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Introducción 
 
La uniformidad que presenta el código genético en todos los organismos 
sugiere que la vida tuvo un origen único y que todas las formas actuales se 
derivan de un arreglo primitivo de compuestos orgánicos capaz de 
autoreplicarse. La existencia de la gran diversidad biológica así como la 
relación presente entre la morfofisiología de los organismos y el ambiente en el 
que habitan han llevado a la biología a postular teorías evolutivas que tratan de 
explicar este fenómeno, entre las que se destacan: La Teoría Sintética de la 
Evolución y la Teoría de los Equilibrios Puntuados. [3] 
 
En las décadas de los años 1930 y 1940 los trabajos de Dobzhansky, Mayr, 
Simpson y Huxley sentaron las bases  para la formulación de la Teoría Sintética 
de la Evolución, tomando como punto de partida el principio de selección 
natural propuesto por Darwin y Wallace en la segunda mitad del siglo XIX, la 
TSE desechó por completo la idea de la herencia de caracteres adquiridos e 
incorporo los principios de la genética Mendeliana. En lo que se refiere al 
proceso de especiación, la TSE propone que el surgimiento de nuevas especies 
es un proceso gradual y continuo, resultado de la acumulación de cambios en 
las frecuencias alelicas de una población y que dichos cambios están dirigidos 
por la selección natural de los individuos en una población, la aparición de 
variaciones entre los individuos es explicada mediante las mutaciones en el 
material genético. [19], [3] 
 
En 1972 Gould y Eldredge postularon la Teoría de los Equilibrios Puntuados 
con la finalidad de explicar las discontinuidades morfológicas encontradas por 
los paleontólogos en el registro fósil. La TEP sugiere que el cambio evolutivo 
se lleva acabo por medio de la selección natural actuando sobre las especies (no 
sobre los individuos como propone la TSE) y  tiene una naturaleza episódica, se 
consideró que la ausencia de formas intermedias entre una y otra especie fósil 
se debe a que la evolución no es un proceso gradual sino que ocurre en un corto 
periodo de tiempo que consideran, debe ser de alrededor de cien mil años, 
después de esto las especies permanecen sin cambios durante millones de años 
en periodos de estasis.[6],[11] 
 
El gradualismo filogenético es un tema de fuerte debate entre las diferentes 
corrientes evolutivas. En la actualidad, no existen argumentos contundentes que 



confirmen alguna de ellas y esto puede deberse a que generalmente se excluyen 
de las investigaciones los mecanismos bioquímicos de expresión y regulación 
de los genes, así como los efectos sobre el tipo y número de fenotipos posibles a 
partir de un estado evolutivo. Una visión holística debería incluir no solo el 
efecto de los mecanismos de selección sobre el fenotipo, además debe 
contemplar la manera en que los mecanismos moleculares intervienen en la 
definición de las rutas evolutivas. Aunque esta puede parecer una hipótesis 
demasiado fuerte debido a la naturaleza abierta del problema, no está de más 
reconsiderar los modelos actuales para incluir estos efectos y estudiar las 
posibles consecuencias sobre las poblaciones, tema central de este trabajo. 
 
Es un hecho que el proceso evolutivo solo es posible gracias a la transmisión de 
información genética de una generación a otra de seres vivos, para Maynard 
Smith la vida debe ser definida por la posesión de las propiedades necesarias 
para asegurar la evolución por selección natural, esto es multiplicación, 
variación y herencia. [29] 
 
Ya que los seres vivos utilizan la información para reproducirse, el concepto de 
información es importante para caracterizarlos, la palabra información proviene 
del Latín informatio que quiere decir iluminación, exposición o “cuerpo de 
conocimientos”. Shannon y Weaver desarrollaron a finales de los años cuarenta 
una teoría conocida como “Teoría Matemática de la Información”, ellos definen 
la información transmitida a través de un canal como “La selección de una 
instancia de un conjunto de posibles mensajes x” esto es, el emisor comunica 
por medio de un canal cuál de todos los mensajes x posibles debe ser escogido 
por el receptor, de tal manera que la cantidad de información en el mensaje está 
dada por el número de posibles elementos a seleccionar. Por conveniencia la 
decisión entre dos elementos en un conjunto ha sido tomada como una unidad 
de información, el bit. [28] 
 
La cantidad de información en bits puede ser calculada de la siguiente forma: 
 

H = log2 N 
 
Donde N es el número de estados posibles que puede adoptar un símbolo. 
 
La cantidad de información contenida en el genotipo de un organismo puede ser 
cuantificada a partir del número de nucleótidos que contiene su genoma, para 
cada nucleótido en la secuencia de su ADN son necesarios dos bits de 



información debido a que dicho nucleótido puede tener uno de cuatro valores 
posibles (Adenina, Timina, Guanina o Citosina). De tal manera que si: 
 

H = log2 (4) 
 

H = 2 bits por base 
 
De este modo se puede calcular la cantidad de información contenida en el 
genotipo de cualquier organismo; si cada nucleótido necesita dos bits para ser 
representado, entonces el genoma entero contiene: 
 

H = 2G 
 
Donde G es el número de nucleótidos del genoma. 
 
Por lo tanto, si el genoma de E. Coli consta aproximadamente de 4.2×106 pares 
de bases.[18] 
 
La cantidad de información es: 
 

H = 2 (4.2×106) 
 

H = 8.4×106 bits/célula 
 
Quastler utilizó B. Pycnoticus como modelo para calcular la cantidad de 
información contenida en el fenotipo de una célula bacteriana, utilizó el 
siguiente método basado en la entropía termodinámica para calcular dicho 
valor: (Ver Apéndice A) 
 

2ln
/
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El valor que obtuvo fue de: 
 

H = 1013 bits/célula. 
 
La diferencia en la cantidad de información contenida en el fenotipo de las 
bacterias con respecto a su genotipo implica una aparente ganancia de 



información. Es un hecho que a partir del material genético son construidos los 
fenotipos de los organismos; sin embargo, tomando en consideración las 
estimaciones del contenido informático en bacterias se puede afirmar que la 
cantidad de información en el genotipo de los organismos es menor a la 
necesaria para construir sus fenotipos, esto sugiere que durante la ontogenia de 
los seres vivos existe un comportamiento emergente1 que genera las estructuras 
no descritas en el material genético [27]. 
 
Debido a la diferencia en la cantidad de información contenida en el genotipo 
con respecto al fenotipo se puede esperar que un gen determine más de una 
característica y que por lo tanto, algunas características estén determinadas por 
conjuntos de genes, de no ser así, no bastarían los genes para producir todas las 
características presentes en los fenotipos, esto no quiere decir que una secuencia 
de nucleótidos pueda generar proteínas con diferentes secuencias, sino que la 
interacción de los genes con el ambiente o entre ellos mismos durante el 
desarrollo o morfogénesis produce un fenómeno de  emergencia, es decir, el 
sistema resultante (fenotipo) no puede ser explicado a partir de la suma de sus 
partes (genotipo). 
 
El número de genes requerido para producir un determinado fenotipo suele ser 
mucho menor que el número de partes que lo componen, por ejemplo, en el 
cerebro de los humanos hay alrededor de un billón de conexiones neuronales 
pero sólo existen unos treinta mil genes activos en el genoma humano. Esto 
implica que el fenotipo está de alguna manera comprimido en el genotipo y que 
durante el desarrollo se lleva acabo la descompresión de la información 
mediante el uso de una serie de algoritmos determinados por las propiedades 
fisicoquímicas de la materia que interviene en el proceso.[30] 
 
Un ejemplo de esto es el plegamiento de las proteínas, una secuencia de 
nucleótidos determina la secuencia en la que serán arreglados los aminoácidos, 
pero no establece los ángulos que guardaran, ente si ni la funcionalidad de la 
proteína; son las propiedades fisicoquímicas de las moléculas las que 
determinan las estructuras secundarias y terciarias de las proteínas, de una 
secuencia lineal de símbolos se pasa a una estructura tridimensional de átomos 
con una aparente ganancia de información debido a que en dicha secuencia 

                                                 
1 La emergencia de un sistema indica la posesión de cualidades y atributos que no se sustentan 
en las partes aisladas y que, por otro lado, los elementos o partes de un sistema actualizan 
propiedades y cualidades que sólo son posibles en el contexto de un sistema dado. 



precursora no está especificada la geometría de la molécula así como la 
distribución de las cargas eléctricas que son fundamentales para el 
funcionamiento de las proteínas [26]. 
 
Este fenómeno de emergencia se puede observar desde la formación de micelas 
a partir de lípidos, la formación de membranas celulares, la síntesis de proteínas 
con estructuras altamente complejas, el arreglo de las proteínas con otras 
moléculas para integrar organelos celulares, etc. ninguna de estas tareas está 
determinada de forma explícita en el genoma de los seres vivos, no es posible 
encontrar una secuencia que determine el arreglo de una red neuronal o 
cualquier otro tipo de estructura más allá de la secuencia de aminoácidos de una 
proteína, ni siquiera las estructuras secundarias de estas, las instrucciones para 
sintetizar las diferentes estructuras que conforman a los organismos se 
determinan durante el desarrollo. 
 
La sugerencia de que existe una mayor cantidad de información en el fenotipo 
que en el genotipo implica que se produzcan alteraciones importantes en el 
fenotipo cuando el genotipo sufre mutaciones, debido a que la morfogénesis 
puede ser considerada como un proceso caótico, un cambio en una símbolo del 
genotipo puede alterar toda una secuencia de acontecimientos, por ejemplo, al 
modificar la secuencia de una proteína se pueden alterar sus estructuras 
secundaria y terciaria teniendo como consecuencia un cambio en el 
funcionamiento de una célula, y a su vez esto modificar la estructura de un 
tejido, un órgano y así sucesivamente afectar a niveles más altos. 
 
