.21: MeCoSim app - Estructura de membranas

El último visor es el de los multiconjuntos y, como puede apreciar en la figura
6.22, permite visualizar tanto la estructura como los multiconjuntos presentes en la
configuración actual del sistema PDP en cada membrana de cada entorno.

Figura 6.22: MeCoSim app - Multiconjuntos
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Sobre el modelo ya depurado, se puede proceder a la validación experimental del
mismo, de acuerdo con el criterio de los expertos o contrastando las salidas de las
simulaciones con datos reales sobre los mismos escenarios de interés.

Aśı, para una situación concreta que se desee analizar y de la que se disponga
de datos o bien sea susceptible de ser contrastada con los expertos, habŕıa que
proporcionar al sistema todos los datos del escenario que se necesiten con el fin
de poder estudiar la dinámica del modelo y contrastar si la salida coincide con lo
esperado.

Entre los datos de entrada habrá que proporcionar, naturalmente, la población de
mejillones presentes en el embalse en el momento inicial a estudiar, lo que dará lugar
a unos ciertos multiconjuntos iniciales de objetos Xs y Qd presentes en cada área del
embalse y, por ende, en cada entorno del sistema PDP, generándose con diferentes
edades a partir de la información de la población total de individuos por metro
cuadrado (ind/m2) y por área, como se muestra en la figura 6.23.

Figura 6.23: MeCoSim app - Población inicial

Además, como se puede visualizar en la figura 6.24, será necesario establecer las
condiciones propias del entorno, como son las propiedades de los tipos de suelo o las
propiedades del área.
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Figura 6.24: MeCoSim app - Propiedades del área

Si el modelo ya ha sido validado por los expertos en la gestión del ecosistema
objeto de estudio, el usuario ya podrá utilizar la aplicación para la realización de
experimentos virtuales a través de las simulaciones del modelo descrito. Para ello,
deberá proporcionar datos de los escenarios de su interés a través de las entrada en
forma de tablas, lanzará simulaciones y se visualizarán los resultados de acuerdo con
la configuración de los mismos.

Por ejemplo, para los gestores del embalse podŕıa ser interesante analizar lo que
sucedeŕıa en el caso de una inoculación externa de larvas, una entrada de mejillones
por el movimiento de embarcaciones, una renovación del agua más constante debido
a un periodo prolongado de abundantes lluvias, o bien por cualquier otra situación
pasada (para formular ciertas hipótesis sobre la aparición de mejillones cebra en el
embalse) o futura (para plantear posibles escenarios o actuaciones potenciales que
se puedan dar en algún momento). A partir de los datos de entrada introducidos,
se proporcionan a los gestores los resultados de las simulaciones en función de la
configuración establecida en la definición de la aplicación adaptada para el mejillón
cebra como, por ejemplo, la salida en forma tabulada que recoge los ejemplares me-
dios por área en una determinada unidad determinada por el usuario, como aparece
en la figura 6.25.

En ocasiones será más sencillo analizar la evolución cualitativa de la especie, en
lugar del número exacto. Para esos casos, resultará más informativo algún tipo de
gráfica de evolución, igualmente configurable a través de la aplicación como, por
ejemplo, la que se muestra en la figura 6.26 y que permite estudiar la evolución de
la cantidad de larvas en una determinada zona del embalse.
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Figura 6.25: MeCoSim app - Salida Adultos

Figura 6.26: MeCoSim app - Salida Gráfico Larvas
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7
Caso de estudio 2: Resolución de

problemas NP-completos

A lo largo del caṕıtulo 1 se han descrito diversas variantes de sistemas P que
proporcionan modelos de computación eficientes, en el sentido de ser capaces de
resolver problemas computacionalmente duros en tiempo polinomial, acorde con la
semántica de los respectivos modelos. En particular, se han presentado soluciones
eficientes de 3-COL y SAT que son dos problemas NP-completos bien conocidos.

El entorno de simulación suministrado por MeCoSim tuvo su origen en la necesi-
dad de proporcionar herramientas de propósito general que pudieran ser adaptadas
para llevar a cabo procesos de validación experimental de modelos computacionales
de ecosistemas reales, desarrollados en el marco de la computación celular con mem-
branas, aśı como de la implementación de experimentos virtuales en los modelos
diseñados.

Sin embargo, se trató de dotar a los mecanismos desarrollados de un caracter
más generalista con el fin de permitir la entrada de datos tabulados por parte de
los usuarios, la generación de parámetros de los modelos a partir de dichos datos, la
depuración, análisis y visualización de la estructura de los sistemas P, aśı como la
simulación y generación de resultados visuales tabulados o gráficos para el usuario.

235
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El enfoque anterior, junto con la disponibilidad del marco P-Lingua, con el
amplio espectro de variantes de sistemas P cubiertos en cuanto a los procesos de
reconocimiento léxico-sintáctico (parsing) y simulación, motivó la extensión del ob-
jetivo inicial de MeCoSim con el fin de que sirviera de entorno visual para trabajar, no
solamente con sistemas P de tipo probabiĺıstico (que pasaŕıan a denominarse PDP,
Population Dynamics P systems), sino con todo tipo de variantes.

De esta manera, MeCoSim proporcionaŕıa, de forma general, un IDE (Integrated
Development Environment) basado en las capacidades como motor de parsing y si-
mulación de P-Lingua y las capacidades de diseño de aplicaciones de simulación a
medida del núcleo de MeCoSim. Aśı se permitiŕıa, de forma conjunta, la introducción
de datos, carga de modelos, generación de parámetros para instanciar los sistemas P,
depuración, parsing, análisis visual de alfabetos, estructura subyacente y multicon-
juntos contenidos en cada componente básica (membrana/célula/neurona/entorno),
almacenamiento de resultados de simulación, diseño de salidas tabuladas y gráficas,
extracción de invariantes y verificación.

El objetivo de este caṕıtulo consiste en estudiar las diferentes funcionalidades
que aporta la plataforma MeCoSim, en conjunción con P-Lingua, para la depuración
y el análisis de propiedades de los diseños de soluciones de problemas de decisión
en el marco de los sistemas P. Espećıficamente, nos centraremos en los problemas
3-COL y SAT, aśı como en soluciones de estos problemas proporcionadas por familias
de variantes espećıficas de sistemas P que, como se ha comentado, han sido descritas
en el caṕıtulo 1.

El caṕıtulo está estructurado en dos secciones, cada una de las cuales analiza
uno de los problemas antes citado.

La primera de ellas está dedicada al problema 3-COL y se estudian aplicaciones
de MeCoSim centradas en dos aspectos fundamentales: (a) la generación (automática)
de invariantes que justifican la confluencia de los sistemas de una familia de sistemas
P que resuelve el problema espećıfico de generación de todas las posibles coloraciones
con tres colores en un grafo no dirigido; y (b) la depuración y el análisis de sendas
soluciones del problema 3-COL usando, por una parte, una familia de sistemas P
de tejidos con reglas de división celular y, por otra, una familia de simple kernel P
systems.

En la segunda sección de este caṕıtulo, se ilustran aplicaciones basadas en MeCoSim

para el análisis de una solución del problema SAT mediante una familia de sistemas
P con membranas activas.
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7.1. El problema 3-COL en MeCoSim

En la Sección 1.4.3 del caṕıtulo 1 se ha descrito el problema 3-COL, aśı como
una solución eficiente del mismo mediante una familia

Π = {Π(〈n,m〉) : n,m ∈ IN}

de sistemas P de tejidos con reglas de división celular. Recuérdese que dado un grafo
no dirigido concreto G con n nodos y m aristas, el sistema de la familia que lo procesa
será Π(〈n,m〉) con multiconjunto de entrada cod(G) (que representará el conjunto
de las aristas del grafo).

La solución antes mencionada resuelve un problema abstracto. Con el fin de
manejar esta solución de forma práctica, para instancias concretas del problema,
seŕıa interesante definir una aplicación, en nuestro caso basada en MeCoSim, que
pudiera ser usada tanto por el diseñador de sistemas P que desee analizar a fondo su
modelo, asistido por herramientas automáticas, como por el usuario final que desee
saber, por ejemplo, si existe una coloración válida con tres colores de un determinado
grafo no dirigido.

En el siguiente apartado 7.1.1 nos vamos a centrar en un aspecto parcial del
problema 3-COL, espećıficamente en la fase de generación de todas las posibles colo-
raciones de un grafo con tres colores, y la aportación de MeCoSim y la metodoloǵıa
propuesta para el diseñador de sistemas P.

7.1.1. El problema de la generación de coloraciones

En la sección 5.3.1 se ha descrito una metodoloǵıa para la modelización, simula-
ción y verificación (mediante extracción de invariantes y técnicas de model checking),
ilustrada por el gráfico de la figura 5.1. En dicha metodoloǵıa, MeCoSim juega un
papel crucial a través de la integración de las diversas herramientas involucradas
en el proceso. Aśı, en la sección 4.2.3 se describe un plugin para la integración de
MeCoSim con el software de extracción de invariantes Daikon, generándose ficheros
de traza a partir de la simulación en MeCoSim y la configuración de las extracciones
a medida correspondientes, y llamándose al plugin de Daikon para MeCoSim sobre el
fichero generado que determine el usuario.

Además, la sección 4.3 incluye un apartado de verificación de propiedades que
integra el entorno con Spin Model Checker a través de dos posibles mecanismos:
la simulación directa en MeCoSim mediante un simulador que delega en el proceso
externo llevado a cabo por Spin, o bien mediante un plugin que presenta una pantalla
para ejecutar paso a paso cada etapa del proceso (en primer lugar, la generación
de un fichero Promela a partir del sistema cargado en MeCoSim y, a continuación,
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la simulación delegando en Spin desde MeCoSim, mostrando los resultados en otro
panel de la ventana). Lógicamente, el fichero generado automáticamente en MeCoSim

podŕıa ser tratado manualmente para incorporar las reglas de chequeo deseadas para
su verificación durante la simulación con Spin.

En el trabajo [87] se presentó, por primera vez, esta metodoloǵıa aśı como la
integración de las herramientas implicadas. Además, se analizó la problemática re-
lativa a la fase de generación de todas las coloraciones con tres colores en un grafo
no dirigido. La correspondiente solución a ese problema parcial seŕıa una parte de
la solución del problema 3-COL descrito en la sección 1.4.3. La traducción directa a
P-Lingua es la siguiente:

@model<tissue_psystems>
def main()
{

call init_cells();
call init_multisets(n);
call init_rules(n);

}
def init_cells()
{

@mu = [[]’2]’0;
}
def init_multisets(n)
{

@ms(2) += A{i} : 1<=i<=n;
}
def init_rules(n)
{

/* r1 */ [A{i}]’2 --> [R{i}]’2 [T{i}]’2 : 1<=i<=n;
/* r2 */ [T{i}]’2 --> [B{i}]’2 [G{i}]’2 : 1<=i<=n;

}

Al igual que suced́ıa en el caso general para el problema 3-COL, tanto la solución
del problema parcial como su traducción a P-Lingua se encuentran parametrizados,
dependiendo del valor concreto del tamaño del grafo (expresado a través del número
de nodos n) para generar el sistema P de tejido correspondiente. Podemos definir
una aplicación mı́nima basada en MeCoSim introduciendo datos generales, aśı como
nuestra información espećıfica, de forma que se permita al usuario la introducción
del valor n para el que simular de forma visual. Se definirá la estructura visual de
la aplicación (pestañas a mostrar), tabla de entrada y parámetro a generar (en este
caso n, a partir de la tabla 1, fila 1, columna 1, <1,1,1>). En la figura 7.1 vemos la
configuración y la aplicación resultante.

