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Introduccion

La uniformidad que presenta el codigo genético en todos los organismos
sugiere que la vida tuvo un origen Unico y que todas las formas actuales se
derivan de un arreglo primitivo de compuestos organicos capaz de
autoreplicarse. La existencia de la gran diversidad bioldgica asi como la
relacion presente entre la morfofisiologia de los organismos y el ambiente en el
que habitan han llevado a la biologia a postular teorias evolutivas que tratan de
explicar este fendmeno, entre las que se destacan: La Teoria Sintética de la
Evolucién y la Teoria de los Equilibrios Puntuados. [3]

En las décadas de los afios 1930 y 1940 los trabajos de Dobzhansky, Mayr,
Simpson y Huxley sentaron las bases para la formulacion de la Teoria Sintética
de la Evolucién, tomando como punto de partida el principio de seleccion
natural propuesto por Darwin y Wallace en la segunda mitad del siglo XIX, la
TSE desechd 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 especiacion, la TSE propone que el surgimiento de nuevas especies
es un proceso gradual y continuo, resultado de la acumulacion de cambios en
las frecuencias alelicas de una poblacion y que dichos cambios estan dirigidos
por la seleccion natural de los individuos en una poblacion, la aparicion de
variaciones entre los individuos es explicada mediante las mutaciones en el
material genético. [19], [3]

En 1972 Gould y Eldredge postularon la Teoria de los Equilibrios Puntuados
con la finalidad de explicar las discontinuidades morfologicas encontradas por
los paleontologos en el registro fosil. La TEP sugiere que el cambio evolutivo
se lleva acabo por medio de la seleccion natural actuando sobre las especies (no
sobre los individuos como propone la TSE) y tiene una naturaleza episddica, se
consider6 que la ausencia de formas intermedias entre una y otra especie fosil
se debe a que la evolucion no es un proceso gradual sino que ocurre en un corto
periodo de tiempo que consideran, debe ser de alrededor de cien mil afos,
después de esto las especies permanecen sin cambios durante millones de afios
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 bioquimicos de expresion y regulacion
de los genes, asi como los efectos sobre el tipo y numero de fenotipos posibles a
partir de un estado evolutivo. Una vision holistica deberia incluir no solo el
efecto de los mecanismos de seleccion sobre el fenotipo, ademas debe
contemplar la manera en que los mecanismos moleculares intervienen en la
definicion de las rutas evolutivas. Aunque esta puede parecer una hipdtesis
demasiado fuerte debido a la naturaleza abierta del problema, no esta de mas
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 transmision de
informacion genética de una generacion a otra de seres vivos, para Maynard
Smith la vida debe ser definida por la posesion de las propiedades necesarias
para asegurar la evolucion por seleccion natural, esto es multiplicacion,
variacion y herencia. [29]

Ya que los seres vivos utilizan la informacién para reproducirse, el concepto de
informacion es importante para caracterizarlos, la palabra informacion proviene
del Latin informatio que quiere decir iluminacion, exposicion o “cuerpo de
conocimientos”. Shannon y Weaver desarrollaron a finales de los afios cuarenta
una teoria conocida como “Teoria Matematica de la Informacion”, ellos definen
la informacion transmitida a través de un canal como “La seleccion de una
instancia de un conjunto de posibles mensajes x” esto es, el emisor comunica
por medio de un canal cudl de todos los mensajes x posibles debe ser escogido
por el receptor, de tal manera que la cantidad de informacion en el mensaje esta
dada por el numero de posibles elementos a seleccionar. Por conveniencia la
decision entre dos elementos en un conjunto ha sido tomada como una unidad
de informacion, el bit. [28]

La cantidad de informacion en bits puede ser calculada de la siguiente forma:
H=log, N

Donde N es el nimero de estados posibles que puede adoptar un simbolo.

La cantidad de informacion contenida en el genotipo de un organismo puede ser

cuantificada a partir del nimero de nucle6tidos que contiene su genoma, para
cada nucledtido en la secuencia de su ADN son necesarios dos bits de



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

H =log,(4)
H = 2 bits por base
De este modo se puede calcular la cantidad de informacidén contenida en el
genotipo de cualquier organismo; si cada nucledtido necesita dos bits para ser
representado, entonces el genoma entero contiene:
H=2G

Donde G es el nimero de nucledtidos del genoma.