Como se mencionó anteriormente la alteración de un símbolo en el genotipo de 
un organismo podría resultar en una desviación significativa del fenotipo 
producido, esto podría tener consecuencias sobre el modelo de gradualismo 
filogenético debido a la posibilidad de obtener mutantes con variaciones 
fenotípicas importantes a partir de mutaciones puntuales,  teniendo como 
posible efecto la aparición repentina de especies.[11]  
 
En un intento interdisciplinario por comprender los procesos inherentes de la 
vida, la disciplina de la Vida Artificial se encarga de estudiar los sistemas 
artificiales que exhiben comportamientos característicos de los sistemas vivos 



naturales, trata de explicar con modelos2 los fenómenos propios de la vida, sin 
restringirse a los ejemplos basados en la química del carbono encontrados en la 
tierra, con este fin se realizan experimentos en biología y química así como 
simulaciones por computadora y razonamientos teóricos de los procesos que 
ocurren a nivel molecular, social y evolutivo. Actualmente existen dos 
corrientes en materia de Vida Artificial, la postura “suave” pretende extraer la 
lógica elemental de los seres vivos mediante el uso de herramientas como las 
matemáticas, la física informática, la genética entre otras, se implementan 
programas de computadora que simulan el comportamiento de sistemas vivos 
con la finalidad de entender procesos como el origen de la vida, la inteligencia, 
la evolución, dinámicas ecológicas y sociales entre otras. Por otra parte, los 
seguidores de la postura “dura” afirman que los seres vivos pueden ser 
reproducidos artificialmente en un laboratorio o una computadora a partir de 
elementos inertes, debido a que aseguran que sólo se trata de sistemas 
complejos3 que pueden ser implementados en un medio artificial, llevan a cabo 
experimentos para “crear vida”[17] 
 
La mayoría de las investigaciones en el campo de la Vida Artificial se centran 
en la síntesis y simulación de sistemas vivos, la Evolución Digital es una rama 
de estudio de la Vida Artificial que ocupa formas de vida artificiales 
representadas en forma de códigos autoreplicantes de computadora que habitan 
un área especialmente preparada en un sistema computacional, todo esto con la 
finalidad de aprender acerca de los aspectos fundamentales del proceso 
evolutivo. [1] 
 
El presente trabajo aborda el problema de la evolución bajo la perspectiva de la 
Evolución Digital, mediante el uso de una computadora se realizó la simulación 
de una población de organismos autoreplicantes con un mecanismo de 
expresión genética basada en un algoritmo modificado de IFS (Anexo1), esto 
con el fin de emular la diferencia en la cantidad de información entre el 
genotipo y el fenotipo observada en los organismos reales. Las poblaciones 
artificiales están sujetas a la presión selectiva ejercida por la cantidad y 
                                                 
2 Modelo. Sustitución de un objeto original con uno más simple, ej. ecuaciones matemáticas 
aplicadas a la realidad, descripciones de eventos en un lenguaje ordinario, simulaciones 
computacionales de fenómenos reales. 
3 Sistemas complejos. Aquellos sistemas formados por una gran cantidad de elementos que 
interaccionan localmente y dan lugar a un comportamiento global que no puede ser explicado a 
partir de las propiedades de un solo elemento sino como el resultado de las interacciones de un 
colectivo, ej. cerebro, seres vivos, sistemas sociales o económicos. [7] 



contenido energético del alimento presente en el ambiente, de esta manera, 
existen individuos con determinadas características morfológicas que tienen 
mayor probabilidad de reproducirse, dando como resultado un proceso de 
selección natural darwiniana de “fin abierto”, es decir, la probabilidad 
diferencial de reproducción entre los individuos que conforman la población 
está en función de las condiciones ambientales y no fue implementado un 
programa que asigne dicha probabilidad basado en ningún atributo morfológico 
o genético de los individuos. 
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Antecedentes 
 
Maynard Smith [29] sugiere que la vida debe ser definida por la posesión de las 
propiedades necesarias para asegurar la evolución por selección natural, esto es, 
“entidades con las propiedades de multiplicación, variación y herencia están 
vivas, mientras que aquellas que carecen de una o más de estas propiedades no 
lo están.” 
 
Ernest Mayr [21] propone que la posesión de un programa genético es la 
diferencia absoluta entre los organismos y la materia inanimada, asegura que 
los programas de computadora hechos por el hombre son la única cosa en el 
mundo inanimado que se puede comparar con la vida.   
 
Para Christopher Langton [17] la vida debe ser definida como una propiedad de 
organización de la materia más que como una propiedad de la materia así 
organizada, afirma que la transferencia y retención de información es una 
característica esencial de la vida “Una buena parte de lo que hacen los seres 
vivos está basado en el procesamiento de información, no sólo materia ni 
energía, también información. Los organismos vivos usan información para 
reconstruirse, para localizar comida, para mantener su estructura interna... la 
estructura misma es información. Se puede concluir que en los seres vivos la 
manipulación de información ha tomado el control, dominando la manipulación 
de energía”. 
 
Von Neumann[23] se refiere a las máquinas capaces de operar autónomamente 
con el término “autómata”, un autómata es una maquina con un 
comportamiento definido matemáticamente que procesa información y procede 
lógicamente. Sugiere además, que los seres vivos pueden ser vistos como 
autómatas naturales capaces de autoreplicarse y plantea la posibilidad de que un 
autómata artificial pueda hacer copias de sí mismo, sentando así las bases de la 
Vida Artificial. 
 
 
John Conway [17] desarrolla Life, un autómata celular bidimensional en el que 
el estado de cada células depende del estado de sus ocho vecinas inmediatas, 
dando como resultado un comportamiento global emergente. 
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John Holland [17] utiliza la selección natural darwiniana para desarrollar un 
algoritmo de computadora capaz de resolver problemas sin indicarle cómo 
hacerlo, este método de optimización conocido como Algoritmo Genético 
genera una población de soluciones aleatoriamente y le asigna una probabilidad 
de reproducirse a cada individuo en función de su aptitud para resolver el 
problema en cuestión, además se establece una tasa de mutación que genera 
variaciones de las soluciones, optimizando así el proceso por medio de la 
selección natural. 
 
Richard Dawkins [4] desarrolla un programa de computadora usando un 
algoritmo recursivo que genera poblaciones de bioformas (dibujos a base de 
píxeles), cada bioforma es el resultado de la expresión de genes que son 
mutados aleatoriamente en cada generación. El usuario selecciona una bioforma 
y se produce una nueva generación con variaciones aleatorias de ésta, dando 
como resultado una evolución dirigida por la presión selectiva ejercida por el 
usuario. 
 
Thomas Ray [25] Desarrolla el Software “Tierra”, se trata de un ambiente 
artificial dentro de la memoria de una computadora en el que existen programas 
capaces de reproducirse y mutar su genoma aleatoriamente, además establece 
una serie de reglas para que las mutaciones generen códigos entendibles para la 
computadora. En este universo virtual la memoria de la computadora juega el 
papel del espacio, debido a que alberga a los programas, por otra parte, el 
procesador provee a los individuos de la energía necesaria para reproducirse, ya 
que es el que realiza las operaciones lógicas que permiten la copia y mutación 
de los códigos. La simulación comienza con un individuo cuyo genoma le 
permite reproducirse, cuando aparece un código capaz de autoreplicarse con 
una menor cantidad de instrucciones éste se ve favorecido por la selección 
natural ya que ocupa menos tiempo de procesador (energía) y menos memoria 
(espacio), teniendo así, mayores probabilidades de reproducirse. 
  
Setlow y Pollard [27] calculan la cantidad de información contenida en el 
fenotipo de una bacteria por diversos medios y obtienen un valor de entre 1012 y 
1013  bits, y en apariencia es muy superior a la contenida en el ADN,  esto ha 
dado lugar a diversas teorías que disminuyen la importancia de los genes 
durante el desarrollo y achacan la emergencia de estructura a otros factores. 
 
Goodwin [10] Propone que la morfogénesis de los seres vivos se lleva a cabo en 
un sistema complejo a través del cual los genes contribuyen al desarrollo del 



 15 

fenotipo, sin embargo las propiedades macroscópicas son producto de 
fenómenos emergentes que determinan el tipo de variabilidad fenotípica puede 
existir. 
 
Stanley y Miikkulainen [30] Definen la embriología artificial como una 
subdisiplina de la computación evolutiva en la cual los fenotipos están 
codificados en los genotipos y son decodificados mediante un proceso de 
desarrollo inspirado en los sistemas biológicos, esto implica un aumento en la 
complejidad del fenotipo con respecto al genotipo producido mediante la 
interacción de la información genética con el ambiente. 
 
Hogeweg [13] Desarrolla un autómata celular que simula un proceso de 
morfogénesis, la simulación comienza con siete tipos de células diferentes e 
integra un genoma con las reglas a seguir para llevar acabo la división y 
diferenciación celular. Establece poblaciones que constan de veinte agentes 
capaces de autoreplicarse (el genoma puede sufrir mutaciones) y asigna a cada 
individuo la probabilidad de reproducción en función su grado de 
diferenciación celular. El modelo describe un comportamiento gradual en lo que 
respecta al genotipo (a manera de reloj molecular), en cuanto al fenotipo se 
observan discontinuidades en las morfologías a través de la historia, lo cual 
explica como un fenómeno de sensibilidad a las mutaciones. 
 
Fontana y Schuster [8] Encontraron discontinuidades en la evolución del 
fenotipo con respecto al genotipo, usaron un modelo basado en una población 
replicante de ARN con la finalidad de generar historias evolutivas para entender 
mejor la noción de discontinuidad fenotípica y como influye esta en el proceso 
de adaptación. Consideraron como genotipo a la secuencia de las unidades 
replicantes y como fenotipo a la estructura secundaria producto de sus 
secuencias. 
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Justificación 
 

Debido a las dificultades técnicas que existen para realizar estudios evolutivos 
en campo o laboratorio y a que aún no existe una postura en materia de 
evolución que trate de incorporar el mecanismo de la expresión genética, se 
utilizará un modelo computacional que simule el comportamiento de una 
población sometida a presión selectiva, además de un algoritmo de expresión de 
la información basado en un autómata celular, como una alternativa para dar un 
enfoque diferente a algunos aspectos relacionados con la teoría evolutiva. Para 
dicho fin, se tomarán en cuenta las siguientes consideraciones: 
 
El código genético es evidentemente digital. 
 