Esta aplicación ya estaŕıa lista para ser usada por el diseñador del sistema P,
que podrá cargar el modelo, proporcionar valores al parámetro n, visualizar las
estructuras creadas y depurar, paso a paso, visualizando la respuesta textual de
P-Lingua, o viendo en forma de árbol cómo evolucionan tanto la estructura de
membranas como los multiconjuntos presentes en cada una, como se muestra en la
figura 7.2.
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Figura 7.1: Coloraciones - Definición y visualización de entrada

Figura 7.2: Coloraciones - Depuración
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Para este problema de generación de coloraciones es interesante ver la evolución
del número de células presentes en cada instante de la computación, pero quizás no
nos interese tratar de obtener esa información revisando todo el texto o analizando
paso a paso los visores mostrados. Aśı, por ejemplo, podŕıamos configurar una salida
que mostrara la información deseada. Ahora bien, a diferencia de la entrada, donde
indicamos qué hacer con ella para generar los parámetros necesarios, con las salidas
debemos especificar qué información extraer de toda la computación a fin de generar
la salida adecuada.

La definición que realizamos emplea un lenguaje soportado sobre SQL que reco-
pila y agrupa datos de la computación, ya que debe ser lo más general posible con
el fin de poder adaptarse a las más diversas necesidades de información. La figura
7.3 muestra la definición del resultado para la salida.

Figura 7.3: Coloraciones - Configuración de la salida

Como se puede apreciar, se están configurando dos salidas. En muchas ocasio-
nes en que se desea obtener determinada información de la simulación en base a
criterios de agrupación, según el caso será necesario definir resultados basados en
resultados anteriores, a partir de la base de datos subyacente descrita en la figura
4.3. En este caso, la subconsulta obtiene (Select) los pares (step, membraneID) cuyo
ID de membrana no sea 0, agrupados por (step, membraneID) para evitar que se
devuelvan repetidos. Por la estructura de la base de datos, cada registro representa
la presencia de un objeto con una multiplicidad en una membrana en un determina-
do paso. Por tanto, si no agrupáramos por (step, membraneID) devolveŕıamos una
ocurrencia/aparición del par por cada objeto presente en ese paso en esa célula.

En el problema de generación de coloraciones se dispone de una membrana ex-
terior con etiqueta 0 (e ID 0), y el resto de membranas serán células de etiqueta 2
generadas mediante división, conteniendo diferentes coloraciones parciales (sólo al-
gunos nodos tienen asociado un color) hasta obtener, en el último paso, coloraciones
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del grafo completo. La consulta principal, cuyo resultado se mostrará en la tabla
2, devolverá junto a cada paso la cuenta (COUNT) del número de membranas. El
“parameter n” que aparece en la configuración va a mostrar una columna adicional
con el número n en cada fila, con vista al proceso que se comenta a continuación,
si solamente deseamos visualizar paso y membrana, entonces no seŕıa necesario. La
figura 7.4 muestra la salida.

Figura 7.4: Coloraciones - Salida

Un paso adicional interesante, siguiendo algunos de los objetivos de la metodo-
loǵıa presentada, podŕıa ser la extracción de invariantes (fórmulas que son verdaderas
en cualquier instante de la computación) no triviales (distintos de la fórmula TRUE).
Esos invariantes permitiŕıan obtener propiedades acerca de las soluciones proporcio-
nadas basadas en sistemas P. Ahora bien, conviene hacer notar que, en este caso, la
integración de MeCoSim con Daikon permite analizar propiedades como, por ejemplo,
la relación entre el número de células en cada paso o al final, y el número total n
de nodos del grafo. Para ello, se configuran las extracciones a Daikon conforme al
proceso descrito en la sección 4.2.3, en este caso mediante la configuración de la
figura 7.5, en la que también se muestra el resultado obtenido.

Haciendo uso de la extracción automatizada de invariantes desde el plugin de
Daikon de MeCoSim, junto con la posibilidad de unir varios de los ficheros de extrac-
ción de distintas instancias del problema para diversos valores de n antes de llamar
al plugin de Daikon, se obtuvieron resultados interesantes acerca de algunas propie-
dades invariantes que están asociadas a la solución presentada. Algunas de las más
relevantes se encuentran en la tabla 7.1. Esta extracción de invariantes que resul-
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tan de las trazas del modelo nos pueden dar pistas interesantes acerca del modelo.
Además, son muy útiles para esta primera detección, si bien deben ser refrendadas
por un model checker como Spin. En la columna derecha de la tabla se indica si la
propiedad detectada es finalmente cierta o no.

Figura 7.5: Coloraciones - Configuración de la extracción

Extracción Resultado Válido

No celdas por paso 0 . . . n numcells = 2step cierto

No celdas por paso (n+ 1) . . . 2n numcells = 3(mod 4) falso

No celdas por paso
(n+ 1) . . . (n+ (n/2) + 1) numcells = 3(mod 12) falso

No celdas último paso, para
distintos valores de n conjuntamente numcells = 3n cierto

Tabla 7.1: Algunos invariantes detectados
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Como se puede observar, se demostró la veracidad de las propiedades detectadas:
(a) para todo paso de computación entre 0 y n, se verifica que numcells = 2step; y (b)
en el último paso de computación se verifica que para cualquier entrada de tamaño n,
se tiene que numcells = 3n. Es importante observar que al haber realizado el proceso
de verificación mediante el model checker Spin, esta última relación se ha establecido
a partir del análisis de todos los posibles caminos del árbol de computación. Por
tanto, también nos proporciona información acerca de la confluencia del sistema que
se está analizando, ya que la citada propiedad se está cumpliendo para todo camino.

7.1.2. La aplicación 3-COL en MeCoSim

En el apartado anterior, a partir del estudio del problema de generación colora-
ciones, se ha ilustrado algunas de las funcionalidades que aporta el entorno MeCoSim

y su integración con otras herramientas para la depuración y el análisis de las pro-
piedades de los diseños basados en sistemas P situándose, fundamentalmente, en el
ámbito del diseñador.

En esta sección se va a analizar la aportación de este entorno en el ámbito del
usuario final. Para ello se parte del caso de estudio del problema 3-COL y de una
solución del mismo mediante una familia de sistemas P de tejidos con reglas de divi-
sión celular que ha sido presentada en la sección 1.3.3 del caṕıtulo 1. Espećıficamente
nos centraremos en la aportación de MeCoSim de cara a proporcionar una aplicación
visual al usuario final para trabajar con el problema 3-COL, suministrando los grafos
de entrada deseados y visualizando los resultados. Además, trataremos de ilustrar la
ventaja de este tipo de herramientas configurables en relación con la inclusión mo-
noĺıtica de datos de instancias concretas en el propio archivo de modelo, mediante
la separación entre modelo y escenario. Aśımismo, estudiaremos la posibilidad que
aparece de emplear la misma aplicación y su configuración de entradas y salidas
para analizar soluciones basadas en distintas variantes de sistemas P gracias a ese
desacoplamiento.

Veamos la traducción a P-Lingua de la solución completa:

@model<tissue_psystems>
def main()
{
call tricolor_tissue(n,m);

}
def tricolor_tissue(n,m)
{
call init_cells();
call init_multisets(n);
call init_environment(n,m);
call init_rules(n,m);

}
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def init_cells()
{
@mu = [[]’1 []’2]’0;

}
def init_multisets(n)
{

@ms(1) = a{1},b,c{1},yes,no;
@ms(2) = D;
@ms(2) += A{i} : 1<=i<=n;
@ms(2) += A{e{i,1},e{i,2}} : 1<=i<=ne;

}
def init_environment(n,m)
{
@ms(0) = A{i},R{i},G{i},B{i},T{i},noR{i},noG{i},noB{i} : 1<=i<=n;
@ms(0) += a{i} : 1<=i<=2*n+m+@ceil(@log(m))+11;
@ms(0) += c{i} : 1<=i<=2*n+1;
@ms(0) += d{i} : 1<=i<=@ceil(@log(m))+1;
@ms(0) += z{i} : 2<=i<=m+@ceil(@log(m))+6;
@ms(0) += A{i,j},P{i,j},noP{i,j},R{i,j},G{i,j},B{i,j} : i<j<=n,1<=i<n;
@ms(0) += b,D,noD,e,T,S,N,bb;

}
def init_rules(n,m)
{

/* r1,i */ [A{i}]’2 --> [R{i}]’2 [T{i}]’2 : 1<=i<=n;
/* r2,i */ [T{i}]’2 --> [G{i}]’2 [B{i}]’2 : 1<=i<=n;
/* r3,i */ [a{i}]’1 <--> [a{i+1}]’0 : 1<=i<=2*n+m+@ceil(@log(m))+10;
/* r4,i */ [c{i}]’1 <--> [c{i+1}*2]’0 : 1<=i<=2*n;
/* r5 */ [c{2*n+1}]’1 <--> [D]’2;
/* r6 */ [c{2*n+1}]’2 <--> [d{1},noD]’0;
/* r7,i */ [d{i}]’2 <--> [d{i+1}*2]’0 : 1<=i<=@ceil(@log(m));
/* r8 */ [noD]’2 <--> [e,z{2}]’0;
/* r9,i */ [z{i}]’2 <--> [z{i+1}]’0 : 2<=i<=m+@ceil(@log(m))+5;
/* r10,i,j */ [d{@ceil(@log(m))+1},A{i,j}]’2 <--> [P{i,j}]’0 : i<j<=n, 1<=i<n;
/* r11,i,j */ [P{i,j}]’2 <--> [R{i,j},noP{i,j}]’0 : i<j<=n, 1<=i<n;
/* r12,i,j */ [noP{i,j}]’2 <--> [B{i,j},G{i,j}]’0 : i<j<=n, 1<=i<n;
/* r13,i,j */ [R{i},R{i,j}]’2 <--> [R{i},noR{j}]’0 : i<j<=n, 1<=i<n;
/* r14,i,j */ [B{i},B{i,j}]’2 <--> [B{i},noB{j}]’0 : i<j<=n, 1<=i<n;
/* r15,i,j */ [G{i},G{i,j}]’2 <--> [G{i},noG{j}]’0 : i<j<=n, 1<=i<n;
/* r16,j */ [noR{j},R{j}]’2 <--> [bb]’0 : 1<=j<=n;
/* r17,j */ [noB{j},B{j}]’2 <--> [bb]’0 : 1<=j<=n;
/* r18,j */ [noG{j},G{j}]’2 <--> [bb]’0 : 1<=j<=n;
/* r19 */ [e,bb]’2 <--> []’0;
/* r20 */ [e,z{m+@ceil(@log(m))+6}]’2 <--> [T]’0;
/* r21 */ [T]’2 <--> []’1;
/* r22 */ [b,T]’1 <--> [S]’0;
/* r23 */ [S,yes]’1 <--> []’0;
/* r24 */ [b,a{2*n+m+@ceil(@log(m))+11}]’1 <--> [N]’0;
/* r25 */ [N,no]’1 <--> []’0;