Por lo tanto, si el genoma de E. Coli consta aproximadamente de 4.2x10° pares
de bases.[18]

La cantidad de informacion es:
H=2(4.2x10°
H = 8.4x10° bits/célula
Quastler utilizd6 B. Pycnoticus como modelo para calcular la cantidad de
informacion contenida en el fenotipo de una célula bacteriana, utilizoé el

siguiente método basado en la entropia termodindmica para calcular dicho
valor: (Ver Apéndice A)

As/ cell
k In 2

e

H=-

El valor que obtuvo fue de:
H = 10" bits/célula.

La diferencia en la cantidad de informacion contenida en el fenotipo de las
bacterias con respecto a su genotipo implica una aparente ganancia de



informacion. Es un hecho que a partir del material genético son construidos los
fenotipos de los organismos; sin embargo, tomando en consideracion las
estimaciones del contenido informatico en bacterias se puede afirmar que la
cantidad de informacion 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 emergente' que genera las estructuras
no descritas en el material genético [27].

Debido a la diferencia en la cantidad de informacion contenida en el genotipo
con respecto al fenotipo se puede esperar que un gen determine mdas de una
caracteristica y que por lo tanto, algunas caracteristicas estén determinadas por
conjuntos de genes, de no ser asi, no bastarian los genes para producir todas las
caracteristicas presentes en los fenotipos, esto no quiere decir que una secuencia
de nucledtidos pueda generar proteinas con diferentes secuencias, sino que la
interaccion de los genes con el ambiente o entre ellos mismos durante el
desarrollo o morfogénesis produce un fenomeno de emergencia, es decir, el
sistema resultante (fenotipo) no puede ser explicado a partir de la suma de sus
partes (genotipo).

El nimero de genes requerido para producir un determinado fenotipo suele ser
mucho menor que el nimero de partes que lo componen, por ejemplo, en el
cerebro de los humanos hay alrededor de un billén de conexiones neuronales
pero so6lo existen unos treinta mil genes activos en el genoma humano. Esto
implica que el fenotipo esta de alguna manera comprimido en el genotipo y que
durante el desarrollo se lleva acabo la descompresion de la informacion
mediante el uso de una serie de algoritmos determinados por las propiedades
fisicoquimicas de la materia que interviene en el proceso.[30]

Un ejemplo de esto es el plegamiento de las proteinas, una secuencia de
nucledtidos determina la secuencia en la que seran arreglados los aminoacidos,
pero no establece los dngulos que guardaran, ente si ni la funcionalidad de la
proteina; son las propiedades fisicoquimicas de las moléculas las que
determinan las estructuras secundarias y terciarias de las proteinas, de una
secuencia lineal de simbolos se pasa a una estructura tridimensional de atomos
con una aparente ganancia de informacion debido a que en dicha secuencia

! La emergencia de un sistema indica la posesion 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 solo son posibles en el contexto de un sistema dado.



precursora no esta especificada la geometria de la molécula asi como Ia
distribucion de las cargas eléctricas que son fundamentales para el
funcionamiento de las proteinas [26].

Este fendmeno de emergencia se puede observar desde la formacion de micelas
a partir de lipidos, la formacion de membranas celulares, la sintesis de proteinas
con estructuras altamente complejas, el arreglo de las proteinas con otras
moléculas para integrar organelos celulares, etc. ninguna de estas tareas estd
determinada de forma explicita 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 mas alla de la secuencia de aminoécidos de una
proteina, 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 informacién 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 cadtico, un cambio en una simbolo del
genotipo puede alterar toda una secuencia de acontecimientos, por ejemplo, al
modificar la secuencia de una proteina 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 6rgano y asi sucesivamente afectar a niveles mas altos.