El Dogma Central de la Biología Molecular tiene un carácter fuertemente 
computacional y determinístico. 
 
Los seres vivos utilizan la información para reproducirse. 
 
La existencia de fenómenos de emergencia en sistemas caóticos tales como los 
seres vivos. 
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Objetivos 
 
Desarrollar un modelo computacional que simule el comportamiento de una 
población de agentes capaces de reproducirse y mutar, en un ambiente que 
ejerce presión selectiva.  
 
Simular la expresión de los genotipos a través de un mecanismo de expansión 
de información inspirado en una abstracción de la manera en que ocurre en la 
naturaleza.  
 
Realizar un análisis estadístico de los fenotipos obtenidos a diferentes tiempos 
en la simulación. 
 
Comparar el comportamiento evolutivo de un modelo con expansión de 
información contra uno sin expansión. 
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Materiales y Métodos 
 
Se desarrollo el programa Bichos mediante una serie de algoritmos en una 
computadora compatible con el IBM PC usando el lenguaje de programación 
Borland  Delphi® versión 7 basado en Object Pascal bajo el sistema operativo 
Windows XP que simula una población de organismos evolucionando en un 
entorno gráfico, alimentándose, reproduciéndose, mutando y muriendo. La 
programación está apegada en la medida de lo posible al modelo de objetos, lo 
cual facilitó el manejo de las propiedades de cada individuo. 
 

 
Figura 1. Ventana del programa “Bichos”. 
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Los individuos son organismos pluricelulares de reproducción asexual cuya 
morfología está determinada por el arreglo de sus células, las cuales no están 
diferenciadas y en su totalidad se especializan en la captación de alimento. Son 
heterótrofos, no pueden producir la energía necesaria para vivir y reproducirse, 
debido a esto, dependen de la existencia de productores primarios para su 
supervivencia. 
 
Los organismos comparten el ambiente con productores primarios unicelulares 
que carecen de la capacidad de movimiento y que se reproducen a una tasa que 
puede ser regulada por el usuario, de igual manera es posible ajustar la cantidad 
de energía aportada por dichos productores a los consumidores, dando como 
resultado el control por parte del usuario sobre la presión selectiva del ambiente 
al disminuir la taza de reproducción y la cantidad de energía de los productores. 
 
Los consumidores transitan en el medio describiendo una trayectoria browniana 
modificada consumiendo una cantidad de energía directamente proporcional al 
número de células con las que cuenta, cuando en su recorrido una de sus células 
hace contacto con un productor lo ingieren y acumulan la energía aportada por 
éste.  
 
Los individuos son capaces de producir copias de sí mismos, cuentan con un 
programa genético que incluye un genoma representado por una cadena de 
símbolos binarios que puede ser alterada por el cambio de valor de un elemento 
en caso de ocurrir una mutación, además de un mecanismo de expresión del 
material genético que determina el arreglo de sus células. Cuando alcanza un 
determinado estado energético que está relacionado con su número de células, 
(a mayor cantidad de células, mayor cantidad de energía necesaria para 
reproducirse) el individuo produce una copia de sí mismo y pierde la mitad de 
su energía, la cual es pasada al “hijo” junto con la información genética para 
hacer la copia. El desarrollo o morfogénesis se lleva acabo en un instante y los 
individuos nacen con todas sus funciones y forma definitivas. 
 
Dentro de la población existen individuos con variaciones en la morfología; el 
arreglo y número de células se ve alterado cuando ocurre una mutación en el 
genoma, dichas diferencias en la morfología tienen como consecuencia una 
capacidad reproductiva diferencial entre los individuos, permitiendo de esta 
manera la optimización de las características fenotípicas de la población para 
determinados ambientes. 
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El Universo 

 
El Universo es finito y limitado (no toroidal como en algunos Autómatas 
celulares), se trata de un rectángulo de 800×800 píxeles de color negro que 
corresponden a cada localidad dentro del mismo. Por conveniencia, el eje 
coordenado “y” está invertido siguiendo los estándares de manejo gráfico en los 
sistemas de cómputo. Los eventos suceden en intervalos de tiempo discretos 
que denominaremos con el nombre de Ticks, cuya duración en tiempo real 
(segundos, minutos, etc.) depende de las capacidades del Hardware en el que se 
ejecute la simulación y de la cantidad de individuos en el universo, de tal 
manera que la velocidad del procesador y la cantidad de individuos son factores 
determinantes de la duración de los Ticks, pero no intervienen en el resultado 
final de una simulación. En un Tick cada individuo realiza un desplazamiento 
en una dirección determinada por un algoritmo modificado de movimiento 
browniano y consume una cantidad de energía determinada en función de su 
número de células, puede “reproducirse” (generar un nuevo individuo a partir 
de su propio genoma y energía), “mutar” (alterar su genoma) o “morir” 
(desaparecer del Universo) además, se genera un número de partículas de 
comida elegible por el usuario.   
 
Cada individuo está confinado al Universo, por lo que la localidad central (x, y) 
de cada individuo cumple con la siguiente desigualdad: 
 

80052 ≤≤ x y 80052 ≤≤ y  
 

La Comida. 
 
Al inicio, la comida está representada por 5000 píxeles de color amarillo que se 
generan y colocan aleatoriamente en el universo, y se regeneran a un ritmo 
ajustable por el usuario,  
 

Si Ticks≡Ca ⇒ Aparece Cg partículas de comida en localidades aleatorias 
 
Ticks es el número de ciclos del universo (contador absoluto). 
Ca es el número de Ticks que deben pasar antes de que aparezca la comida. 
Cg es el número de partículas de comida que aparecen cada Ca Ticks. 
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De igual forma, la cantidad de energía aportada por cada unidad de alimento 
puede ser ajustada en la GUI1 para que soporte un determinado número de 
células en los organismos por Tick del universo. El consumo de cada individuo 
está dado por 
 

1+−
cC

AATP=∆ATP  

 
 
ATP es la cantidad de comida almacenada por el individuo. 
A es el área en número de píxeles que lo conforman. 
Cc es el número de células soportadas por unidad de comida. 

 
Los Organismos. 

 
El genotipo de cada individuo está almacenado en un arreglo de 48 Bytes2.  
 

Gen : Array[0..GLen-1] of Byte; 
 
En total 48x8=384 bits, cuyo estado heredan a sus descendientes con una 
probabilidad de mutación ajustable por el usuario desde un bit por nacimiento.  
 
Se manejaron dos mecanismos de expresión de información genética para crear 
el fenotipo de cada organismo, uno denominado simple y el otro llamado IFS. 
 
 
Mecanismo Simple 
 
En el mecanismo simple, los bits son interpretados por pares en una de cuatro 
“bases”, U, R, D y L correspondientes a Up, Right, Down y Left 
respectivamente, siguiendo la equivalencia que se presenta a continuación:  
 
 
 
 
 

                                                 
1 GUI = Graphic User Interface o Interfase Gráfica de Usuario. 
2 Byte. Arreglo de ocho bits. 
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 0 1 1er bit 
0 U R  
1 D L  
2º bit    

 
Cada letra especifica un desplazamiento unitario en la dirección arriba (U), derecha (R), abajo (D) e izquierda (L). La 
coordenada de inicio es la (0,0) y es a partir de este punto donde se inicia el crecimiento en función de la secuencia de 
bases. 

00 01 00 11 10 11 00 01 00 11 10 11U  R  U  L  D  L  U  R  U  L  D  L
000100111011000100111011

1

2
3

4

5

6

7

8
9

10

11
12

 
Figura 2. En la figura anterior se muestra un trozo de código, cómo es agrupado por pares de 

bits y su equivalencia en bases. Una vez obtenida la equivalencia, se inicia el trazado en el 
origen de coordenadas siguiendo el desplazamiento como se indica. 

 
Cuando se ha calculado el fenotipo en su totalidad, se escala para cubrir una 
matriz de 50×50 píxeles, esto debido a que la longitud del genoma es constante 
y para limitar la extensión de fenotipos largos, como en el caso del genotipo 
(RRRR…RRR) que tornarían complicado el manejo en la computadora de los 
organismos. Dado que el genoma consta de 384 bits, el número de bases (y por 
lo tanto la longitud máxima) es de 192. Aun cuando el número de píxeles del 
fenotipo puede ser mayor que el número de bits del genotipo, no hay un 
aumento sustancial en la cantidad de información, ya que es relativamente fácil 
determinar el genotipo a partir de un fenotipo dado. 
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Figura 3. Algunos de los fenotipos obtenidos cuando se someten diferentes genotipos al 

algoritmo de expresión IFS. 

 
 
Mecanismo IFS 
 
El algoritmo IFS (Iterated Function System) modificado es usado en la 
simulación para la generación de formas complejas a partir de una cantidad 
reducida de información. En este caso, se decidió usar 384 bits (48 Bytes) en el 
genotipo y convertirlos en 24 números reales en un rango de –1 a 1 que sirven 
para alimentar  cuatro transformaciones del algoritmo IFS (Anexo 1) dando 
como resultado una morfología autoescalada de 50×50 píxeles con una cantidad 
de información de 2500 bits, lo cual equivale a 6.5 veces la cantidad del 
genotipo. 
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1 0 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0
1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 1 0 1 0 1 1 0 0 0 1 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 1 0 1 0
1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1
1 1 1 0 1 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0
0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0 0 0 0 1 0 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 0
1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 0 0 0 1 1 1 1
0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0
1 0 0 1 1 1 0 0 0 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 0 1 0 1 1 1 0 0 0 0 0 0 1 1 0 1 0 0 0

Byte 1 Byte 48

1

0

 
Figura 4. Representación de los 384 bits que componen el genoma de un individuo, las 

mutaciones ocurren en un bit al azar durante el nacimiento de un individuo 

Debido a la naturaleza del algoritmo, no es fácil recuperar un genotipo a partir 
del fenotipo, a menos, por supuesto, que se conozcan las transformaciones. 
 