}

Al igual que en el problema de generación de coloraciones, será conveniente
contar con una aplicación visual que nos permita introducir el grafo de entrada a fin
de analizar su 3-coloreabilidad. Mediante la configuración de la aplicación basada
en MeCoSim se obtiene una nueva pestaña conteniendo las aristas del grafo, ya que
naturalmente habrá muchos posibles grafos de entrada para un sistema P de tejido
con un determinado número de nodos n. La entrada podŕıa ser similar a la tabla de
la izquierda mostrada en la figura 7.6.
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Figura 7.6: 3-COL - MeCoSim app

Gracias al plugin de grafos descrito en la sección 4.2.3, además de las opciones de
depuración vistas en el ejemplo anterior, se puede visualizar el grafo correspondiente
cargado a partir de las tablas de entrada para datos generales (número de nodos n
y de aristas m) y de la lista de aristas (tabla con dos columnas indicando en cada
fila o bien el nodo de origen y el de destino para cada arco, en el caso de un grafo
dirigido, o bien la arista con el par de nodos interconectados, en el caso de un grafo
no dirigido). La visualización presentada en la aplicación 3-COL basada en MeCoSim

se muestra en la figura 7.7.

Figura 7.7: 3-COL - Grafo inicial
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Estos grafos se muestran a partir de los parámetros generados según la configu-
ración de la aplicación, en este caso produciendo parámetros ek,1 y ek,2 para cada
par de nodos recibido como entrada. Estos pares de objetos generarán los objetos
Ai,j (1 ≤ i < j ≤ n) correspondientes que forman parte del multiconjunto de entra-
da cod(ϕ) y, además, servirán como información que quedará a disposición para ser
utilizada por cualquier plugin, como en este caso GraphsPlugin.

El grafo generado no contiene información acerca de las posiciones, por lo cual
será posible realizar movimientos con los nodos a conveniencia del usuario, según
la forma que quiera visualizar. Además, la configuración de la aplicación permite
generar parámetros adicionales con el fin de almacenar un árbol de grafos para
mostrar, por ejemplo, los objetos que se encuentran en cada paso, membrana a
membrana, o bien los que se encuentran en cada membrana, paso a paso. Se trata,
por tanto, de un árbol con dos niveles de profundidad en el que cada nodo hoja es
un grafo con el contenido de una membrana en un paso determinado, y cada hoja
del primer nivel muestra la secuencia de grafos del nivel inferior que dependen de
dicho nodo. Se puede ver un elemento del árbol de grafos en el ejemplo mostrado en
la figura 7.8 que, como se puede observar, ya se encuentra coloreado.

Figura 7.8: 3-COL - Árbol de grafos
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Los nodos serán coloreados de acuerdo con la codificación habitual dada por el
criterio RGB. Espećıficamente, si un objeto Ri aparece en una membrana de etiqueta
2, entonces el nodo i será coloreado con el color rojo (Red); si un objeto Bj aparece
en una membrana de etiqueta 2, entonces el nodo j será coloreado con el color azul
(Blue); y, finalmente, si un objeto Gk aparece en una membrana de etiqueta 2,
entonces el nodo k será coloreado con el color verde (Green).

Tanto la coloración como la meta-información presente en el nodo puede ser con-
figurada a través de los métodos de personalización proporcionados por los paráme-
tros que se pueden generar en la configuración de la aplicación a medida basada en
MeCoSim. Aśı, por ejemplo, la figura 7.9 muestra, además de la información inicial,
no solamente los colores sino también el texto asociado al color (R, G o B).

Figura 7.9: 3-COL - Un grafo solución personalizado

Como se puede observar, si nos detenemos en la solución proporcionada, la salida
inicial respond́ıa a la cuestión planteada en el problema de decisión: “¿admite el grafo
una coloración válida con tres colores?”. Sin embargo, el entorno propuesto pone a
disposición de los diseñadores herramientas que les permitan dotar a los usuarios de
la aplicación de un valor añadido.
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7.1.3. Una solución de 3-COL basada en simple kernel P
systems usando P-Lingua y MeCoSim

En las secciones anteriores se ha trabajado sobre una solución al problema 3-COL

a través de una familia de sistemas P de tejido con división celular.

En la sección 5.2.1 del caṕıtulo 5 se introdujo el marco de los simple kernel P
systems y se detalló sus peculiaridades y restricciones en cuanto a los tipos de reglas y
estrategias de ejecución permitidas. Además, se proporcionó una solución alternativa
al problema 3-COL empleando simple kernel P systems, tal como se publicó en [62].

En la sección 5.3 se detallaron las modificaciones efectuadas en P-Lingua para
incorporar un nuevo marco, el de los simple kernel P systems, tanto a nivel del
lenguaje y sus herramientas de reconocimiento léxico-sintáctico (parsing), como a
nivel de simulación.

Esta sección tiene como objetivo ilustrar la adaptación de la aplicación para
3-COL del apartado anterior a dicha solución basada en simple kernel P systems.

A continuación se aporta el código P-Lingua correspondiente a la solución al-
ternativa del problema 3-COL antes referida.

@model<simple_kernel_psystems>
def main()
{
call three_colouring(n);

}
def three_colouring(n)
{
call init_cells();
call init_multisets(n);
call init_rules(n);

}
def init_cells()
{
@mu = [[]’1 []’2]’0;

}
def init_multisets(n)
{

{
@ms(1) = a, X{1};
@ms(2) = A{1}, s;
};
@ms(2) += A{e{i,1},e{i,2}} : 1<=i<=ne;

}
def init_rules(n)
{
/*r1,i*/ [X{i}]’1 --> [X{i+1}]’1 : 1<=i<=(2*n+2);
/*r1,2*n+3*/ [a,T]’1 --> [yes]’0;
/*r1,2*n+4*/ @guard {>=-T} ? [a,X{2*n+3}]’1 --> [no]’0;
/*r2,2*i-1*/ @guard {=+s} ? [A{i}]’2 |--> [R{i},A{i+1}]’2 [T{i}]’2 : 1<=i<=(n-1);
/*r2,2*i*/ @guard {=+s} ?

[T{i}]’2 |--> [B{i},A{i+1}]’2 [G{i},A{i+1}]’2 : 1<=i<=(n-1);
/*r2,2*n-1*/ @guard {=+s} ? [A{n}]’2 |--> [R{n},X]’2 [T{n}]’2;
/*r2,2*n*/ @guard {=+s} ? [T{n}]’2 |--> [B{n},X]’2 [G{n},X]’2;
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/*r2,2*n+1*/ @guard
|{{=+A{l1,m1}}&&{=+B{l1}}&&{=+B{m1}}&&{=-A{l1,l1}}}:{1<=m1<=(n),1<=l1<=(n-1)} ||
|{{=+A{l2,m2}}&&{=+G{l2}}&&{=+G{m2}}&&{=-A{l2,l2}}}:{1<=m2<=(n),1<=l2<=(n-1)} ||
|{{=+A{l3,m3}}&&{=+R{l3}}&&{=+R{m3}}&&{=-A{l3,l3}}}:{1<=m3<=(n),1<=l3<=(n-1)} ?

[s]’2 --> []’2;
/*r2,2*n+2*/ [X]’2 --> [Y]’2;
/*r2,2*n+3*/ [Y,s]’2 --> [T]’1;

}

Naturalmente, esta solución del problema 3-COL usando simple kernel P systems
es muy diferente al diseño basado en sistemas P de tejido con división celular. El
archivo P-Lingua asociado sigue, por tanto, esa misma premisa. Sin embargo, ¿hay
alguna diferencia en el problema en śı? La respuesta es clara: no.

El problema de decisión asociado (3-COL) consiste en responder śı o no (es decir,
devolver yes o no) a la posibilidad de colorear un grafo no dirigido mediante tres
colores, de tal modo que no existan dos nodos adyacentes que estén coloreados con
el mismo color. Ahora bien, independientemente de la solución por la que se opte
será necesario aportar el número de nodos del grafo y la lista de aristas del mismo.

Dada la existencia de nuevas soluciones para un mismo problema abstracto,
la misma aplicación, como en este caso la definida en la sección 7.1.2, se puede
emplear para cualesquiera de ellas partiendo de los mismos datos de entrada y que
pretenda proporcionar las mismas salidas Teniendo presente que la aplicación reuńıa
los requisitos necesarios para introducir el grafo de entrada, es posible reutilizarla
para esta solución en el marco de los simple kernel P systems. Se trata de una
ventaja derivada de la clara separación entre la visión del diseñador de sistemas P,
para el que el interés está en la existencia de soluciones sustancialmente distintas
empleando diversas variantes de sistemas P, y la visión del usuario final, para el que
el problema es el mismo y pretende dar una solución.

Además, en este caso los parámetros generados a partir de los datos de entrada
(el número de vértices n y los pares (e{i,1},e{i,2}) necesarios para la representación
de las aristas A{e{i, 1}, e{i, 2}}) son los mismos para ambas soluciones. No obstante,
si la representación del problema fuera distinta en ambos casos e implicara diferentes
multiconjuntos de entrada cod(G), toda la configuración de entradas y salidas podŕıa
mantenerse igual, variando únicamente dicha codificación, a través de la pestaña
(SimulationParams) de la configuración de la aplicación para generar los parámetros
que fueran necesarios a partir de la misma entrada.

Aśımismo, si además del problema de decisión se desea resolver el problema de
la coloración efectiva del grafo y la computación de diversas soluciones conllevara
distinta representación de los nodos en una y otra variante, el resto de la aplicación
permaneceŕıa igual, centrando el cambio en la diferencia: en este caso, la configura-
ción de la salida correspondiente, indicando cuáles son los objetos de interés según
la nueva codificación.



Caṕıtulo 7. Caso de estudio 2: Resolución de problemas NP-completos 250

La filosof́ıa vuelve a ser la separación de los roles y evitar, siempre que sea
posible, la necesidad de desarrollar software ad-hoc para cada problema o para cada
solución a un mismo problema, dedicando cada rol el esfuerzo necesario en función
del foco de su trabajo.