Como se mencionod anteriormente la alteracion de un simbolo en el genotipo de
un organismo podria resultar en una desviacion significativa del fenotipo
producido, esto podria tener consecuencias sobre el modelo de gradualismo
filogenético debido a la posibilidad de obtener mutantes con variaciones
fenotipicas importantes a partir de mutaciones puntuales, teniendo como
posible efecto la aparicion 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 caracteristicos de los sistemas vivos



naturales, trata de explicar con modelos” los fenémenos propios de la vida, sin
restringirse a los ejemplos basados en la quimica del carbono encontrados en la
tierra, con este fin se realizan experimentos en biologia y quimica asi como
simulaciones por computadora y razonamientos teoricos 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
logica elemental de los seres vivos mediante el uso de herramientas como las
matematicas, la fisica informatica, 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 evolucion, dinamicas ecoldgicas 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 sélo se trata de sistemas
complejos® que pueden ser implementados en un medio artificial, llevan a cabo
experimentos para “crear vida”[17]

La mayoria de las investigaciones en el campo de la Vida Artificial se centran
en la sintesis y simulacion de sistemas vivos, la Evolucion Digital es una rama
de estudio de la Vida Artificial que ocupa formas de vida artificiales
representadas en forma de codigos autoreplicantes de computadora que habitan
un area 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 evolucion bajo la perspectiva de la
Evolucion Digital, mediante el uso de una computadora se realizé la simulacion
de una poblacion de organismos autoreplicantes con un mecanismo de
expresion genética basada en un algoritmo modificado de /FS (Anexol), esto
con el fin de emular la diferencia en la cantidad de informacion entre el
genotipo y el fenotipo observada en los organismos reales. Las poblaciones
artificiales estdn sujetas a la presion selectiva ejercida por la cantidad y

2 Modelo. Sustitucion de un objeto original con uno mas simple, ej. ecuaciones matematicas
aplicadas a la realidad, descripciones de eventos en un lenguaje ordinario, simulaciones
computacionales de fenomenos reales.

? 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 0 economicos. [7]



contenido energético del alimento presente en el ambiente, de esta manera,
existen individuos con determinadas caracteristicas morfoldgicas que tienen
mayor probabilidad de reproducirse, dando como resultado un proceso de
seleccion natural darwiniana de “fin abierto”, es decir, la probabilidad
diferencial de reproduccion entre los individuos que conforman la poblacion
estd en funcion de las condiciones ambientales y no fue implementado un
programa que asigne dicha probabilidad basado en ninglin atributo morfolégico
o genético de los individuos.



Antecedentes

Maynard Smith [29] sugiere que la vida debe ser definida por la posesion de las
propiedades necesarias para asegurar la evolucion por seleccion natural, esto es,
“entidades con las propiedades de multiplicacion, variacién y herencia estan
vivas, mientras que aquellas que carecen de una o mas de estas propiedades no
lo estan.”

Ernest Mayr [21] propone que la posesion 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 tnica 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
organizacion de la materia mas que como una propiedad de la materia asi
organizada, afirma que la transferencia y retencion de informacion es una
caracteristica esencial de la vida “Una buena parte de lo que hacen los seres
vivos estd basado en el procesamiento de informacioén, no so6lo materia ni
energia, también informacién. Los organismos vivos usan informacidon para
reconstruirse, para localizar comida, para mantener su estructura interna... la
estructura misma es informacion. Se puede concluir que en los seres vivos la
manipulacion de informacion ha tomado el control, dominando la manipulacién
de energia”.

Von Neumann[23] se refiere a las maquinas capaces de operar autbnomamente
con el término “autdémata”, un autdmata es una maquina con un
comportamiento definido matematicamente que procesa informacion y procede
logicamente. Sugiere ademds, que los seres vivos pueden ser vistos como
autdmatas naturales capaces de autoreplicarse y plantea la posibilidad de que un
autémata artificial pueda hacer copias de si mismo, sentando asi las bases de la
Vida Artificial.

John Conway [17] desarrolla Life, un automata 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 seleccién natural darwiniana para desarrollar un
algoritmo de computadora capaz de resolver problemas sin indicarle como
hacerlo, este método de optimizacién conocido como Algoritmo Genético
genera una poblacion de soluciones aleatoriamente y le asigna una probabilidad
de reproducirse a cada individuo en funcion de su aptitud para resolver el
problema en cuestion, ademas se establece una tasa de mutacion que genera
variaciones de las soluciones, optimizando asi el proceso por medio de la
seleccion natural.