Las células de los individuos son idénticas, no hay diferenciación ni 
funcionalidad específica, sólo sirven para alimentarse. 
 
Dado que cada transformación está compuesta de seis números reales y cada 
IFS está compuesta de cuatro transformaciones, son necesarios 24 números 
reales para definir un Morfo. Esto da 384/24 o sea 16 bits (dos bytes) por 
número. Cada elemento de la transformación está compuesto por cuarto dígitos 
los cuales son obtenidos a partir de cada nibble3 de esos dos bytes, lo que da un 
total de cuatro dígitos por elemento. La paridad del primer nibble determina el 
signo del elemento (positivo si es par y negativo si es impar). Después de esto, 
se verifica que el digito generado por cada nibble subsiguiente (segundo a 
cuarto) no exceda el valor de nueve. Para esto, se compara el valor contra ocho 
y si lo excede o es igual, el nibble es enmascarado a través de la operación 
lógica AND con el número nueve (1001 en binario)  
 
 

                                                 
3 Nibble. Arreglo de 4 bits. 
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... ...
nibble 0nibble 1nibble 2nibble 3

Paridad
Par : Pos

Impar : Neg

Dígito 1
(D )1

Dígito 2
(D )2

Dígito 3
(D )3

+/- D1 D2 D3

+/-0.D D D1 2 3

(Ej. 1101 0100 1110 0111 se transforma en -0.487)

384 bits / genoma

Si D
D

=
D

 
1

1
1

≥8⇒
∧9

Si D
D

=
D

 
2

2
2

≥8⇒
∧9

Si D
D

=
D

 
3

3
3

≥8⇒
∧9

 
Figura 5. De esta manera se obtienen 24 números reales entre -0.999 y 0.999. Es importante 
notar que este intervalo fue elegido para evitar que la transformación modifique la escala  de 

manera drástica. El factor de amplificación está dado por el determinante de Ai y si cada aij<1 
es fácil asegurar que |Ai|<2 al menos. 

 

 
La expresión del genotipo se realizó generando imágenes de 5050 ×  píxeles a 
partir de una matriz de elementos binarios que indican la presencia o ausencia 
de una célula en una localidad determinada, dicha matriz puede ser expresada 
de la siguiente manera. 
 

5050501

15011

,,

,,

yxyx

yxyx

L

MM

K

 

 
El valor de cada elemento de la matriz puede ser 1 o 0, si es 1, la locación (x, y) 
de una contraparte gráfica contará con un píxel de un color distinto al del 
universo el cual será capaz de capturar alimento, un valor de 0 indica la 
ausencia de célula en una locación. 
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1,1

50,50 
Figura 6. Fenotipo de 2500 bits (cada cuadro es un bit debido a que puede adoptar sólo dos 

valores 1 o 0), construido en un entramado de elementos capaces de alojar células, los cuadros 
en negro indican la presencia de células. 

 
Para determinar que localidades deberán alojar una célula se obtienen cuatro 
transformaciones A1...A4  a partir del genotipo. Cada transformación está 
compuesta por seis números reales en un rango de –0.999 a 0.999, arreglados 
en una matriz de 2x2 (a11...a22 la transformación) y un vector de 1x2 (b1 y b2 
desplazamiento). 
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En cada iteración4 es utilizada una de las cuatro transformaciones antes 
descritas, la selección de dicha transformación es aleatoria y la probabilidad de 
elegir una en particular está dada por el valor porcentual del determinante de 
cada matriz. 

                                                 
4 Repetición de un proceso. 
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4
21

4
12

4
22

4
114

1
21

1
12

1
22

1
111

aaaaA

aaaaA

⋅−⋅=

⋅−⋅=

M  

 
En esta fórmula, el superíndice indica el número de transformación. 
Debido a que la sumatoria  será diferente de 1 en la mayoría de los conjuntos de 
transformaciones, es necesario normalizar las probabilidades para que el 
programa pueda escoger una de las cuatro para realizar la transformación. 
 
 
 

∑

∑

=

=

i
i

i
i

A
A

P

A
A

P

44

11

M  

 
 
Para cada iteración de la función se genera un número aleatorioΖ  entre 0 y 1 y 
se procede a seleccionar la transformación a ser utilizada de la siguiente 
manera. 
 

Si 43 =⇒>Ζ KP  
Si 32 =⇒>Ζ KP  
Si 21 =⇒>Ζ KP  
Si 11 =⇒<Ζ KP  

 
Donde K es el número de transformación Ak a ser utilizada. El superíndice 
indica el no. de transformación. 
 



 27 

Al inicio de la ontogenia se generan valores aleatorios para la primera 
coordenada (x, y), posteriormente estos son obtenidos mediante la iteración de 
la siguiente función. 
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Al inicio, se hace un estimado del dominio calculando los límites (xmin, xmax) y 
(ymin, ymax) para 1000 iteraciones. Durante el desarrollo, cada valor de (x, y) es 
forzado a permanecer dentro de los límites de 50×50 píxeles mediante la 
siguiente fórmula: 
 









−

−=
MinMax XX

XxInti 50min)(  









−

−=
MinMax YY

YyIntj 50min)(  

 
 
Se itera 4000 veces la función y se obtiene una morfología de píxeles, cada 
conjunto de transformaciones tiene su propio atractor y genera siempre la 
misma forma. 
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Figura 7. Algunos de los fenotipos obtenidos cuando se someten diferentes genotipos al 
algoritmo de expresión IFS. 
 
 
 
La morfología es almacenada en una matriz para su posterior manipulación y al 
mismo tiempo se cuentan el número de píxeles encendidos (“células”). 
 
Computacionalmente, los individuos son generados a partir de un objeto 
llamado Tmorph con las siguientes propiedades: 
 
 
   Class(TObject) 
       X,Y    : Single;                      // Posición calculada  
       P      : Array[1..NTrans] of Single;  // Probabilidad de c/transformación 
       Pk     : Array[1..NTrans] of Single;  // Probabilidad acumulada 
       MaxX,MaxY,MinX,MinY : Double;         // Límites del morfo 
       
       Constructor Create;                   // Crea el espacio para el morfo 
       Procedure   GetGen(Var Gen:TGenoma);  // Extrae las transformaciones del genoma 
       Procedure   Step;                     // Iteración sencilla 
       Function    Det(Var A:TMat):Single;   // Función que entrega el determinante de una matriz  
       Procedure   Onotgeny(Var Feno:TFeno); // Genera el morfo. 
    End; 

 
 

Movimiento 
 
Cada individuo transita por el universo describiendo una trayectoria Browniana 
modificada donde se asigna una dirección nueva igual a la dirección de 
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movimiento anterior con una variación de ángulo limitada a π/4 a cada lado 
(π/2 en total). 
 

π/2 π/2

 
Figura 8. Trayectoria browniana seguida por el individuo, a diferencia de un movimiento 
completamente aleatorio donde el desplazamiento promedio es casi nulo (parece estar vibrando 
en un solo lugar), la trayectoria browniana si presenta desplazamiento. 
 
  
y su centro no puede cruzar los límites, esto es, la posición resultante de su 
trayectoria se haya acotada por las coordenadas limítrofes del Universo. La 
orientación de los individuos no cambia durante toda su vida. No cuentan con 
sensores ni inteligencia que les permitan identificar y/o dirigirse a los lugares 
con mayor densidad de alimento ni capturar un píxel que se encuentre 
inmediatamente fuera de su cobertura, de tal manera que la capacidad para 
conseguir alimento depende únicamente de su forma, entre mayor sea el área 
con comida que barre el individuo en su desplazamiento, mayor es su capacidad 
para alimentarse. Con cada comida el individuo obtiene una cierta cantidad de 
energía, misma que puede ser modificada por el usuario y que es consumida a 
un ritmo determinado por el número de píxeles que compone cada individuo, 
los que tienen un mayor número de píxeles tienen un mayor gasto energético 
que los que tienen pocos. Esto ayuda a establecer un equilibrio entre tamaño y 
consumo que permite obtener morfologías no triviales de tal manera que un 
individuo con el máximo número de células (2500) formaría un cuadrado de 
50x50 células y tendría una gran eficiencia en la captación de alimento, pero lo 
consumiría a un ritmo muy acelerado lo cual representa una desventaja. 
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Reproducción 
 
Cuando un individuo acumula un número de comida proporcional al número de 
células con las que cuenta, éste se reproduce, generando un nuevo individuo 
con el mismo genoma (a menos que ocurra una mutación) y dividiendo la 
cantidad de alimento en partes iguales entre el padre y el hijo. El nuevo 
individuo aparece en la misma posición que el padre, pero debido al carácter 
azaroso del movimiento, siguen trayectorias distintas inmediatamente. 
 

produce
ATP

AATPSi Re⇒





>  

 
ATP es la cantidad de comida almacenada por el individuo.  
A es el área del individuo en número de píxeles. 
ATPrep es el inverso de la cantidad mínima de alimento por celda para 
reproducirse. Esto es, a mayores valores de ATPrep menor es la cantidad de 
alimento necesaria. El valor inicial es 1 (tanto alimento como área del 
individuo).  
 

Bicho Tipo 
 
Con el fin de comparar los patrones evolutivos de las poblaciones artificiales 
dotadas con uno u otro de los mecanismos de expresión genética propuestos se 
desarrollaron instrumentos informáticos que permiten el acceso al “registro 
fósil” el cual, cabe señalar, es completo tanto en tiempo como en individuos, es 
decir, se trabajó con el total de las características fenotípicas de cada individuo 
de la población a intervalos de tiempo muy pequeños para realizar el análisis 
filogenético. 
 
El Bicho tipo se construyó con la finalidad de tener una referencia 
representativa de todos los fenotipos de la población en un momento 
determinado, de esta manera se puede construir un Registro Fósil con 
individuos “promedio” de la población en diferentes tiempos. 
 