Finalmente, conviene resaltar que similares aplicaciones basadas en MeCoSim y
P-Lingua se han considerado para estudiar soluciones mediante simple kernel P
systems de otros problemas NP–completos, tales como Subset Sum o Partition

que han sido desarrolladas en diferentes art́ıculos ya publicados[76, 61].

7.2. Estudio y simulación del problema SAT

El problema SAT de la satisfactibilidad de la Lógica Proposicional es considerado
paradigmático en el marco de la Teoŕıa de la Complejidad Computacional. Se trata
del primer problema que se demostró ser NP-completo. La prueba fue dada en 1971
por un joven canadiense (32 años) que respond́ıa al nombre de Stephen Cook. En
la sección 1.4.2 del caṕıtulo 1 se presentó una solución eficiente del problema SAT

mediante una familia de sistemas P con membranas activas y otra mediante una
familia de sistemas P de tejidos con reglas de separación celular.

Diferentes soluciones del problema SAT usando distintos tipos de familia de sis-
temas P han sido publicadas. Entre ellas, destacan las proporcionadas en el marco
de los sistemas celulares que trabajan a modo de tejidos (usando reglas de división
celular[117]) y en el de sistemas celulares que trabajan a modo de neuronas, Spiking
neural P systems[113].

La especificación en P-Lingua trata de ser lo más cercana posible a cada solución
proporcionada por los diseñadores, si bien será espećıfica para cada caso, dadas las
distintas representaciones, sintaxis y semántica de los distintos marcos considerados.
Sin embargo, en todos los casos la entrada será una fórmula proposicional en forma
normal conjuntiva.

A continuación, se presenta la especificación P-Lingua de la solución detallada en
1.4.2 mediante una familia de sistemas P con membranas activas y, posteriormente,
se ilustrará la aplicación basada en MeCoSim para el estudio y simulación de SAT

independientemente de la solución escogida.

7.2.1. Especificación de una solución de SAT en P-Lingua

Esta especificación se presentó en [132], donde se detalla el lenguaje y el frame-
work P-Lingua.
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@model<membrane_division>
def main()
{
call Sat(4,6);
@ms(2) += x{1,1}, nx{1,2}, nx{2,2}, x{2,3},nx{2,4}, x{3,5}, nx{4,6};

}
def Sat(m,n)
{
@mu = [[]’2]’1;

@ms(2) = d{1};

[d{k}]’2 --> +[d{k}]-[d{k}] : 1 <= k <= n;
{
+[x{i,1} --> r{i,1}]’2;
-[nx{i,1} --> r{i,1}]’2;
-[x{i,1} --> #]’2;
+[nx{i,1} --> #]’2;

} : 1 <= i <= m;
{
+[x{i,j} --> x{i,j-1}]’2;
-[x{i,j} --> x{i,j-1}]’2;
+[nx{i,j} --> nx{i,j-1}]’2;
-[nx{i,j} --> nx{i,j-1}]’2;

} : 1<=i<=m, 2<=j<=n;
{
+[d{k}]’2 --> []d{k};
-[d{k}]’2 --> []d{k};

} : 1<=k<=n;
d{k}[]’2 --> [d{k+1}] : 1<=k<=n-1;
[r{i,k} --> r{i,k+1}]’2 : 1<=i<=m, 1<=k<=2*n-1;
[d{k} --> d{k+1}]’1 : n <= k<= 3*n-3;
[d{3*n-2} --> d{3*n-1},e]’1;
e[]’2 --> +[c{1}];
[d{3*n-1} --> d{3*n}]’1;
[d{k} --> d{k+1}]’1 : 3*n <= k <= 3*n+2*m+2;
+[r{1,2*n}]’2 --> -[]r{1,2*n};
-[r{i,2*n} --> r{i-1,2*n}]’2 : 1<= i <= m;
r{1,2*n}-[]’2 --> +[r{0,2*n}];
-[c{k} --> c{k+1}]’2 : 1<=k<=m;
+[c{m+1}]’2 --> +[]c{m+1};
[c{m+1} --> c{m+2},t]’1;
[t]’1 --> +[]t;
+[c{m+2}]’1 --> -[]Yes;
[d{3*n+2*m+3}]’1 --> +[]No;

}

La aportación de P-Lingua fue fundamental para permitir al diseñador de sis-
temas P trabajar con un lenguaje muy cercano a su ámbito de trabajo, el de los
sistemas P, con una especificación muy similar a la de la propia descripción sintácti-
ca del diseño realizado, disponiendo además de herramientas para el chequeo de su
corrección, depuración y posterior simulación.

Como marco de trabajo para el diseñador de sistemas P, a la hora de diseñar un
sistema se introdućıa la entrada del sistema y sus parámetros asociados en el propio
fichero de diseño P-Lingua, como ilustran las ĺıneas siguientes:

call Sat(4,6);
@ms(2) += x{1,1}, nx{1,2}, nx{2,2}, x{2,3},nx{2,4}, x{3,5},nx{4,6};
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Es decir, se defińıa de forma conjunta la familia dada por el código presente
en el interior de la función Sat(m,n) y el multiconjunto de entrada cod(ϕ) para la
instancia ϕ concreta del problema sobre la que llevar a cabo la computación.

Como se ha reiterado en anteriores apartados, el objetivo de MeCoSim consiste
en proporcionar una clara separación entre las labores de usuario y diseñador. Cabe
resaltar que esta separación ya se dio (ver [132]) en aplicaciones ad-hoc de la familia
EcoSim[132] en el ámbito de dos ecosistemas espećıficos, para presentar a los usuarios
ecólogos una visión distinta de la del diseñador de sistemas P, más enfocada al
problema que a las entrañas de los sistemas empleados para su modelización.

La idea de MeCoSim fue la de permitir que esta facilidad concreta, desarrollada
para dos problemas espećıficos, pudiera convertirse en una propuesta metodológica,
aśı como en una aplicación de propósito general para una amplia gama de variantes
de sistemas P, dotando necesariamente de todo tipo de mecanismos de propósito
general para el diseño, lo más sencillo posible, de aplicaciones adaptadas a cada
problema particular, conservando esa separación entre el diseñador y el usuario final,
y permitiendo la configuración de entradas, parametrización, salidas y todo tipo de
herramientas que pudieran enriquecer, de forma general, la labor de diseñadores y
usuarios dentro del amplio marco cubierto por el abanico de variantes de sistemas
P.

En el caso espećıfico del problema SAT, quedará adaptado el código P-Lingua con
el fin de responder a la solución de la famila de sistemas P Sat(m,n), incorporando la
parametrización necesaria que excluya la instancia espećıfica (en este caso, la fórmula
proposicional antes incluida en @ms(2)), pasando ésta a depender de los parámetros
que, para cada simulación, provengan de la entrada espećıfica proporcionada por el
usuario.

La modificación del código P-Lingua ilustrará el cambio de enfoque, ya que en
lugar de una llamada con m = 4 y n = 6, tendremos:

def main()
{

call Sat(m,n);
call define_input();

}

Como vemos, la llamada ahora dependerá de los datos de entrada introducidos
por el usuario, que generará el sistema P que corresponda de la familia Sat(m,n)

en función de los parámetros m y n. Además, en lugar de la fórmula concreta (hard-
coded en P-Lingua) ahora tendremos la instrucción parametrizada recibiendo el
multiconuunto cod(ϕ) para cada instancia (fórmula proposicional) sobre la que se
lance la computación a partir de la entrada del usuario:

@ms(2) += nx{clause{i},variable{i}}*valn{i},x{clause{i},variable{i}}*val{i} : 1<=i<=nvals;
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Como se puede ver, esta instrucción se ejecutará nvals ocasiones y, en cada una
de ellas, se incorporará a los multiconjuntos de la membrana 2 un objeto nxc,v (el
término ¬xv aparece en la cláusula c) si el parámetro valn asociado es 1, o un objeto
xc,v (el término xv aparece en la cláusula c) si es el parámetro val el que vale 1.
Estos parámetros se generan según la configuración definida en MeCoSim a partir de
la entrada correspondiente, mostrada en la figura 7.10.

Figura 7.10: SAT - MeCoSim app input

Como se ve en la figura, cada fila de la tabla de entrada incluye un par (variable,
cláusula), al que se asigna un valor 1 si la variable debe aparecer como término en
la cláusula, y un valor -1 si es la variable negada la que debe aparecer.

El mecanismo de definición de parámetros de MeCoSim debe establecer en SimulationParams
cómo traducir esa entrada en los parámetros del modelo. Otra entrada proporciona
los valores de m y n, pero su transformación es directa, trivial. La configuración de
los parámetros se muestra en la figura 7.11.

Figura 7.11: SAT - Definición de parámetros
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Los parámetros m y n se limitan a tomar tal cuál los valores de la primera tabla,
fila 1, columnas 1 y 2 respectivamente. El valor del parámetro nvals vendrá dado por
el número de filas de la tabla 2 (la mostrada en la figura 7.10), asignando por cada
fila i del rango [1..nvals] los valores de los correspondientes parámetros de cláusula
(clausei) y variable (variablei), además de los valores complementarios vali y valni,
valiendo siempre uno de ellos 1 y su complementario 0.

Esta aplicación devolverá yes o no en función de la fórmula proposicional intro-
ducida por el usuario. Si se desea, es posible configurar salidas a medida del usuario
para mostrar gráficos que, de forma llamativa, proporcionen esa misma información,
o contentar al diseñador que pueda estar interesado en disponer de una tabla más
detallada con el contenido en cada membrana en cada paso de computación, a modo
de traza completa de forma tabulada. Esas necesidades espećıficas también podrán
ser fácilmente cubiertas en MeCoSim sin necesidad de desarrollos a medida. Para ello,
basta simplemente añadir las salidas a la configuración, obteniendo salidas del tipo
de las figuras 7.12 y 7.13.

Figura 7.12: SAT - Gráfico de salida

Figura 7.13: SAT - Tabla de simulación
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Además de esta solución detallada, se presentó en [132] una solución basada en
sistemas P de tejido con reglas de división celular. La siguiente sección muestra una
solución desarrollada recientemente empleando sistemas P de tejido con reglas de
separación.

7.2.2. Una solución basada en sistemas P de tejido con
reglas de separación celular

Recordemos que en el marco de los sistemas P de tejidos, las reglas de separación
celular permiten la creación de dos nuevas células a partir de la célula en la que se
ejecuta la regla. De tal manera que ese tipo de reglas son disparadas por un objeto
del sistema que se consume al ser aplicada la regla, mientras que los restantes objetos
de la célula en la que se ejecuta la regla son distribuidos en las dos nuevas céluas
de acuerdo con una partición prefijada del alfabeto de trabajo Γ formada por dos
subalfabetos Γ1 y Γ2.