Richard Dawkins [4] desarrolla un programa de computadora usando un
algoritmo recursivo que genera poblaciones de bioformas (dibujos a base de
pixeles), cada bioforma es el resultado de la expresion de genes que son
mutados aleatoriamente en cada generacion. El usuario selecciona una bioforma
y se produce una nueva generacion con variaciones aleatorias de ésta, dando
como resultado una evolucion dirigida por la presion 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, ademas establece
una serie de reglas para que las mutaciones generen codigos 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 energia necesaria para reproducirse, ya
que es el que realiza las operaciones ldgicas que permiten la copia y mutacion
de los codigos. La simulacion comienza con un individuo cuyo genoma le
permite reproducirse, cuando aparece un codigo capaz de autoreplicarse con
una menor cantidad de instrucciones ¢€ste se ve favorecido por la seleccion
natural ya que ocupa menos tiempo de procesador (energia) y menos memoria
(espacio), teniendo asi, mayores probabilidades de reproducirse.

Setlow y Pollard [27] calculan la cantidad de informacidén contenida en el
fenotipo de una bacteria por diversos medios y obtienen un valor de entre 10 y
10" bits, y en apariencia es muy superior a la contenida en el ADN, esto ha
dado lugar a diversas teorias 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
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fenotipo, sin embargo las propiedades macroscopicas son producto de
fenomenos emergentes que determinan el tipo de variabilidad fenotipica puede
existir.

Stanley y Miikkulainen [30] Definen la embriologia artificial como una
subdisiplina de la computaciéon evolutiva en la cual los fenotipos estdn
codificados en los genotipos y son decodificados mediante un proceso de
desarrollo inspirado en los sistemas biologicos, esto implica un aumento en la
complejidad del fenotipo con respecto al genotipo producido mediante la
interaccion de la informacion genética con el ambiente.

Hogeweg [13] Desarrolla un autémata celular que simula un proceso de
morfogénesis, la simulacién comienza con siete tipos de células diferentes e
integra un genoma con las reglas a seguir para llevar acabo la division y
diferenciacion celular. Establece poblaciones que constan de veinte agentes
capaces de autoreplicarse (el genoma puede sufrir mutaciones) y asigna a cada
individuo la probabilidad de reproduccion en funciéon su grado de
diferenciacion 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 morfologias a través de la historia, lo cual
explica como un fenémeno de sensibilidad a las mutaciones.

Fontana y Schuster [8] Encontraron discontinuidades en la evolucion del
fenotipo con respecto al genotipo, usaron un modelo basado en una poblacion
replicante de ARN con la finalidad de generar historias evolutivas para entender
mejor la nocion de discontinuidad fenotipica y como influye esta en el proceso
de adaptacion. 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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Justificacion

Debido a las dificultades técnicas que existen para realizar estudios evolutivos
en campo o laboratorio y a que ain no existe una postura en materia de
evolucion que trate de incorporar el mecanismo de la expresion genética, se
utilizara un modelo computacional que simule el comportamiento de una
poblacion sometida a presion selectiva, ademds de un algoritmo de expresion de
la informacion basado en un automata celular, como una alternativa para dar un
enfoque diferente a algunos aspectos relacionados con la teoria evolutiva. Para
dicho fin, se tomaran en cuenta las siguientes consideraciones:

El codigo genético es evidentemente digital.

El Dogma Central de la Biologia Molecular tiene un caracter fuertemente
computacional y deterministico.

Los seres vivos utilizan la informacion para reproducirse.

La existencia de fenomenos de emergencia en sistemas cadticos tales como los
seres vivos.
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Objetivos

Desarrollar un modelo computacional que simule el comportamiento de una
poblacion de agentes capaces de reproducirse y mutar, en un ambiente que
gjerce presion selectiva.

Simular la expresion de los genotipos a través de un mecanismo de expansion
de informacidén inspirado en una abstraccion de la manera en que ocurre en la

naturaleza.