Debido a que la morfología de los individuos está constituida por la presencia o 
ausencia de células en las diferentes localidades de un arreglo matricial 
bidimensional y a que la naturaleza cerrada del universo en el que se lleva 
acabo la simulación permite encontrar a todos los individuos de una población 
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en cualquier momento, es posible calcular con precisión la probabilidad de 
encontrar una célula en una determinada localidad del arreglo matricial que 
conforma a los organismos artificiales, esto se logra mediante el uso de un 
algoritmo que recorre todas y cada una de las localidades del entramado celular 
de cada uno de los individuos existentes en un momento determinado de la 
simulación, la probabilidad de encontrar una célula determinada en la población 
está dada por el número de individuos que la comparten entre el número total de 
individuos. 
 

N
nPc yx =,  

 
Pc es la probabilidad de encontrar la célula [x, y]. 
 n es el número de individuos que comparten dicha célula. 
N es el numero total de individuos de la población.   
 
La construcción del Bicho Tipo se realizó a intervalos de Ticks establecidos por 
el usuario mediante el uso de un umbral de probabilidad preestablecido en 50%, 
pero que puede ser modificado en la GUI, si la probabilidad de encontrar una 
determinada célula es mayor al umbral establecido, entonces dicha célula 
existirá en el Bicho Tipo de lo contrario no. 
 

Si yxyx CélulaUmbralPc ,, ⇒>  Existe 
 

Esto se expresó Computacionalmente de la siguiente manera: 
 
Procedure TFormMain.CalcEvo; 
 
Var   I,Sum, 
      X,Y, 
      Max,Posi:Integer; 
 
begin 
   For Y:=-BSize2 to BSize2 Do   //Recorre todas las celulas 
      For X:=-BSize2 to BSize2 Do 
         Begin 
            Sum:=0; 
            For I:=1 to NBichos Do  //Recorre todos los bichos 
               If Pueblo[I].Feno[X,Y]<>0 Then  //Si la celula x,y existe 
                  Inc(Sum);    //incrementa el numero de bichos que la poseen 
            Evo[X,Y]:=Sum/NBichos;  // Calcula la probabilidad de aparecer para la 
         End;                       //celula x,y 
   SetLength(Tipos,High(Tipos)+2);  //Guarda registro fosil de Bichos tipo 
   Max:=FormEvo.Bar.Max;            //prepara el umbral para generar bicho tipo 
   Posi:=FormEvo.Bar.Max-FormEvo.Bar.Position; 
   For Y:=-BSize2 to BSize2 Do  //recorre todas las celulas para generar bicho tipo 
      For X:=-BSize2 to BSize2 Do 
         Begin 
            //escribe matriz de probabilidades 
            FormEvo.SG.Cells[X+BSize2+1,Y+BSize2+1]:=FloatToStr(Evo[X,Y]);             
            If Max*Evo[X,Y]>=Posi Then  //Si la probabilidad de la celula x,y > umbral 
               Tipos[High(Tipos)][X,Y]:=1 //pinta dicha celula en bicho tipo 
            Else 
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               Tipos[High(Tipos)][X,Y]:=0;//si no, no se pinta 
         End; 
   FormEvo.PBTipo.OnPaint(Self); 
   PBTipo.OnPaint(Self); 
 
end; 
 

Para las simulaciones hechas en este trabajo el intervalo para la creación de 
Bichos Tipo fue de 200 Ticks y el umbral de probabilidad de 50%. 
 

Gráficas de Disimilitud y Disimilitud Acumulada. 
 
Con la finalidad de visualizar la acumulación de cambios fenotípicos a través 
del tiempo y establecer así patrones evolutivos se generaron gráficas de 
Disimilitud y Disimilitud Acumulada entre los Bichos Tipo en intervalos de 
tiempo de 200 Ticks.  
 
Los datos utilizados para graficar  la Disimilitud se obtuvieron del programa 
Bichos mediante un algoritmo que evalúa las diferencias fenotípicas (arreglo de 
células) entre  Bichos Tipo temporalmente consecutivos. 
 

D de
2/

1,
ji

c
ji ATAT

N
Tipos

+
−=  

 
D  Es la proporción de similitud entre los Bichos Tipo i y j 

cN  Es el número de células que comparten los Bichos Tipo i y j 

ji ATAT ,   Son el número de células de los Bichos Tipo i y j respectivamente. 
 
La Disimilitud Acumulada para cada Tiempo se obtuvo mediante un algoritmo 
que suma las Disimilitudes de los Bichos Tipo consecutivos y las acumula con 
respecto al tiempo. 

ttt DDaDa += −1  
 
Da Es la Disimilitud Acumulada. 
D Es la Disimilitud. 
t Es el tiempo entre la generación de un Bichos Tipo y otro. 
 
Los valores de Disimilitud, Disimilitud Acumulada y Tiempo fueron 
organizados en una matriz de datos de la siguiente forma: 
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nnn DaDt

DaDt
MMM

111

 

 
 
Para la generación de las graficas los datos fueron exportados en una archivo de 
formato *.csv (Coma Separated Values) para ser procesados en Microsoft© 
Excel 2000. 
 
 
 
 
 

Tiempo Disimilitud Disimilitud Acumulada 
200 0.01 0.1 
400 0.015 0.115 
600 0.024 0.139 
800 0.015 0.154 

1000 0.1 0.254 
1200 0.12 0.374 
1400 0.23 0.604 
1600 0.19 0.794 
1800 0.01 0.804 
2000 0.013 0.817 
2200 0.038 0.855 
2400 0.45 1.305 

Tabla 1. Ejemplo de las tablas de Excel obtenidas con el Programa Bichos. 

Para graficar los datos se elaboro un formato personalizado de gráficos de Excel 
en el que se incluyen dos ejes “y”, el izquierdo para Disimilitud y el derecho 
para Disimilitud Acumulada, mientras que el tiempo es expresado en el eje “x”. 
A continuación se muestra un ejemplo de una gráfica de Disimilitud y 
Disimilitud Acumulada con los datos de la Tabla 1. 
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Figura 9. Gráfica de Disimilitud y Disimilitud Acumulada, el eje “y” de la izquierda representa 

la Disimilitud entre dos Bichos Tipo consecutivos temporalmente, mientras el de la derecha 
incorpora los valores de Disimilitud Acumulada, el eje “x” representa el tiempo. Es posible 

observar la aceleración de la acumulación de cambios fenotípicos en los tiempos en los que la 
Disimilitud alcanza picos máximos, en estos tiempos la pendiente de la Disimilitud Acumulada 

aumenta como resultado de una mayor aportación a la acumulación de cambios. 

 
Gradualismo y discontinuidad 

 
Las gráficas de Disimilitud Acumulada permiten establecer patrones evolutivos 
debido a que en ellas se expresa el cambio fenotípico de una población a través 
del tiempo, en ellas es posible observar la presencia o ausencia de cambios 
fenotípicos así como su magnitud en un determinado intervalo. 
 
Patrón gradualista. 
 
Un patrón gradualista se puede definir como un comportamiento evolutivo en el 
cual la Disimilitud Acumulada crece por medio de pequeños y continuos 
cambios en el registro fósil a través del tiempo. A continuación se muestra una 
tabla con valores de Disimilitud Acumulada que generan un comportamiento 
gradual, así como la grafica obtenida. 
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Figura 10 Patrón evolutivo gradual, se puede observar que la Disimilitud no difiere mucho 

entre dos Bichos tipo consecutivos y que la Disimilitud Acumulada graficada con respecto al 
tiempo genera una pendiente casi continua. 

 
Este tipo de gráficas indican un cambio gradual de las poblaciones con respecto 
al tiempo ya que no presentan repentinos aumentos de la Disimilitud que se 
vean reflejados en la grafica de Disimilitud Acumulada, este tipo de cambio 
evolutivo se da de una manera similar a la propuesta por la TSE, ya que los 
cambios se van acumulando lentamente a través del tiempo. [3] 
 
Patrón Discontinuo. 
 
Los patrones discontinuos se caracterizan por la aparición de series con 
considerables aumentos de la Disimilitud entre Bichos Tipo consecutivos que se 
ven reflejados en la grafica de Disimilitud Acumulada, la continuidad de las 
pendientes en este tipo de gráficas se ve interrumpida por aumentos abruptos de 
la Disimilitud. 
 

Disimilitud Acumulada 

0.0013 0.0013 
0.0016 0.0023 
0.0015 0.0032 
0.0014 0.004 
0.001 0.0044 

0.0015 0.0053 
0.0015 0.0062 
0.0016 0.0072 
0.0015 0.0081 
0.0012 0.0087 
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Figura 11. Patrón evolutivo discontinuo, se observa un aumento repentino de la Disimilitud 
(Celdas marcadas con negrita en la tabla de arriba) lo cual produce una discontinuidad en la 

pendiente de la gráfica de Disimilitud Acumulada. 

 
La aparición de este tipo de gráficas indica un comportamiento evolutivo a 
“Saltos”, parecido al propuesto por la TEP.[6] 

 
Gráficas de Promedio de Células. 

 
Con la finalidad de observar la respuesta adaptativa de las poblaciones se 
obtuvo una tabla en formato *.csv del programa Bichos en la que se incluyen el 
numero promedio de células en la población y la cantidad energética del 
alimento a diferentes tiempos. 
 
Los datos obtenidos fueron procesados en Microsoft© Excel 2000 para la 
generación de las graficas, estas están constituidas por dos ejes “y” en los que se 
grafican los valores de cantidad de energía por unidad de alimento y el numero 
promedio de células en la población, el tiempo esta representado en el eje “x”. 
 