En [114] se estableció la eficiencia computacional del marco antes citado, propor-
cionando una solución eficiente del problema SAT mediante una familia de sistemas
P de tejidos con reglas de división celular. No obstante, las longitudes de las reglas
de comunicación del sistema podŕıa ser, a lo sumo, 8 (TSC(8)). Posteriromente, en
[125] se dió una solución eficiente a través de una familia de sistemas P de tejidos
con reglas de división celular que usaban reglas de comunicación de longitud, a lo
sumo, 3 (TSC(3)).

Recientemente [121], se ha desarrollado una ampliación del lenguaje, su parser
correspondiente y simulador dentro del marco de P-Lingua para este tipo de sis-
temas. Además, en el art́ıculo citado se proporcionaba también la especificación en
P-Lingua de la solución para SAT en TSC(3) de [125]. El código P-Lingua corres-
pondiente es el que aparece a continuación.

@model<TSCS>

def main()
{

call init_membrane_structure();
call init_first_alphabet(m,n);
call init_second_alphabet(m,n);
call init_environment(m,n);
call init_multisets();
call init_rules(m,n);
call define_input();

}

def define_input()
{

@ms(3) += nx{variable{i},clause{i}}*valn{i},
x{variable{i},clause{i}}*val{i} : 1<=i<=nvals;

}
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def init_membrane_structure()
{

@mu = [ [ ]’1 [ ]’2 [ ]’3 ]’0;
}

def init_first_alphabet(m,n)
{

@ms1 += A{i},B{i} : 1<=i<=n+1;
@ms1 += a{i},b{i},T{i},F{i},y{i},v{i},w{i} : 1<=i<=n;
@ms1 += c{i},t{i},f{i},s{i},z{i} : 1<= i <= n-1;
@ms1 += E{j} : 1<= j <= m+1;
@ms1 += alpha{i} : 0<= i <= 3*n+2*m+1;
@ms1 += beta{i} : 0<= i <= 3*n + 2*m +2;
@ms1 += q{i,j},r{i,j},u{i,j} : 1<=i<=n-1,1<=j<=n-1;
@ms1 += x{i,j},nx{i,j},e{i,j},ne{i,j} : 1<=i<=n,1<=j<=m;
@ms1 += d{i,j,k},nd{i,j,k} : 1 <=i<=n,1<=j<=m,1<=k<=n;
@ms1 += q{0},S,yes,no;

}

def init_second_alphabet(m,n)
{

@ms2 += Ap{i},Bp{i} : 1<=i<=n+1;
@ms2 += ap{i},bp{i},Tp{i},Fp{i} : 1<=i<=n;

}

def init_environment(m,n)
{

@ms(0) += S;
@ms(0) += A{i},B{i},Ap{i},Bp{i} : 2<=i<=n+1;
@ms(0) += T{i},F{i},Fp{i},y{i},w{i} : 1<=i<=n;
@ms(0) += a{i},ap{i},b{i},bp{i},v{i} : 2<=i<=n;
@ms(0) += Tp{i},c{i},t{i},f{i},s{i},z{i} : 1<=i<=n-1;
@ms(0) += E{j} : 1<=j<=m+1;
@ms(0) += alpha{i} : 1<= i <= 3*n+2*m+1;
@ms(0) += beta{i} : 1<=i<=3*n+2*m+2;
@ms(0) += q{i,j},r{i,j},u{i,j} : 1<=i<=n-1,2<=j<=n-1;
@ms(0) += r{1,1};
@ms(0) += u{1,1};
@ms(0) += e{i,j},ne{i,j} : 1<=i<=n,1<=j<=m;
@ms(0) += d{i,j,k},nd{i,j,k} : 1<=i<=n,1<=k<=n,1<=j<=m;

}

def init_multisets()
{

@ms(1) = A{1},B{1};
@ms(2) = a{1},ap{1},b{1},bp{1},v{1},q{1,1},alpha{0},yes,no;
@ms(3) = beta{0};

}

def init_rules(m,n)
{

/*1*/ [A{i}]’1 <--> [a{i},ap{i}]’2 : 1<=i<=n;
[A{n+1}]’1 <--> [E{1}]’2;

/*2*/ [Ap{i}]’1 <--> [a{i},ap{i}]’2 : 1<=i<=n;
[Ap{n+1}]’1 <--> [E{1}]’2;

/*3*/ [B{i}]’1 <--> [b{i},bp{i}]’2 : 1<=i<=n;
/*4*/ [Bp{i}]’1 <--> [b{i},bp{i}]’2 : 1<=i<=n;
/*5*/ [T{i}]’1 <--> [t{i}]’2 : 1<=i<=n-1;
/*6*/ [Tp{i}]’1 <--> [t{i}]’2 : 1<=i<=n-1;
/*7*/ [F{i}]’1 <--> [f{i}]’2 : 1<=i<=n-1;
/*8*/ [Fp{i}]’1 <--> [f{i}]’2 : 1<=i<=n-1;
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/*9*/ [t{i}]’1 <--> [T{i},Tp{i}]’0 : 1<=i<=n-1;
/*10*/ [f{i}]’1 <--> [F{i},Fp{i}]’0 : 1<=i<=n-1;
/*11*/ [b{i}]’1 <--> [B{i+1},S]’0 : 1<=i<=n;

/*[B{n+1}]’1 <--> [#]’0;*/
/*12*/ [bp{i}]’1 <--> [Bp{i+1}]’0 : 1<=i<=n;

/*[Bp{n+1}]’1 <--> [#]’0;*/
/*13*/ [a{i}]’1 <--> [T{i},A{i+1}]’0 : 1<=i<=n;
/*14*/ [ap{i}]’1 <--> [Fp{i},Ap{i+1}]’0 : 1<=i<=n;
/*15*/ [A{i}]’2 <--> [c{i}]’0 : 1<=i<=n-1;

[A{i}]’2 <--> [#]’0 : n<=i<=n+1;
/*16*/ [Ap{i}]’2 <--> [c{i}]’0 : 1<=i<=n-1;

[Ap{i}]’2 <--> [#]’0 : n<=i<=n+1;
/*17*/ [B{i}]’2 <--> [c{i}]’0 : 1<=i<=n-1;

[B{n}]’2 <--> [#]’0;
/*18*/ [Bp{i}]’2 <--> [c{i}]’0 : 1<=i<=n-1;

[Bp{n}]’2 <--> [#]’0;
/*19*/ [c{i}]’2 <--> [b{i+1},bp{i+1}]’0 : 1<=i<=n-1;
/*20*/ [v{i}]’2 <--> [y{i}*2]’0 : 1<=i<=n;
/*21*/ [y{i}]’2 <--> [z{i},w{i}]’0 : 1<=i<=n-1;

[y{n}]’2 <--> [w{n}]’0;
/*22*/ [z{i}]’2 <--> [v{i+1}]’0 : 1<=i<=n-1;
/*23*/ [w{i}]’2 <--> [a{i+1},ap{i+1}]’0 : 1<=i<=n-1;

[w{n}]’2 <--> [E{1}]’0;
/*24*/ [q{1,1}]’2 <--> [r{1,1}]’0;
/*25*/ [q{i,j}]’2 <--> [r{i,j}*2]’0 : 1<=i<=n-1,2<=j<=n-1;
/*26*/ [r{i,j}]’2 <--> [s{i},u{i,j}]’0 : 1<=i<=n-1,1<=j<=n-1;
/*27*/ [s{i}]’2 <--> [t{i},f{i}]’0 : 1<=i<=n-1;
/*28*/ [u{1,j}]’2 <--> [q{1,j+1},q{2,j+1}]’0 : 1<=j<=n-2;
/*29*/ [u{i,j}]’2 <--> [q{i+1,j+1}]’0 : 2<=i<=n-2,2<=j<=n-2;
/*30*/ [u{i,n-1}]’2 <--> [#]’0 : 1<=i<=n-1;
/*31*/ [T{i}]’2 <--> [#]’0 : 1<=i<=n-1;
/*32*/ [Tp{i}]’2 <--> [#]’0 : 1<=i<=n-1;
/*33*/ [F{i}]’2 <--> [#]’0 : 1<=i<=n-1;
/*34*/ [Fp{i}]’2 <--> [#]’0 : 1<=i<=n-1;
/*35*/ [S]’1 --> [ ]’1 [ ]’1;
/*36*/ [alpha{i}]’2 <--> [alpha{i+1}]’0 : 0<=i<=3*n+2*m;
/*37*/ [beta{i}]’3 <--> [beta{i+1}]’0 : 0<=i<=3*n+2*m+1;
/*38*/ [x{i,j}]’3 <--> [d{i,j,1}*2]’0 : 1<=i<=n,1<=j<=m;

[nx{i,j}]’3 <--> [nd{i,j,1}*2]’0 : 1<=i<=n,1<=j<=m;
/*39*/ [d{i,j,k}]’3 <--> [d{i,j,k+1}*2]’0 : 1<=i<=n,1<=j<=m,1<=k<=n-1;

[nd{i,j,k}]’3 <--> [nd{i,j,k+1}*2]’0 : 1<=i<=n,1<=j<=m,1<=k<=n-1;
/*40*/ [d{i,j,n}]’3 <--> [e{i,j}]’0 : 1<=i<=n,1<=j<=m;

[nd{i,j,n}]’3 <--> [ne{i,j}]’0 : 1<=i<=n, 1<=j<=m;
/*41*/ [T{i},E{j}]’1 <--> [e{i,j}]’3 : 1<=i<=n,1<=j<=m;

[F{i},E{j}]’1 <--> [ne{i,j}]’3 : 1<=i<=n,1<=j<=m;
[Tp{i},E{j}]’1 <--> [e{i,j}]’3 : 1<=i<=n,1<=j<=m;
[Fp{i},E{j}]’1 <--> [ne{i,j}]’3 : 1<=i<=n,1<=j<=m;

/*42*/ [e{i,j}]’1 <--> [T{i},E{j+1}]’0 : 1<=i<=n,1<=j<=m-1;
[ne{i,j}]’1 <--> [F{i},E{j+1}]’0 : 1<=i<=n,1<=j<=m-1;

/*43*/ [e{i,m}]’1 <--> [E{m+1}]’0 : 1<=i<=n;
[ne{i,m}]’1 <--> [E{m+1}]’0 : 1<=i<=n;

/*44*/ [T{i}]’3 <--> [#]’0 : 1<=i<=n;
[F{i}]’3 <--> [#]’0 : 1<=i<=n;
[Tp{i}]’3 <--> [#]’0 : 1<=i<=n;
[Fp{i}]’3 <--> [#]’0 : 1<=i<=n;

/*45*/ [E{j}]’3 <--> [#]’0 : 1<=j<=m;
/*46*/ [E{m+1}]’1 <--> [yes,alpha{3*n+1+2*m}]’2;
/*47*/ [yes]’1 <--> [beta{3*n+1+2*m+1}]’3;
/*48*/ [alpha{3*n+1+2*m}]’2 <--> [beta{3*n+1+2*m+1}]’3;
/*49*/ [no,beta{3*n+1+2*m+1}]’2 <--> [#]’0;
/*50*/ [yes]’3 <--> [#]’0;

}
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De acuerdo con la filosof́ıa de MeCoSim reiterada en el ejemplo anterior, esta so-
lución se encuentra parametrizada. Es decir, recibe la información espećıfica de la
fórmula de entrada a través del multiconjuunto cod(ϕ) y genera los objetos corres-
pondientes en el sistema, en este caso en la célula 3.