Realizar un andlisis estadistico de los fenotipos obtenidos a diferentes tiempos
en la simulacion.

Comparar el comportamiento evolutivo de un modelo con expansion de
informacion contra uno sin expansion.
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Materiales y Métodos

Se desarrollo el programa Bichos mediante una serie de algoritmos en una
computadora compatible con el /BM PC usando el lenguaje de programacion
Borland Delphi® version 7 basado en Object Pascal bajo el sistema operativo
Windows XP que simula una poblacién de organismos evolucionando en un
entorno grafico, alimentdndose, reproduciéndose, mutando y muriendo. La
programacion esta apegada en la medida de lo posible al modelo de objetos, lo
cual facilito el manejo de las propiedades de cada individuo.

2% Evolucion Bichos

Archiva Ver  Analisis

0 [k

Bicho Tipo ] Experimenta

Parametros
Ciclos por
Uniclad de 32
Comida.
ATP por =
Unidadde "% =
Comida
Ciclos para s
Emergencia de ! =
Comida
Comida T
Generada =

TamafiofComida s
para Replicarse ! =
Nurmera de
Individuos
Intraducidas 5 S
&l Abrir
Genotipo

Tasade 5
Mutacion

I

Mutaciones

Muestra Evolucion, ¥

Clicks 2158
Tamafio deyi
poklacion 25
Promedio

T

Celulas

Expresion
& IFS
 Homomorfo

o

* %
* |

Y

Figura 1. Ventana del programa “Bichos”.
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Los individuos son organismos pluricelulares de reproduccion asexual cuya
morfologia estd determinada por el arreglo de sus células, las cuales no estan
diferenciadas y en su totalidad se especializan en la captacion de alimento. Son
heterotrofos, no pueden producir la energia 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 energia aportada por dichos productores a los consumidores, dando como
resultado el control por parte del usuario sobre la presion selectiva del ambiente
al disminuir la taza de reproduccion y la cantidad de energia de los productores.

Los consumidores transitan en el medio describiendo una trayectoria browniana
modificada consumiendo una cantidad de energia directamente proporcional al
nimero de células con las que cuenta, cuando en su recorrido una de sus células
hace contacto con un productor lo ingieren y acumulan la energia aportada por
éste.

Los individuos son capaces de producir copias de si mismos, cuentan con un
programa genético que incluye un genoma representado por una cadena de
simbolos binarios que puede ser alterada por el cambio de valor de un elemento
en caso de ocurrir una mutacion, ademés de un mecanismo de expresion del
material genético que determina el arreglo de sus células. Cuando alcanza un
determinado estado energético que esta relacionado con su ntimero de células,
(a mayor cantidad de células, mayor cantidad de energia necesaria para
reproducirse) el individuo produce una copia de si mismo y pierde la mitad de
su energia, la cual es pasada al “hijo” junto con la informacidén 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 poblacion existen individuos con variaciones en la morfologia; el
arreglo y nimero de células se ve alterado cuando ocurre una mutacion en el
genoma, dichas diferencias en la morfologia tienen como consecuencia una
capacidad reproductiva diferencial entre los individuos, permitiendo de esta
manera la optimizacion de las caracteristicas fenotipicas de la poblacion para
determinados ambientes.
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El Universo

El Universo es finito y limitado (no toroidal como en algunos Autdmatas
celulares), se trata de un rectangulo de 800x800 pixeles de color negro que
corresponden a cada localidad dentro del mismo. Por conveniencia, el eje
coordenado “y” estd invertido siguiendo los estandares de manejo grafico en los
sistemas de computo. Los eventos suceden en intervalos de tiempo discretos
que denominaremos con el nombre de Ticks, cuya duracion en tiempo real
(segundos, minutos, etc.) depende de las capacidades del Hardware en el que se
ejecute la simulacion 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 duracion de los Ticks, pero no intervienen en el resultado
final de una simulacion. En un Tick cada individuo realiza un desplazamiento
en una direccion determinada por un algoritmo modificado de movimiento
browniano y consume una cantidad de energia determinada en funcion de su
namero de células, puede “reproducirse” (generar un nuevo individuo a partir
de su propio genoma y energia), “mutar” (alterar su genoma) o “morir”
(desaparecer del Universo) ademas, se genera un numero de particulas de
comida elegible por el usuario.