 
 

DisimilitudAcumulada 

0.0012 0.001 
0.001 0.0022 
0.009 0.0032 
0.01 0.0122 
0.02 0.0222 
0.019 0.0422 
0.018 0.0612 
0.009 0.0792 
0.001 0.0882 
0.001 0.0892 

0.0013 0.0902 
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Figura 12. En esta gráfica se observa una disminución gradual de la energía contenida en el 

alimento (línea azul) con respecto al tiempo y la respuesta adaptativa en el numero promedio de 
células (línea roja). En este ejemplo el numero promedio de células cae como consecuencia de 
que la cantidad de energía disponible en el universo disminuye ya que el consumo de energía 

por parte de los organismos esta determinado en función de su numero de células. 
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Resultados 
 
Se llevó a cabo una serie de 20 simulaciones en el Programa “Bichos” en una 
computadora IBM compatible con un procesador Intel Celeron® de 2.2 GHz 
con una memoria RAM de 256 MB bajo el sistema operativo Windows XP 
Profesional versión 2002. El diseño experimental constó de cuatro modelos de 
poblaciones artificiales diferenciados por el tipo de expresión genética y la 
variación en la presión ejercida por el ambiente a través del tiempo. Se 
realizaron cinco repeticiones para cada modelo poblacional y se observaron los 
patrones evolutivos de cada una mediante la graficación de la Disimilitud 
Acumulada  a través del tiempo. 
 
 

Modelo 
Poblacional 

Expresión 
genética 

Presión 
ambiental 

Número de 
Repeticiones 

1 Simple No 5 
2 IFS No 5 
3 Simple Gradual 5 
4 IFS Gradual 5 
5 Simple Drástico 5 
6 IFS Drástico 5 

Tabla 1 Modelos poblacionales para el diseño experimental. 

 
La presión ambiental fue aumentada en cuatro de los modelos mediante la 
disminución del contenido energético en el alimento, reduciendo el número de 
células soportadas por unidad de alimento y aumentado el número de partículas 
de comida necesarias para reproducirse. Al inicio de las simulaciones en las que 
se ejerció presión ambiental a las poblaciones se comenzó en el Tick 0 con una 
cantidad de energética de 500ATP/Partícula de Alimento y se concluyó en el 
Tick 50,000 con un valor de 100ATP/Partícula de Alimento. 
 
Las condiciones iniciales del sistema fueron las mismas para todos los modelos, 
se eligieron de tal manera que los ambientes creados por éstas no representaran 
presión selectiva para la mayoría de los fenotipos generados mediante los dos 
sistemas de expresión genética propuestos. 
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El número de ciclos por unidad de comida, el ATP por unidad de comida, el 
número de ciclos para la emergencia de comida y la comida generada 
determinan la cantidad de energía disponible en el sistema. El tamaño/comida  
para replicarse determina la cantidad de energía necesaria para que un 
individuo se reproduzca en función de su número de células. La tasa de 
mutación y el número de mutaciones determinan la frecuencia de mutaciones en 
la población. 

Ciclos por Unidad de Comida 5 
ATP por Unidad de Comida 500 

Ciclos para la Emergencia de Comida 1 
Comida Generada 30 

Tamaño/Comida para Replicarse 1 
Tasa de Mutación 5 

Numero de mutaciones 1 

Tabla 2. Parámetros iniciales preestablecidos para las simulaciones. 

Modelo 1.  
 
Poblaciones con expresión de información genética simple no sometidas a 
presión ambiental. 
 
Se realizaron cinco repeticiones con este modelo de población, cada simulación 
se inicio con la generación de un individuo de genoma aleatorio y se dejó correr 
durante 50,000 Ticks, las condiciones ambientales en este modelo no fueron 
alteradas durante todo el tiempo que duró la simulación siendo ajustadas al 
inicio de la simulación con los parámetros preestablecidos (Tabla 2). 
 
Se obtuvieron los siguientes resultados: 
 

  Disimilitud Máxima Disimilitud Acumulada Máxima Tasa de Evolución 

Repetición 1 2.04 2.346 0.002258356 
Repetición 2 8.481 4.916 0.011538607 
Repetición 3 4.014 5.424 0.024972977 
Repetición 4 3.03 2.53 0.005946198 
Repetición 5 3.114 1.7 0.001271294 

Tabla 3. Resultados de del modelo 1. 
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Repetición 1. 
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Repetición 2. 
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Repetición 3. 
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Repetición 4. 
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Repetición 5. 
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Modelo 2.  
 
Poblaciones con expresión de información genética IFS no sometidas a presión 
ambiental. 
 

  Disimilitud Máxima Disimilitud Acumulada Máxima Tasa de Evolución 

Repetición 1 50 16.056 0.04638219 
Repetición 2 92.592 20.49 0.045057315 
Repetición 3 2.883 3.143 0.022982635 
Repetición 4 52.941 12.642 0.047439249 
Repetición 5 8.635 6.429 0.022899806 
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Repetición 2. 
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Repetición 3. 
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Repetición 4. 
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Repetición 5. 
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Modelo 3. 
 
Poblaciones con expresión de información genética simple sometidas a un 
aumento gradual de la presión ambiental. 
 
Se realizaron cinco repeticiones con este modelo poblacional, cada simulación 
se inició con la generación de un individuo de genoma aleatorio y se dejó correr 
durante 50,000 Ticks, las condiciones ambientales en este modelo fueron 
ajustadas al inicio como lo indica la Tabla 2 y durante el tiempo de la 
simulación se disminuyó gradualmente la cantidad de ATP contenida en el 
alimento a una tasa de 1ATP/100 Ticks, aumentando así gradualmente el 
número de comidas necesarias para no morir y reproducirse.  
 
La disminución de la cantidad de energía se llevó acabo gradualmente en este 
modelo, se comenzó con un valor de 500ATP/Alimento y se disminuyó una 
unidad cada 100 Ticks de la simulación hasta llegar al Tick 40,000 con un 
contenido energético de 100ATP/Alimento. A partir de este punto no se 
disminuyó más la energía contenida en el alimento, debido a que la mayoría de 
los fenotipos no son capaces de sobrevivir con menos de esta cantidad de 
energía, la siguiente gráfica muestra el cambio en la cantidad de energía a 
través de la historia de la simulación. 
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  Disimilitud Máxima Disimilitud Acumulada Máxima Tasa de Evolución 

Repetición 1 12.834 12.708 0.0287 
Repetición 2 21.6 20.352 0.0366 
Repetición 3 22.869 6.341 0.0299 
Repetición 4 14.884 9.138 0.0247 
Repetición 5 24.352 24.336 0.0344 
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Repetición 2. 
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Repetición 3. 
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Repetición 4. 
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Repetición 5. 
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Modelo 4.  
 

Poblaciones con expresión de información genética IFS sometidas a un 
aumento gradual de la presión ambiental. 
 
Se realizaron cinco repeticiones con este modelo poblacional, cada simulación 
se inició con la generación de un individuo de genoma aleatorio y se dejo correr 
durante 50,000 Ticks, las condiciones ambientales en este modelo fueron 
ajustadas al inicio como lo indica la Tabla 2 y durante el tiempo de la 
simulación se disminuyó gradualmente la cantidad de ATP contenida en el 
alimento a una tasa de 1ATP/100 Ticks.  
 
La disminución de la cantidad de energía se llevó acabo gradualmente en este 
modelo, se comenzó con un valor de 500ATP/Alimento y se disminuyó una 
unidad cada 100 Ticks de la simulación hasta llegar al Tick 40,000 con un 
contenido energético de 100ATP/Alimento. 
 
 
 

  Disimilitud Máxima Disimilitud Acumulada Máxima Tasa de Evolución 

Repetición 1 10.965 3.159 0.0243 
Repetición 2 94.475 10.943 0.0481 
Repetición 3 86.046 15.56 0.0464 
Repetición 4 25.263 5.883 0.0206 
Repetición 5 91.071 3.6853 0.04576 
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Repetición 2. 
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Repetición 3. 
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Repetición 4. 
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Repetición 5. 
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Modelo 5.  
 

Poblaciones con expresión de información genética simple sometidas a 
aumentos drásticos de presión ambiental. 
 
 
Se realizaron cinco repeticiones con este modelo poblacional, cada simulación 
se inició con la generación de un individuo de genoma aleatorio y se dejó correr 
durante 50,000 Ticks, las condiciones ambientales en este modelo fueron 
ajustadas al inicio como lo indica la Tabla 2 y posteriormente se disminuyó 
gradualmente la cantidad de ATP contenida en el alimento a una tasa de 
100ATP/10,000 Ticks, aumentando así gradualmente el número de comidas 
necesarias para no morir y reproducirse.  
 
 
La disminución de la cantidad de energía se llevó acabo mediante largos 
periodos sin cambios seguidos de una disminución más o menos drástica de la 
cantidad de ATP contenida en las partículas de alimento, la siguiente tabla 
muestra el cambio en la cantidad de energía a través de la historia de la 
simulación.  
 

Tiempo ATP 
Tick 0 500 

Tick 10,000 400 
Tick 20,000 300 
Tick 30,000 200 
Tick 40,000 100 

Tabla 4. Disminución de la cantidad de ATP en el alimento. 

 
  Disimilitud Máxima Disimilitud Acumulada Máxima Tasa de Evolución 

Repetición 1 30.097 12.11 0.033593161 
Repetición 2 39.12 2.64 0.000126897 
Repetición 3 40.932 15.567 0.038200184 
Repetición 4 46.044 12.23 0.036768787 
Repetición 5 15.83 11.57 0.031945471 
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Repetición 2. 
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Repetición 3. 
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Repetición 4. 
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Repetición 5. 
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Modelo 6.  
 

Poblaciones con expresión de información genética IFS sometidas a aumentos 
drásticos de presión ambiental. 
 

  Disimilitud Máxima Disimilitud Acumulada Máxima Tasa de Evolución 

Repetición 1 82.75 7.252 0.048448865 
Repetición 2 99.17 12.136 0.032797815 
Repetición 3 81.81 18.116 0.050505051 
Repetición 4 15.33 4.307 0.033670034 
Repetición 5 26.712 11.84 0.031631191 
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Repetición 2. 
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Repetición 3. 
 