A nivel del diseñador de sistemas P, las soluciones comentadas anteriormente y
ésta con la que se trabaja ahora, son muy diferentes y, por tanto, se corresponden
con distintos archivos P-Lingua. Sin embargo, al igual que suced́ıa en el ejemplo
de 3-COL, las necesidades son las mismas en todos los casos. Esto nos lleva a poder
emplear la misma aplicación basada en MeCoSim para cada uno de las soluciones.

Como también se comentara en el caso del problema 3-COL con el grafo de
entrada, es posible que, en este caso, existan distintas representaciones de la fórmula
en diferentes soluciones. Todo ello podŕıa alterar la configuración ya que el proceso
de codificación de la entrada cambiaŕıa. No obstante, el resto de la definición de
entradas, salidas, etc. de la aplicación seŕıa de nuevo la misma.

Toda la infraestructura de MeCoSim utilizada para los casos estudiados hasta
ahora de los problemas 3-COL y SAT, han empleado, en todo momento, los meca-
nismos de propósito general diseñados con el fin de que puedan adaptarse de forma
flexible a cada problema concreto. No obstante, siempre podrán surgir necesidades o
requerimientos espećıficos que el usuario desee incorporar al entorno de simulación
general. Por ejemplo, para el caso del problema SAT se nos podŕıa ocurrir que seŕıa
más fácil y práctico disponer de una ventana a medida en la que se pudiera escribir
la fórmula proposicional en forma normal conjuntiva (FNC) que corresponda, y que
sea el propio sistema quien genere la tabla de entrada para MeCoSim.

Para poder incorporar este tipo de elementos tan espećıficos a un sistema que
pretende ser lo más general posible, se debe dotar de mecanismos de extensibili-
dad que faciliten la integración. Para ello, se han diseñado distintos mecanismos en
MeCoSim, uno de los cuáles es la arquitectura de plugins. Se trata de programas im-
plementados en Java y liberados como .jar que permiten realizar llamadas directas a
las funcionalidades que se desee, o bien son programas completamente externos que
un wrapper de MeCoSim llama a través de los diversos sistemas operativos, permi-
tiendo la configuración flexible de las opciones de menú y los parámetros espećıficos
que pasar a los plugins.

En este caso se desarrolló un plugin para la introducción de fórmulas de forma
visual, lo más cercano posible al usuario final, que pretende introducir una fórmula
proposicional en FNC.
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Aśı, por ejemplo, la fórmula: (x1∨¬x2∨x3)∧ (x1∨x2∨¬x3) se podrá introducir
de la siguiente manera (x1+nx2+x3)*(x1+x2+nx3)*x2, sustituyendo los operadores
lógicos ∧ y ∨ por * y + respectivamente, y anteponiendo n al nombre de la variable
para indicar not. Aśı, SATPlugin se lanza desde MeCoSim, permitiendo introducir
la fórmula deseada y generando la tabla de entrada de cada par (variable,cláusula)
para MeCoSim, como se muestra en la figura 7.14.

Figura 7.14: MeCoSim - Ventana de SATPlugin
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8
Conclusiones y trabajo futuro

El presente caṕıtulo tiene como objetivo describir algunas de las principales
conclusiones extráıdas de la labor desarrollada a lo largo de este trabajo, poniendo
especial énfasis en las contribuciones más importantes realizadas y trazando algunos
de los posibles caminos a seguir, a partir de la senda que se ha empezado a trazar.

8.1. Conclusiones

La imperiosa necesidad del Hombre de resolver los problemas que afectan a
su vida desde el principio de los tiempos, le lleva a una incansable búsqueda de
herramientas que le ayuden a enfrentar de la manera más ventajosa posible dichos
problemas, en toda la variedad de situaciones actuales o que potencialmente puedan
aparecer.

Es fundamental el rol que el conocimiento de los fenómenos por parte del Hombre
puede desempeñar ante la tesitura de afrontar los acontecimientos en posiciones más
ventajosas o favorables. Ello viene a ser una especie de primer paso antes de poder
plantear escenarios y poder valorar las posibles consecuencias de sus actuaciones de
forma anticipada, en base a esas herramientas capaces de asistirlo en búsqueda de
respuestas o de posibles soluciones a los problemas.

263
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Gran parte de los problemas que se abordan pueden ser resueltos mediante pro-
cedimientos mecánicos y, desde el boom de los ordenadores electrónicos, con los que
trabajamos desde el siglo pasado, se dispone de una herramienta muy potente que
nos ayuda a atacar la resolución práctica de ese tipo de problemas. No obstante,
a pesar de las limitaciones ya conocidas que tienen esos dispositivos, continúa esa
búsqueda tenaz y persistente de nuevos métodos que nos permitan dar solución a
problemas, superando las barreras.

Bajo esa premisa, se mira a la sabia Naturaleza, que ofrece al Hombre una visión
del modo en que resuelve los problemas de forma sistemática, entre otros, a través
de los procedimientos que rigen el nivel de organización y de funcionamiento de las
células vivas y los tejidos que forman, como esencia de la vida, las componentes
básicas en las que transcurren de forma natural un gran número de procesos en cada
compartimento de su estructura, a nivel bioqúımico.

Con esta inspiración nace el paradigma de la Computación Celular con Mem-
branas y, tras unos años de estudio acerca de su capacidad para resolver problemas,
comienza a aplicarse esa visión para la resolución práctica de los mismos, tanto a
nivel teórico como a nivel práctico con problemas de la vida real que afectan a dis-
tintos niveles de organización social, económico o biológico, tanto a escala micro
(molecular y celular, principalmente) como a escala que podŕıamos denominar ma-
cro (dinámica de poblaciones y de sistemas complejos, en general). En este contexto
se pone a disposición de la comunidad cient́ıfica, una herramienta novedosa capaz
de resolver problemas y de aumentar el conocimiento de los fenómenos, a través del
diseño de modelos que capturen la parcela de la realidad objeto de estudio, incor-
porando los elementos e interrelaciones que se consideren más relevantes durante el
proceso de abstracción.

Una vez diseñados y validados esos modelos, se podrá estudiar la posible res-
puesta de los sistemas complejos subyacentes ante determinadas situaciones pasadas
(con el fin de proporcionar alguna explicación a fenómenos ya ocurridos y de los
que se desconoce su causa), presentes (para solucionar los problemas inmediatos o
a corto plazo, ante las situaciones reales actuales) o futuras (a efectos de anticipar
las respuestas de los sistemas estudiados ante determinados escenarios potenciales,
o las consecuencias de las actuaciones que el ser humano pueda realizar en la gestión
de dichos sistemas).

En este contexto de resolución práctica de problemas, el marco P-Lingua dota a
los desarrolladores de software y diseñadores de sistemas P, de potentes herramientas
para la especificación, depuración y simulación de soluciones a problemas obtenidas
mediante el uso de sistemas P.
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El trabajo que se ha desarrollado en la presente memoria trata de dar un paso
más hacia la disposición real, para el común de los seres humanos, de herramientas
prácticas con las que resolver problemas en el ámbito citado. Para ello, se ha di-
señado una metodoloǵıa que va desde la observación del problema a resolver, hasta
la provisión de una aplicación software para asistir en la profundización del co-
nocimiento acerca de los fenómenos objetos de estudio, a través de la realización
de experimentos virtuales que permita anticipar la respuesta del sistema estudiado
antes diferentes posibles escenarios que pudieran ser de interés.

Junto con la metodoloǵıa referida, se ha desarrollado un entorno virtual de si-
mulación, MeCoSim (Membrane Computing Simulator), que articula la propuesta me-
todológica a través de herramientas lo suficientemente generales y flexibles para
abarcar el mayor número de problemas posible y, a la vez, lo suficientemente perso-
nalizables con el fin de ajustarse a las necesidades de cada aplicación particular de la
metodoloǵıa. Este entorno permite la liberación de aplicaciones adaptadas para los
usuarios finales de cada problema particular, dotándole internamente de todas las
herramientas proporcionadas por el marco de P-Lingua, pero de forma transparente,
de tal manera que los sistemas P no sean para él el fin sino el medio.

Por ello, para los diseñadores de sistemas P el entorno actuará como un IDE (In-
tegrated Development Environment) suponiendo una capa adicional de introspección
y tratamiento visual de los modelos basados en sistemas P, mientras que para los
usuarios finales se dispondrá de una aplicación visual para la gestión del fenómeno de
su interés, adaptado al dominio del problema. En esa aplicación se podrán introdu-
cir los datos espećıficos del escenario a estudiar, realizar los experimentos virtuales
simulando el comportamiento del sistema real y observar las salidas derivadas del
modelo, mediante datos tabulados o gráficas que ilustren la evolución de las compo-
nentes básicas, en el ámbito de estudio del usuario final, ajeno a las interioridades
de los sistemas P subyacentes y la complejidad del marco sobre el que se construye.

Los objetivos de este entorno requieren que sea, además, lo suficientemente ex-
tensible para permitir la ampliación de la cobertura de problemas y funcionalidades
actuales y previstas. Para ello, se ha desarrollado, junto con el entorno de simu-
lación MeCoSim, una arquitectura de plugins que permita la integración con otras
herramientas software implementadas en la misma o en tecnoloǵıas distintas a la
empleada por MeCoSim.

El entorno se ha integrado con algunas herramientas externas a través del desa-
rrollo de un primer conjunto de plugins, como es el caso del detector de invariantes
Daikon o el Model Checker Spin. Además, se han desarrollado otros plugins pa-
ra la visualización de estructuras basadas en grafos, con el fin de incorporar desde
MeCoSim funciones en otros lenguajes de programación, como Haskell, o bien para
la introducción de fórmulas proposicionales en un lenguaje muy similar al empleado
por los lógicos.
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Conviene destacar la colaboración realizada en el desarrollo y adaptación de
distintos simuladores en el ámbito de los sistemas P de Dinámica de Poblaciones, de
los sistemas P de tejido, o de los sistemas P que funcionan a modo de nueronas. Ante
la diversidad de estos sistemas y variantes, para determinados fines, como es el caso
de la verificación automática de modelos, se ha participado en el diseño y aplicación
práctica de un nuevo formalismo con la finalidad de unificar, homogeneizar en cierto
sentido, la variedad existente de sistemas P. Dentro de éstos, se ha desarrollado
en el marco de P-Lingua tanto el lenguaje como un reconocedor léxico-sintáctico,
aśı como un primer simulador de un subconjunto de los mismos: los simple kernel P
systems.