Cada individuo est4 confinado al Universo, por lo que la localidad central (x, )
de cada individuo cumple con la siguiente desigualdad:

25<x<800y 25< y <800
La Comida.
Al inicio, la comida esta representada por 5000 pixeles de color amarillo que se
generan y colocan aleatoriamente en el universo, y se regeneran a un ritmo
ajustable por el usuario,
Si Ticks=C, = Aparece Cq particulas de comida en localidades aleatorias
Ticks es el numero de ciclos del universo (contador absoluto).

C, es el numero de Ticks que deben pasar antes de que aparezca la comida.
C, es el nimero de particulas de comida que aparecen cada C, Ticks.

19



De igual forma, la cantidad de energia aportada por cada unidad de alimento
puede ser ajustada en la GUI' para que soporte un determinado nimero de
células en los organismos por Tick del universo. El consumo de cada individuo
esta dado por

AATP = ATP—(‘;'H

c

ATP es la cantidad de comida almacenada por el individuo.
A es el area en nimero de pixeles que lo conforman.
C. es el nimero de células soportadas por unidad de comida.

Los Organismos.

El genotipo de cada individuo estd almacenado en un arreglo de 48 Bytes’.

Gen : Array[0..GLen-1] of Byte;

En total 48x8=384 bits, cuyo estado heredan a sus descendientes con una
probabilidad de mutacién ajustable por el usuario desde un bit por nacimiento.

Se manejaron dos mecanismos de expresion de informacion genética para crear
el fenotipo de cada organismo, uno denominado simple y el otro llamado /FS.
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 continuacion:

1 GUI = Graphic User Interface o Interfase Grafica de Usuario.
? Byte. Arreglo de ocho bits.
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1" bit

0
U
D

= ||~

° bit

Cada letra especifica un desplazamiento unitario en la direccion 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 funcion de la secuencia de
bases

M 9

000100111011000100111011

00 01 00 11 10 11 00 01 00 11 10 11
U R U L DL U R UL D L

Figura 2. En la figura anterior se muestra un trozo de codigo, como 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 50x50 pixeles, esto debido a que la longitud del genoma es constante
y para limitar la extension de fenotipos largos, como en el caso del genotipo
(RRRR...RRR) que tornarian complicado el manejo en la computadora de los
organismos. Dado que el genoma consta de 384 bits, el nimero de bases (y por
lo tanto la longitud maxima) es de 192. Aun cuando el nimero de pixeles del
fenotipo puede ser mayor que el nimero de bits del genotipo, no hay un
aumento sustancial en la cantidad de informacion, ya que es relativamente facil
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 expresion /FS.

Mecanismo /FS

El algoritmo [FS (lterated Function System) modificado es usado en la
simulacion para la generaciéon de formas complejas a partir de una cantidad
reducida de informacion. En este caso, se decidio usar 384 bits (48 Bytes) en el
genotipo y convertirlos en 24 ntimeros reales en un rango de —1 a 1 que sirven
para alimentar cuatro transformaciones del algoritmo /FS (Anexo 1) dando
como resultado una morfologia autoescalada de 50x50 pixeles con una cantidad
de informacion de 2500 bits, lo cual equivale a 6.5 veces la cantidad del
genotipo.
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Byte 48
110011010101000000010000010010000
111101010110¢0pP0O11000001010110001110010000011010
1010101001101M41p110110000001000101101101101100111
1110100001010¢pp0O10000000000011100001110101011010
0110011101000 ap010110000100111100011001001101100
1011011100110 100101100011010110110111100001111
oooo11101010q901110011114101111110011101111000000
100111000100140f 111111101111000101110000001/101000

Byte 1
1001001100101

Figura 4. Representacion 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 facil 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 diferenciacion ni
funcionalidad especifica, s6lo sirven para alimentarse.