Acumulación de cambios fenotípicos

0

0.2

0.4

0.6

0.8

1

Tick 0 Tick 10000 Tick 20000 Tick 30000 Tick 40000

Tiempo

D
is

im
ili

tu
d

0

5

10

15

20

D
is

im
ili

tu
d 

A
cu

m
ul

ad
a

 

Promedio de células

0
100
200
300
400
500
600

Tick 2500 Tick
10000

Tick
17500

Tick
25000

Tick
32500

Tick
40000

Tiempo

A
TP

/A
lim

en
to

0

50

100

150

200

250

Pr
om

ed
io

 d
e 

cé
lu

la
s

 



 71 

Repetición 4. 
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Repetición 5. 
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Comparativo entre los diferentes modelos 
 
Se encontró una tendencia general en los modelos que incluyen una expresión 
genética IFS a tener valores altos de Disimilitud Máxima, mientras que los 
modelos de expresión simple no presentaron grandes saltos.  
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Figura 1. Disimilitud Máxima en los diferentes modelos. 

 
 
Por otra parte, la Disimilitud Acumulada Máxima alcanzo valores ligeramente 
mas altos en los modelos dos y tres, siendo el modelo uno, el que acumulo 
menos cambios. 
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Acumulada Máxima
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Figura 2. Disimilitud Acumulada máxima en los diferentes modelos. 

Por ultimo, la Tasa Evolutiva alcanzo sus mayores valores en los modelos con 
expresión genética IFS 
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Figura 3. Tasa Evolutiva máxima en los diferentes modelos. 
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Análisis de resultados 
 
Modelo 1. Poblaciones con expresión de información genética simple no 
sometidas a presión ambiental. 
 
En este modelo la Disimilitud máxima encontrada entre dos Tipos 
históricamente consecutivos fue de 8.481%, siendo éste el menor valor en esta 
categoría en comparación con las otras poblaciones, mientras que la Disimilitud 
Acumulada máxima alcanzó un total de 5.424 siendo este modelo el que menos 
variación fenotípica presentó. La tasa evolutiva máxima encontrada en las cinco 
repeticiones fue de 0.0249 Cambios/Tick, la cual es la más baja con respecto a 
los otros modelos. 
 
Los patrones evolutivos en este modelo se caracterizan por poblaciones que 
varían muy poco a través del tiempo y acumulan gradualmente cambios con la 
tendencia general a aumentar el número promedio de células, las gráficas de 
Disimilitud Acumulada muestran que los cambios fenotípicos se acumulan de 
manera gradual durante la historia de la simulación sin presentar 
discontinuidades drásticas, es decir, el cambio evolutivo se da mediante la 
acumulación de pequeñas variaciones y en apariencia está dirigido por la 
selección natural, ya que hay una tendencia general en todas las repeticiones 
realizadas a que las poblaciones aumenten su número promedio de células, lo 
cual sugiere que la aparición de una mutación que genere un individuo con un 
número ligeramente mayor de células y que aumente el área de captura de 
alimento de este, le dará mayores probabilidades de reproducirse en un 
ambiente como este. 
 
Modelo 2. Poblaciones con expresión de información genética IFS no 
sometidas a presión ambiental. 
 
La mayor Disimilitud entre Tipos consecutivos en las repeticiones realizadas 
fue de 92.59%, este valor representa un cambio en el que sólo permaneció el 
7.4% de coincidencias fenotípicas entre dos Tipos separados por un lapso de 
200 Ticks, lo cual indica una discontinuidad en el registro fósil, la máxima 
Disimilitud Acumulada registrada en este modelo fue de 20.49, siendo uno de 
los modelos con mayor acumulación de cambios. La mayor tasa de evolución 
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calculada para este modelo fue de 0.0474 Cambio/Tick, siendo una de las 
mayores encontradas entre los diferentes modelos. 
 
Las gráficas de Disimilitud Acumulada muestran saltos abruptos en los que el 
fenotipo promedio cambia de manera drástica en un lapso reducido de tiempo, 
se puede observar en las gráficas que estas discontinuidades son provocadas por 
cambios bruscos que en este modelo están acompañados, por lo general, de un 
aumento repentino del promedio de células en las poblaciones. Este 
comportamiento indica la aparición de mutantes fenotípicamente muy 
diferentes al organismo que les dio origen, lo cual es atribuible al mecanismo de 
expresión genética IFS. Cuando aparece un individuo con un mayor número de 
células distribuidas de tal manera que le permiten capturar más alimento en un 
ambiente como este (alto contenido de energía en el alimento), tiene una mayor 
probabilidad de reproducirse y eventualmente puede llegar a ser más abundante 
y sustituir a otros fenotipos, siendo de esta manera que este tipo de poblaciones 
evolucionan mediante selección natural. 
   
Modelo 3. Poblaciones con expresión de información genética simple sometidas 
a un aumento gradual de la presión ambiental. 
 
La Disimilitud máxima encontrada entre dos Tipos históricamente consecutivos 
fue de 24.352%, valor que representa un cambio moderado en comparación con 
los otros modelos, por otra parte, la Disimilitud Acumulada máxima fue de 
24.336, siendo este el valor más alto encontrado en todas las simulaciones 
realizadas, lo cual representa que este modelo acumula la mayor cantidad de 
cambios, aunque en su mayoría son pequeños. La tasa evolutiva más alta 
encontrada en este modelo fue de 0.0366 Cambios/Tick, valor muy similar al 
del Modelo 5, en el cual se utiliza el mismo tipo de expresión genética y hay 
aumento de presión ambiental. 
 
Las gráficas de Disimilitud Acumulada en este modelo muestran cambios en el 
ángulo de la  pendiente, lo cual indica una aceleración de la acumulación de 
cambios fenotípicos del Tipo, esto parece indicar la sustitución gradual de un 
Tipo por otro en función de la selección natural, el número de células promedio 
de las poblaciones en este modelo no parece seguir ningún patrón de aumento o 
disminución. 
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Modelo 4. Poblaciones con expresión de información genética IFS sometidas a 
un aumento gradual de la presión ambiental. 
 
La mayor Disimilitud entre Tipos históricamente consecutivos encontrada para 
este modelo fue de 94.475%, este valor representa una gran discontinuidad en el 
registro fósil ya que indica un cambio drástico en el fenotipo promedio de la 
población en un lapso muy pequeño en comparación con el tiempo que dura la 
simulación. La Disimilitud Acumulada máxima alcanzó un total de 15.56, este 
valor indica una acumulación moderada de cambios en comparación con otros 
modelos, sobre todo con aquellos de expresión genética simple, los cuales 
tienden a acumular cambios muy pequeños pero de manera constante. La mayor 
tasa de evolución calculada para este modelo fue de 0.0481 Cambios/Tick, 
siendo la segunda más alta encontrada en los diferentes modelos. 
 
El comportamiento evolutivo de este modelo se caracteriza por poblaciones que 
permanecen estables con un fenotipo durante largos periodos de tiempo después 
de los cuales se encuentran picos en el valor de Disimilitud que pueden llegar a 
ser de más de 90%, es decir, en un lapso pequeño de tiempo es posible que el 
fenotipo promedio de la población cambie en una proporción en la que sólo 
conserve 10% de sus características. El promedio de células en la población 
tiende a caer después de un pico en la Disimilitud, esto indica que un fenotipo 
poco frecuente en la población, con una menor cantidad de células que el 
promedio, repentinamente se vuelve más abundante como resultado de la 
selección natural debido a que en este modelo la cantidad de energía va 
disminuyendo continuamente aquellos fenotipos con un menor requerimiento 
energético (menos células) pueden tener más oportunidades de reproducirse y 
eventualmente sustituir por completo a otro fenotipo.  

 
Modelo 5. Poblaciones con expresión de información genética simple sometidas 
a aumentos drásticos de presión ambiental. 
 
Para este modelo la máxima Disimilitud encontrada entre dos Tipos fue de 
46.044, el mayor valor para una población con expresión genética simple y 
representa una discontinuidad moderada en el registro fósil en un intervalo de 
200 Ticks. La acumulación de cambios en el fenotipo promedio fue 
representada con un valor de Disimilitud Acumulada máxima de 15.567, valor 
moderado en comparación con el modelo 3, en el cual se utiliza el mismo 
mecanismo de expresión genética pero con un aumento gradual de la presión 
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ambiental. La tasa evolutiva máxima encontrada en las cinco repeticiones fue 
de 0.0382 Cambios/Tick, la cual es muy similar a la del modelo 3. 
 
En este modelo se encuentran pendientes irregulares en las gráficas de 
Disimilitud Acumulada, incluso se encuentran algunos escalones que indican 
una aceleración en el cambio del fenotipo promedio, estos escalones o cambios 
de pendiente indican la sustitución de un fenotipo por otro y se observan 
frecuentemente después de un cambio drástico en la presión ambiental 
 
Modelo 6. Poblaciones con expresión de información genética IFS sometidas a 
aumentos drásticos de presión ambiental. 
 
En este modelo se encontró una Disimilitud máxima de 99.17, la mayor de 
todos los modelos propuestos, este valor indica que un fenotipo fue sustituido 
por otro con el que sólo comparte menos del 1% de sus características en un 
lapso de 200 Ticks, este fenómeno de sustitución drástica de fenotipos se puede 
explicar por la muerte repentina de la mayoría de los individuos con el fenotipo 
dominante como resultado del aumento de la presión ambiental y el aumento de 
la frecuencia del nuevo fenotipo debido a la disminución de la competencia por 
alimento. Aun que la Disimilitud máxima se encontró en este modelo, la 
Disimilitud Acumulada máxima no fue la mayor, ésta obtuvo un valor de 
18.116, este valor en combinación con el de Disimilitud indican la presencia de 
pendientes muy suaves seguidas de cambios drásticos. La tasa de evolución fue 
la mayor encontrada en todas las simulaciones realizadas, alcanzando un valor 
de 0.0505. 
 