El diseño de una metodoloǵıa y el desarrollo de una serie de herramientas ver-
tebradoras no pueden, por śı solo, demostrar la utilidad de una propuesta para la
resolución práctica de problemas reales que afecten al ser humano, tanto en el ámbito
de aplicaciones sobre la vida real como en la resolución de problemas NP-completos
bien conocidos que puedan repercutir, en última instancia, sobre otros problemas
más cercanos a las necesidades del d́ıa a d́ıa.

Afortunadamente, desde sus inicios, este desarrollo ha venido acompañado de
múltiples aplicaciones prácticas de la metodoloǵıa y de las herramientas, a un gran
número de problemas tanto de la vida real (estudio de la dinámica de ecosistemas
reales como el quebrantahuesos en la zona pirenaico catalana o en el pirineo navarro,
análisis de los efectos de los pestivirus en la población del rebeco en el pirineo
catalán, reintroducción de una especie de pájaros en una zona de Cataluña, alianzas
de plantas, tritones, desarrollo y crecimiento de anfibios en estanques naturales,
producción animal porcina, plan de control de la especie invasora del mejillón cebra,
estudio de pandemias o redes de genes, etc.) como del ámbito de la teoŕıa de la
complejidad computacional, aplicándose a la resolución de problemas NP-completos
bien conocidos como SAT, 3-COL, Subset Sum, Vertex Cover o Partition. En ellas
se han hecho uso de diversas variantes como los sistemas P con membranas activas,
sistemas P de tejidos con reglas de división o de separación celular, sistemas P que
trabajan a modo de neuronas, simple kernel P systems o sistemas P de Dinámica de
Poblaciones (PDP systems) en el ámbito de la modelización de sistemas complejos.

Las herramientas desarrolladas están siendo utilizadas en la actualidad por gru-
pos de investigación de diversas universidades en Lleida, Sheffield (U.K.), Bucarest
y Pitesti (Rumańıa), Wuhan y Chengdu (China). Además, tenemos conocimiento
de la aparición de nuevos trabajos que comienzan a emplearlas (el último de ellos,
que tengamos constancia, desde Malasia [143]).
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8.2. Trabajo futuro

A continuación se relacionan algunas de las principales ideas que se plantean
como posibles ĺıneas de investigación de trabajo futuro y que se derivan de la presente
memoria.

- Extender la metodoloǵıa propuesta con el fin de incorporar aspectos adicio-
nales como: (a) el tratamiento de la incertidumbre, para diseños basados en
sistemas P dependiendo de parámetros de valores desconocidos o bien que sean
conocidos pero con un cierto grado de precisión; y (b) el análisis de los datos
resultantes de las simulaciones a nivel estad́ıstico y, en general, en términos
de Data Science.

- Ampliar y estandarizar el entorno de simulación del proceso de lanzamiento
de simuladores externos, de tal modo que se pueda emplear la potencial fle-
xibilidad de MeCoSim, como front end conectable con una gran variedad de
tecnoloǵıas externas, delimitando con claridad los protocolos y formatos de
comunicación, mediante el diseño sólido de uno espećıfico con reconocedores,
intérpretes y simuladores externos, locales o remotos, de manera general y
configurable, acorde con la filosof́ıa de MeCoSim.

- Modificar los simuladores incorporados en P-Lingua o desarrollar de nuevos si-
muladores dentro de ese marco, pero no centrados en la aportación de mayores
niveles de paralelismo (v́ıa que ya está siendo explorada por otras iniciativas
muy interesantes en la comunidad de Membrane Computing), sino materiali-
zados a través de la sustitución de reglas individuales con las que se trabaja
aisladamente, por reglas que trabajen a nivel simbólico, de manera que un es-
quema de reglas, dado por la posible presencia de numerosos ı́ndices cubriendo
un rango conjunto de cientos de miles o millones de reglas individuales, sea
tratada por una única regla a nivel simbólico incorporando, de algún modo, los
rangos de cada ı́ndice y la intersección de rangos en distintas reglas simbólicas
con el fin de determinar posibles bloques en competencia. Esto implicaŕıa un
ahorro enorme en términos de espacio ocupado por la definición de las reglas
y, posiblemente, en lo que respecta a eficiencia en términos de tiempo real de
simulación ya que, generalmente, sólo un pequeño subconjunto de reglas de un
esquema son aplicables y, a d́ıa de hoy, hay que recorrer los posibles millones
de reglas individuales para determinar si cada una de ellas es o no aplicable.

- Profundizar en la idea iniciada recientemente de acelerar la simulación con
técnicas basadas en el algoritmo RETE, empleado en otro tipo de paradigmas
computacionales que, al igual que los sistemas P, incorporan diseños basados
en reglas. Seŕıa interesante explorar la combinación de la definición simbólica
con algún tipo de adaptación del algoritmo RETE.



Caṕıtulo 8. Conclusiones y trabajo futuro 268

- Definir sistemas P a través de herramientas visuales como complemento a
la posibilidad de definirlos con P-Lingua, a modo de MDE (Model Driven
Engineering). Podŕıan emplearse herramientas bien conocidas representando
estructuras celulares como, por ejemplo, Cell Designer e integrar la sali-
da, proporcionada generalmente a través de ficheros estándar como SBML o
CellML, como entrada de MeCoSim, o bien proporcionar, dentro de MeCoSim,
mecanismos de diseño visual de manera similar a las interesantes interfaces
desarrolladas en MetaPLab[30]. En cualquiera de los casos, se podŕıa generar
a partir de los diseños visuales los ficheros P-Lingua correspondientes.

- Diversificar los formatos de salida de las computaciones y salidas a medida de
las simulaciones de tal modo que, al margen de las salidas tabuladas y gráfi-
cas, se pueda dotar de formatos estándares como los aceptados por gnuplot

o json, opción esta última en la que ya se ha empezado a trabajar de for-
ma experimental, proporcionando salidas de computación completa, tablas
y gráficos mediante formato json, y posterior apertura automática v́ıa web
mediante biliotecas basadas en jQuery, Highcharts o Datatables.

- Mejorar la documentación de MeCoSim, con gúıas más completas a nivel de
usuario, diseñador de sistemas P y desarrollador, y referenciar con detalle los
diversos lenguajes y herramientas proporcionados. Se ha empezado a trabajar
en ello en la web de MeCoSim.

- Proporcionar un mecanismo general para la extensión de las funciones disponi-
bles en MeCoSim para la generación de parámetros, la simulación en P-Lingua

u otros mecanismos que se puedan diseñar a futuro. Se podŕıa desarrollar
una interfaz común en la que definir funciones a través de un gran número
de lenguajes de programación actuales o de futura creación, haciendo uso de
algún mecanismo estándar como el propuesto dentro de tecnoloǵıa Java en el
JCP por la petición JSR 223 (Scripting for the Java Platform). Un referente
interesante en este sentido es la plataforma SAGE, que pone a disposición
much́ısimas funcionalidades a nivel simbólico y numérico bajo una interfaz
común, muchas de ellas proporcionadas a través de numerosos paquetes soft-
ware externos pero de forma transparente al desarrollador que emplea SAGE.

- Dotar de más visibilidad a la inclusión de nuevos repositorios de MeCoSim.
El mecanismo actual de repositorios permite a cualquier usuario, poner a
disposición de la comunidad los plugins, apps, models o scenarios basados en
MeCoSim que diseñe o desarrolle y, además, la configuración de repositorios
es sencilla. No obstante, se hace necesario articular un buen mecanismo de
consolidación de estos repositorios y de difusión de los mismos. De tal manera
que sean bien conocidos por la comunidad y cada usuario sepa cómo acceder
fácilmente a todo repositorio publicado, desde MeCoSim o desde su web.
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Un referente en este terreno seŕıa el sistema de plugins de Eclipse [57], tomado
como inspiración.

A nivel de difusión y compartición de los repositorios de modelos, también
seŕıa interesante explorar otro sistemas que ponen a disposición una libreŕıa
de modelos como Netlogo [159].

A nivel de desarrollo, se podŕıa tomar como referente la comunidad de desa-
rrolladores de R [136], una comunidad activa desarrollando plugins y compar-
tiéndolos para la comunidad de usuarios y desarrolladores, que presenta cada
d́ıa un gran número de nuevos paquetes de software de distintos miembros de
la comunidad en su web.

En definitiva, seŕıa muy interesante tratar de diseñar un buen mecanismo para
la gestión de los repositorios, incluyendo el env́ıo y recepción de solicitudes de
nuevos plugins, apps, modelos, soluciones o escenarios disponibles, validación,
estandarización de formato e información para su publicación, difusión, etc.

- Ampliar los modelos de computación cubiertos y variantes de los mismos.
Los mismos mecanismos de entradas, salidas o plugins podŕıan ser útiles para
lanzar computaciones, tanto para sistemas P no contemplados por el momento,
ni dentro de P-Lingua ni en simuladores externos, como para modelos ajenos
al paradigma de Membrane Computing, con aproximaciones completamente
distintas pero proporcionando soluciones al mismo tipo de problemas, de tal
modo que se pudieran efectuar aśı comparaciones dentro del mismo marco
o en distintos marcos, fundamentalmente en otros campos de la Inteligencia
Artificial.

- Explorar la posibilidad de incorporar en MeCoSim la resolución de problemas
de optimización en el marco de los Evolutionary Membrane Algorithms, re-
cientemente introducidos [163].

A través de esos algoritmos se exploran las interacciones entre una disciplina,
Membrane Computing, bien asentada y con fundamentos teóricos muy fuertes,
y otra, Evolutionary Algorithms, con propiedades tan interesantes como la
flexibilidad, la facilidad de comprensión y su utilidad para dar respuestas
satisfactorias a problemas interesantes de la vida real de un amplio espectro.

- Incorporar en MeCoSim la posibilidad de actuar como sistema de simulación
desconectado, permitiendo que se le pueda realizar peticiones y que éstas se
lancen mediante simuladores internos o externos, sin que el usuario necesite
quedar a la espera del resultado.

Habŕıa que determinar el mecanismo para enviar las salidas de la simulación,
o las diversas posibilidades de visualización de las respuestas recibidas en
cualquier momento en MeCoSim.
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- Integrar controles visuales que faciliten la introducción de escenarios de in-
terés, a modo de los botones y controles empleados por Netlogo [159], de tal
manera que no sea necesario introducir toda la información de entrada median-
te tablas. Esto podŕıa facilitar al usuario final la introducción de parámetros
determinados en algunos modelos. Para ello, se debeŕıa implementar el corre-
pondiente mecanismo de diseño asociado, con el fin de definir qué datos van
a provenir de los controles visuales y cómo comunicarse con el mecanismo de
entrada actual.