Dado que cada transformacion estd compuesta de seis nimeros reales y cada
IF'S esta compuesta de cuatro transformaciones, son necesarios 24 nimeros
reales para definir un Morfo. Esto da 384/24 o sea 16 bits (dos bytes) por
numero. Cada elemento de la transformacion estd compuesto por cuarto digitos
los cuales son obtenidos a partir de cada nibble’ de esos dos bytes, lo que da un
total de cuatro digitos 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 operacion
logica AND con el nimero nueve (1001 en binario)

* Nibble. Arreglo de 4 bits.
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384 bits / genoma

nibble Onibble Tnibble 2nibble 3
—A

Paridad Digito 1 Digito 2 Digito 3

Par : Pos

Impar : Neg (?_,‘2] [2,_7) (23]
o 9 9

[\ [\ [\

oo oo oo

U U U

o % o

I Il I

o 9 D

> > S

o o o

+/- D1 D2 D3

+/-0.D,D,D,
(Ej. 1701 0100 11100111 se fransforma en -0.487)

Figura 5. De esta manera se obtienen 24 niimeros reales entre -0.999 y 0.999. Es importante
notar que este intervalo fue elegido para evitar que la transformacion modifique la escala de
manera drastica. El factor de amplificacion esta dado por el determinante de Ai y si cada aij<1l
es facil asegurar que |Ai|<2 al menos.

La expresion del genotipo se realizé generando imagenes de 50 x 50 pixeles 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.

X - Xspe

XVso 0 X505 Vs0

El valor de cada elemento de la matriz puede ser 1 0 0, si es 1, la locacion (x, y)
de una contraparte grafica contard con un pixel de un color distinto al del
universo el cual serd capaz de capturar alimento, un valor de 0 indica la
ausencia de célula en una locacion.
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50,50

Figura 6. Fenotipo de 2500 bits (cada cuadro es un bit debido a que puede adoptar s6lo 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 deberdn alojar una célula se obtienen cuatro

transformaciones Aj...A4

a partir del genotipo. Cada transformacion esta

compuesta por seis numeros reales en un rango de —0.999 a 0.999, arreglados
en una matriz de 2x2 (a;;...az; la transformacién) y un vector de /x2 (b; y b,

desplazamiento).

a

y

ay

En cada iteracion® es utilizada una de las cuatro transformaciones antes
descritas, la seleccion de dicha transformacion es aleatoria y la probabilidad de
elegir una en particular esta dada por el valor porcentual del determinante de

cada matriz.

4 ..y,
Repeticion de un proceso.
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o1 11
‘Al‘ =ayy cdyy =4y 4y

4 4 4 4
‘A4‘ =4y tdyy — a4y tdy

En esta férmula, el superindice indica el nimero de transformacion.

Debido a que la sumatoria serd diferente de 1 en la mayoria de los conjuntos de
transformaciones, es necesario normalizar las probabilidades para que el
programa pueda escoger una de las cuatro para realizar la transformacion.

ol
24
P4= ‘A4‘

Para cada iteracion de la funcién se genera un nimero aleatorioZ entre 0y 'y
se procede a seleccionar la transformacion a ser utilizada de la siguiente
manera.

SiZ>P'=>K=4
SiZ>P=K=3
SiZ>P' =>K=2
SiZ<P' =K-=1

Donde K es el numero de transformacion Ay a ser utilizada. El superindice
indica el no. de transformacion.
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Al inicio de la ontogenia se generan valores aleatorios para la primera
coordenada (x, y), posteriormente estos son obtenidos mediante la iteracion de
la siguiente funcion.

Al inicio, se hace un estimado del dominio calculando los limites (Xyin, Xmax) ¥
(Vmin, Ymax) para 1000 iteraciones. Durante el desarrollo, cada valor de (x, y) es

forzado a permanecer dentro de los limites de 50x50 pixeles mediante la
siguiente formula:

i = Int| (x— X min)—20
XMax - XMm

j= Int((y -Y min)Lj
YMax 4 Min

Se itera 4000 veces la funcidén y se obtiene una morfologia de pixeles, 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 expresion /FS.

La morfologia es almacenada en una matriz para su posterior manipulacion y al
mismo tiempo se cuentan el numero de pixeles encendidos (“células”).