Los patrones evolutivos en este modelo siguen tendencias parecidas a las del 
modelo 4, periodos de estabilidad seguidos de cambios repentinos de las 
frecuencias fenotípicas como consecuencia de la muerte o disminución de la 
tasa de reproducción de un fenotipo y el aumento de la frecuencia de otro que 
posteriormente lo sustituirá, siendo la magnitud del cambio de pendiente en la 
gráfica de Disimilitud Acumulada el indicador de la rapidez con la que esto 
ocurre. 
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Conclusiones 
 
Se compararon las tendencias evolutivas de los modelos de población incluidos 
en este trabajo tomando en cuenta los patrones de cambio fenotípico a través del 
tiempo presentes en los diferentes modelos, estos patrones se observaron en las 
gráficas de Disimilitud Acumulada y expresan la magnitud del cambio 
fenotípico con respecto al tiempo, entre mayor sea la magnitud del cambio 
evolutivo en un intervalo determinado de tiempo, mayor será la pendiente de la 
función  en el segmento correspondiente a dicho intervalo. Al comparar las 
diferencias en las formas generales de las gráficas de Disimilitud Acumulada de 
las diferentes poblaciones fue posible establecer patrones evolutivos graduales o 
discontinuos para los diferentes modelos. 
 
En los modelos con expresión de información genética simple se observa un 
cambio gradual y muy pequeño durante toda la simulación, se caracterizan por 
tener pocos y generalmente pequeños aumentos del ritmo de evolución, en 
ocasiones se ve reflejada la acción de la selección natural en el número 
promedio de células por individuo, dependiendo de la morfología del primer 
individuo y el tipo de presión ambiental al que se someta la población, es 
posible observar pequeños ascensos o descensos del promedio de células como 
una respuesta adaptativa, este tipo de evolución gradual concuerda con lo 
propuesto por la TSE, la cual establece que el cambio evolutivo se produce de 
manera gradual por la acumulación de pequeños cambios en las frecuencias 
fenotípicas de las poblaciones dirigidos por la selección natural. 
 
Por otra parte, los modelos con mecanismos de expresión genética IFS 
muestran periodos con pendientes poco pronunciadas que indican la ausencia de 
cambios fenotípicos, seguidos de pendientes que pueden llegar casi hasta 90º 
que indican un cambio drástico del fenotipo promedio, como resultado de 
discontinuidades en el registro fósil. Se observa también que el cambio 
evolutivo está dirigido por la selección natural, ya que el promedio de células 
de las poblaciones cambia marcadamente en función de la presión ambiental, es 
decir, en ambientes ricos en alimento el fenotipo tiende a ser más robusto, 
mientras que en ambientes pobres el número de células tiende a disminuir. La 
ausencia de cambios fenotípicos durante largos periodos de tiempo seguidos de 
cambios drásticos indican una tendencia evolutiva comparable con el modelo de 
macroevolución propuesto en la TEP.[6] 



 80 

 
Se estableció que la magnitud con la que actúa la selección natural sobre una 
población depende de la presión ambiental ejercida sobre esta, se encontraron 
diferencias marcadas en la magnitud del cambio evolutivo entre los modelos 
sometidos a presión ambiental y los que no, siendo mayor este cambio en 
aquellos modelos en los que se incluyeron aumentos de la presión ambiental a 
través del tiempo. En un ejemplo biológico este fenómeno se ha observado en 
casos como el melanismo industrial de Lepidópteros en el que la presión 
ambiental aumenta de manera drástica al cambiar el color de los árboles y hacer 
más evidentes estos insectos para las aves que se alimentan de ellos, dando 
como resultado un cambio rápido de la población. [19] 
 
Se observó la sustitución del fenotipo dominante, este fenómeno ocurre cuando 
existe un fenotipo predominante en la población y otro en una proporción 
menor, si el fenotipo que se encuentra con menor frecuencia en la población 
repentinamente es más favorecido por el ambiente, comenzara a reproducirse 
más rápidamente y aumenta su número consumiendo el alimento lo que 
provoca la eventual extinción del otro fenotipo, este fenómeno se observó hasta 
tres veces en una misma repetición en las poblaciones con expresión genética 
IFS. 
 
En comparación con los modelos de expresión genética simple en los que cada 
gen esta “mapeado” directamente con una sola característica fenotípica, en el 
modelo de expresión IFS existe una expansión de información y no se puede 
hablar de un mapeo uno a uno entre el genotipo y el fenotipo, esta relación no 
lineal se encuentra presente en los sistemas biológicos debido a que las 
secuencias de nucleótidos en el material genético producen secuencias de 
aminoácidos, pero no contienen las instrucciones para arreglarlos 
tridimensionalmente para conformar las proteínas y mucho menos para 
organizarlas y generar sistemas vivos, esta aparente ganancia de información se 
da durante el desarrollo mediante la aplicación de leyes fisicoquímicas. El 
mecanismo de expresión genética IFS fue implementado con la finalidad de 
simular de una manera generalizada el efecto de la morfogénesis sobre el 
proceso evolutivo. 
 
El efecto que este modelo de desarrollo ontogenético expansor de información 
tuvo sobre las poblaciones en las que se implementó fue la aparición de 
discontinuidades en el gradualismo del proceso evolutivo, esto se debe a que el 
mecanismo que regula la generación del fenotipo a partir del genotipo es 
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susceptible a entregar variaciones fenotípicas importantes a partir de errores en 
la copia del material genético como consecuencia de la expansión de 
información ocurrida durante la ontogenia, es decir, si durante la reproducción 
de un individuo ocurre una mutación en el genoma del descendiente, este puede 
ser morfológicamente muy diferente al organismo que le dio origen. La 
aparición de este tipo de mutantes tiene como consecuencia una mayor 
probabilidad de encontrar individuos con derivaciones morfológicas en la 
población y esta diversidad acentúa el efecto de la selección natural siendo 
posible observar en un intervalo pequeño de tiempo el fenómeno de sustitución 
del fenotipo dominante. 
 
Las observaciones realizadas en este trabajo son exclusivas para sistemas con 
reproducción asexual, sugieren que la posesión de un mecanismo de desarrollo 
tiene como consecuencia un tipo de evolución similar al propuesto en la TEP 
por Gould y Eldredge, al menos en los sistemas haploides. Por otra parte, se 
podría esperar que en los sistemas no haploides el efecto de las mutaciones se 
vea atenuado debido a la existencia de los alelos, que pueden ser vistos como 
“copias de seguridad” de un gen (no necesariamente son copias exactas pero sí 
son genes que ya existen en la población), impidiendo de esta manera una 
derivación morfológica drástica del fenotipo cuando ocurre una mutación en el 
genotipo como consecuencia de que la mutación estará presente solo en un alelo 
mientras que el otro se puede expresar de manera normal, disminuyendo así el 
efecto de las mutaciones, de ser cierto esto se puede explicar que los 
organismos de reproducción sexual evolucionen de manera gradual, debido a 
que la selección natural actúa sobre el fenotipo, el cual al ser derivado de un 
sistema que posee información genética por duplicado tendría menor 
probabilidad de expresar fenotípicamente las mutaciones ocurridas en el 
genoma y generar individuos con diferencias morfológicas importantes.  
 
Algunas teorías de especiación sugieren que el aislamiento reproductivo de las 
poblaciones es un factor determinante para la generación de nuevas especies, 
como consecuencia de este aislamiento se puede generar un alto nivel de 
endogamia en la población, teniendo como resultado que la aparición de una 
mutación en un gen se pueda difundir en la población y eventualmente debido 
al alto grado de endogamia se pueden generar individuos con su par de alelos 
mutados y al no tener la “copia de seguridad” del gen original, el nuevo gen 
será expresado en su totalidad y puede generar una derivación importante del 
fenotipo original, lo cual podría resultar en una malformación o una enfermedad 
severa, pero también podría tener una importante ventaja reproductiva, la 
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selección natural se encargaría de eliminar de la población a aquellos individuos 
enfermos y de aumentar la frecuencia de aquellos con alguna ventaja 
reproductiva. Esta aparición de variantes fenotípicas drásticas se ha observado 
en el aislamiento reproductivo inducido por el hombre en especies domésticas, 
e incluso en él mismo, tal es el caso de la hemofilia en las mujeres de la realeza 
y otros tipos de enfermedades producidas por la cruza entre familiares. 
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Anexo 1. 
 
El IFS (Iterated Function System) es un lenguaje de geometría fractal cuyos 
elementos son transformaciones matemáticas y algoritmos computacionales, en 
informática se han utilizado para codificar imágenes de un alto grado de 
complejidad con una mínima cantidad de información.  
 
La idea central del IFS es tomar un punto P y copiarlo en otra localidad 
determinada por una transformación lineal del plano (se fija un nuevo sistema 
de coordenadas relativo al primero) y repetir la operación con el nuevo punto 
una y otra vez para generar una imagen fractal. A diferencia de otros tipos de 
fractales como los conjuntos de Mandelbrot o Julia en los que no es posible 
deducir a partir del atractor (imagen) el conjunto que los genera, el uso de IFS 
permite mediante el uso de varias trasformaciones del plano generar imágenes 
como helechos, árboles y hasta rostros humanos.    
 

Origina Escalar Deformar

Rotar Reflejar

 
 

Diferentes tipos de transformación lineal del plano. 
 
Para cualquier punto P, una transformación lineal F puede ser representada con 
respecto a un determinado sistema de coordenadas por una matriz de 2x2. 
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Transformación lineal de un plano, se fija un nuevo sistema de coordenadas a partir de uno previo mediante el uso de 
los coeficientes de una matriz de 2x2. 
 
 
A la matriz de transformación lineal se suma un vector de desplazamiento, de 
tal manera que la ubicación de un punto está determinada por seis números. 
 









f
e

dc
ba

 

 
Por lo tanto si ( )yxP ,=  y ( ) ( )vuPw ,=  entonces 
 

.
,

fdycxv
ebyaxu

++=
++=

 

 
 
 



 85 

Apéndice A 
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