A
La Historia Interminable

del software

Esta tesis, como todo en la Ciencia o en el software, no parte de cero. Se nutre de
los esfuerzos de tantos que desde los anales de la Historia fueron haciendo este camino
al andar, al construir sus propias historias, al desarrollar sus propios pensamientos,
al explorar el mundo con sus propios ojos y tratar de dar sus propias soluciones a los
problemas. Dı́a a d́ıa leemos lo que otros escribieron, aprendemos de las historias que
otros vivieron, de los pensamientos que otros desarrollaron o de las teoŕıas que otros
pudieron demostrar. Vivimos en una historia interminable en la que en este momento
alguien está leyendo lo que yo he escrito, y mientras escribo este texto pienso en lo
que léı de otros, muchas historias interminables surgirán de la bifurcación de este
camino, el mı́o, que partió de tan solo uno de los múltiples caminos interminables
que se abrieron antes que el mı́o...

Permı́taseme utilizar este anexo para escribir estas palabras en una reflexión
que por seguro muchos otros hicieron antes que yo y que otros muchos continuarán
haciendo conforme la Historia se siga escribiendo. Por favor, no consideren preten-
ciosas unas palabras que más bien siento infantiles mientras escribo y evoco ciertas
lecturas y visualizaciones de mi niñez, pero que tan presentes encuentro cada d́ıa
en la Ciencia, en el Software, o en la labor docente en la que transmitimos a los
que vienen nuestra propia historia, fruto de nuestra propia visión de la parcela de
conocimiento que tratamos de transmitir.
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A lo largo de la evolución del Hombre, éste ha ido acumulando experiencias,
testimonios, contribuyendo al aumento del conocimiento acerca del mundo que nos
rodea y las leyes que lo rigen. El valor del conocimiento y la sabiduŕıa desarrollada
por tantos seres humanos a lo largo de la Historia es de un valor incalculable, y
cada esfuerzo que ponemos en ello trata de sumar para que entre todos lleguemos
a un nuevo granito. No puedo por menos que sumarme a la visión del eminente
Grigori Perelman al considerar que su contribución a la resolución de la conjetura de
Pointcaré no era mayor que la de otros predecesores. No por la afirmación en śı, con
la que quizás no coincida, al entender que la aportación de cada uno de nosotros es
genuina y tiene un valor único porque no hay dos mentes iguales capaces de concebir
el mundo y la resolución de los problemas exactamente desde el mismo prisma.
No por esa afirmación, sino por la visión subyacente de que nuestra aportación se
sustenta sobre las que hicieron otros, que a su vez se apoyaron tanto en los caminos
abiertos como descartados por otros, no negando en modo alguno la vaĺıa de cada
aportación pero śı dando siempre el valor que merecen sus predecesores.

Este pequeño anexo pretende por tanto, en primer lugar, hacer justicia con aque-
llas aplicaciones y bibliotecas software que han hecho posible, facilitándolo enorme-
mente, el desarrollo de MeCoSim. Para un modesto proyecto software como éste, se
ha hecho uso de numerosos recursos desarrollados por otros, desde entornos de desa-
rrollo hasta bibliotecas de software para Java o para la visualización de contenidos
Web. Mi infinito agradecimiento a los esfuerzos de los que invirtieron su tiempo y su
enerǵıa en el desarrollo de herramientas que me permitieron resolver los problemas
a los que me enfrentaba. Los textos cient́ıficos a los que alude esta memoria de tesis
quedaban debidamente referenciados en el apartado de Bibliograf́ıa, pero no pod́ıa
concluir esta memoria sin referenciar aqúı las herramientas software que tanto han
facilitado el desarrollo de mi trabajo.

En segundo lugar, y para continuar con esta historia interminable, la última
sección del anexo pretende describir las funcionalidades principales del sitio web de
MeCoSim, como punto de partida para todos aquellos a los que puedan ser de utilidad
la información y las herramientas desarrolladas, como lo fueron para mı́ aquellas
desarrolladas por otros. Se trata únicamente de un resumen de la funcionalidad, con
el mero ánimo de ilustrar sobre los contenidos que se pueden encontrar en la citada
referencia, pero pretende ser un lugar de encuentro en constante actualización, en
toda la medida posible, siempre que se considere que puede ser una herramienta
útil para desarrolladores de software, diseñadores de sistemas P o usuarios finales
de cualesquiera modelos basados en sistemas P para los que el entorno desarrollado
pueda aportar un valor.
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El software empleado por MeCoSim

- Plataforma y lenguaje Java. http://www.java.com/

- Eclipse IDE. http://www.eclipse.org/

- Netbeans IDE. https://netbeans.org/

- Framework P-Lingua (pLinguaCore). http://www.p-lingua.org/

- Biblioteca Colt. http://acs.lbl.gov/hoschek/colt/

- Biblioteca Jdom. http://www.jdom.org/

- Jcommon. http://www.jfree.org/jcommon/

- Biblioteca Jfreechart. http://www.jfree.org/jfreechart/

- Java Swing (componentes visuales).
http://docs.oracle.com/javase/tutorial/uiswing/

- Visual Swing for Eclipse. https://code.google.com/p/visualswing4eclipse/

- Apache POI. http://poi.apache.org/

- Substance Look & Feel.
http://grepcode.com/snapshot/repo1.maven.org/maven2/com.github.insubstantial/substance/7.1

- SQLite. http://www.sqlite.org/

- HSQLDB. http://hsqldb.org/

- EclipseLink. http://www.eclipse.org/eclipselink/

- Apache Commons. http://commons.apache.org/

- Log4j. http://logging.apache.org/log4j/2.x/

- JavaCC. https://javacc.java.net/

- ANTLR. http://www.antlr.org/

- Daikon invariant detector. http://plse.cs.washington.edu/daikon/

- Spin. http://spinroot.com/spin/whatispin.html

- GHC. http://www.haskell.org/ghc/

- JUNG Java universal Network/Graph framework.
http://jung.sourceforge.net/

- Gson. https://code.google.com/p/google-gson/

- jQuery. http://jquery.com/

- jQuery datatables. http://www.datatables.net/

- Highcharts. http://www.highcharts.com/

- Twitter Bootstrap. http://getbootstrap.com/

http://www.java.com/
http://www.eclipse.org/
https://netbeans.org/
http://www.p-lingua.org/
http://acs.lbl.gov/ hoschek/colt/
http://www.jdom.org/
http://www.jfree.org/jcommon/
http://www.jfree.org/jfreechart/
http://docs.oracle.com/javase/tutorial/uiswing/
https://code.google.com/p/visualswing4eclipse/
http://poi.apache.org/
http://grepcode.com/snapshot/repo1.maven.org/maven2/com.github.insubstantial/substance/7.1
http://www.sqlite.org/
http://hsqldb.org/
http://www.eclipse.org/eclipselink/
http://commons.apache.org/
http://logging.apache.org/log4j/2.x/
https://javacc.java.net/
http://www.antlr.org/
http://plse.cs.washington.edu/daikon/
http://spinroot.com/spin/whatispin.html
http://www.haskell.org/ghc/
http://jung.sourceforge.net/
https://code.google.com/p/google-gson/
http://jquery.com/
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http://www.highcharts.com/
http://getbootstrap.com/
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- Bootbox. http://bootboxjs.com/

- Bootstrap slider. http://www.eyecon.ro/bootstrap-slider/

- FileReader.js. http://bgrins.github.io/filereader.js/

- FileSaver.js. https://github.com/eligrey/FileSaver.js/

- JsonEditor. http://jsoneditoronline.org/

- IzPack. http://izpack.org/

- DCP Setup Maker. http://sourceforge.net/projects/devcompack/

- Getdown. https://github.com/threerings/getdown/

- Sphinx web doc generation. http://sphinx-doc.org/

http://bootboxjs.com/
http://www.eyecon.ro/bootstrap-slider/
http://bgrins.github.io/filereader.js/
https://github.com/eligrey/FileSaver.js/
http://jsoneditoronline.org/
http://izpack.org/
http://sourceforge.net/projects/devcompack/
https://github.com/threerings/getdown/
http://sphinx-doc.org/
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El sitio web de MeCoSim

Durante el transcurso de esta tesis, como objetivos complementarios al diseño
de la metodoloǵıa propuesta, el desarrollo del entorno visual de simulación y la
aplicación de ambos a casos de estudio de la vida real y problemas NP-completos, se
ha tratado de sentar las bases para la adecuada difusión del software desarrollado y
los casos de aplicación. Para ello, se ha puesto a disposición el sitio web de MeCoSim,
que pretende erigirse en el lugar de encuentro para la comunidad de usuarios actuales
y potenciales del entorno de simulación.

Los aspectos fundamentales que pretende recopilar este sitio web son los siguien-
tes:

- Descarga e instalación del software, basado en Java 1.7, disponible para pla-
taformas basadas en Windows, Unix y Mac OS X. La instalación se lanza
automáticamente desde el botón Install de la web (ver figura A.1), muestra
un asistente para la instalación que instala la aplicación de forma rápida y
sencilla pulsando sucesivamente Siguiente en cada pantalla y crea en el escri-
torio del usuario un acceso directo que queda disponible para el lanzamiento
de MeCoSim.

Figura A.1: Sitio web de MeCoSim - Instalación
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- Descripción general del entorno de simulación, principales caracteŕısticas y
datos más relevantes.

Figura A.2: Sitio web de MeCoSim - Caracteŕısticas

- Documentación para empezar a usar MeCoSim, incluyendo manual de usuario,
gúıa de configuración de aplicaciones a medida, art́ıculo inicial sobre el soft-
ware y un buen número de v́ıdeos ilustrando las principales funcionalidades
de las herramientas disponibles en el programa.

Figura A.3: Sitio web de MeCoSim - Documentación
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- Casos de estudio, categorizados por tipos de sistemas P, incluyendo sistemas
P que trabajan a modo de células (con ejemplos de transición y membranas
activas), a modo de tejidos (con ejemplos con reglas de división y con reglas de
separación celular), a modo de neuronas, simple kernel P systems y un buen
número de casos de estudio en el ámbito de los sistemas P de Dinámica de
Poblaciones.

Para cada ejemplo, además de su descripción general, se proporciona una serie
de ficheros para trabajar con el ejemplo en MeCoSim. Estos ficheros incluyen
archivos de aplicación (.xls, con la definición de la aplicación basada en
MeCoSim, adaptada para el caso de estudio), de modelo/solución (.pli, con el
código P-Lingua correspondiente al diseño realizado), y archivos de escenario
(.ec2, con los datos de entrada y/o salida de cada escenario a estudiar por el
usuario).

Figura A.4: Sitio web de MeCoSim - Casos de estudio
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tion dynamics p systems with proportional object distribution. In M. Garćıa-
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agent based approach of collective foraging. In J. Mira and J. Ávarez, editors,
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neuron division and budding. Science China. Information Sciences, 8:1596–
1607, 08/2011 2011.
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and A. Salomaa, editors, Membrane Computing, 7th International Workshop,
WMC 2006, Leiden, The Netherlands, July 2006, Revised, Selected, and Invi-
ted Papers., volume 4361 of Lecture Notes in Computer Science, pages 100–122.
Springer Berlin Heidelberg, 2006.



BIBLIOGRAFÍA 292
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