Computacionalmente, los individuos son generados a partir de un objeto
llamado Tmorph con las siguientes propiedades:

Class (TObject)

X, Y : Single; //
P : Array[l..NTrans] of Single; //
Pk : Array[l..NTrans] of Single; //
MaxX,MaxY,MinX,MinY : Double; //
Constructor Create; //
Procedure GetGen (Var Gen:TGenoma); //
Procedure Step; //
Function Det (Var A:TMat) :Single; //
Procedure Onotgeny (Var Feno:TFeno); //

Posicién calculada

Probabilidad de c/transformacidén
Probabilidad acumulada

Limites del morfo

Crea el espacio para el morfo

Extrae las transformaciones del genoma

Iteracién sencilla

Funcién que entrega el determinante de una matriz
Genera el morfo.

Movimiento

Cada individuo transita por el universo describiendo una trayectoria Browniana
modificada donde se asigna una direccion nueva igual a la direccion de
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movimiento anterior con una variacion de angulo limitada a 7/4 a cada lado
(/2 en total).

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 limites, esto es, la posicion resultante de su
trayectoria se haya acotada por las coordenadas limitrofes del Universo. La
orientacioén 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 pixel que se encuentre
inmediatamente fuera de su cobertura, de tal manera que la capacidad para
conseguir alimento depende unicamente de su forma, entre mayor sea el area
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
energia, misma que puede ser modificada por el usuario y que es consumida a
un ritmo determinado por el nimero de pixeles que compone cada individuo,
los que tienen un mayor nimero de pixeles tienen un mayor gasto energético
que los que tienen pocos. Esto ayuda a establecer un equilibrio entre tamafio y
consumo que permite obtener morfologias no triviales de tal manera que un
individuo con el maximo nimero de células (2500) formaria un cuadrado de
50x50 células y tendria una gran eficiencia en la captacion de alimento, pero lo
consumiria a un ritmo muy acelerado lo cual representa una desventaja.
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Reproduccion

Cuando un individuo acumula un nimero de comida proporcional al nimero de
células con las que cuenta, éste se reproduce, generando un nuevo individuo
con el mismo genoma (a menos que ocurra una mutacion) y dividiendo la
cantidad de alimento en partes iguales entre el padre y el hijo. El nuevo
individuo aparece en la misma posicion que el padre, pero debido al caracter
azaroso del movimiento, siguen trayectorias distintas inmediatamente.

Si ATP > A = Re produce
ATP

ATP es la cantidad de comida almacenada por el individuo.

A es el area del individuo en nimero de pixeles.

ATP,,, es el inverso de la cantidad minima de alimento por celda para
reproducirse. Esto es, a mayores valores de ATP,., menor es la cantidad de
alimento necesaria. El valor inicial es 1 (tanto alimento como area 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 expresion genética propuestos se
desarrollaron instrumentos informaticos que permiten el acceso al “registro
f6sil” el cual, cabe sefalar, es completo tanto en tiempo como en individuos, es
decir, se trabajo con el total de las caracteristicas fenotipicas de cada individuo
de la poblacion a intervalos de tiempo muy pequefios para realizar el analisis
filogenético.

El Bicho tipo se construyd con la finalidad de tener una referencia
representativa de todos los fenotipos de la poblaciéon en un momento
determinado, de esta manera se puede construir un Registro Fosil con
individuos “promedio” de la poblacidn en diferentes tiempos.

Debido a que la morfologia de los individuos esta 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 simulacion permite encontrar a todos los individuos de una poblacion
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en cualquier momento, es posible calcular con precision 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
simulacion, la probabilidad de encontrar una célula determinada en la poblacion
esta dada por el nimero de individuos que la comparten entre el nimero total de
individuos.

})C&Hy = }i}

Pc es la probabilidad de encontrar la célula [x, y].
n es el nimero de individuos que comparten dicha célula.
N es el numero total de individuos de la poblacion.

La construccién del Bicho Tipo se realizo 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
existira en el Bicho Tipo de lo contrario no.

Si Pc, , >Umbral = Célula, , Existe

Esto se expres6 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 creacion de
Bichos Tipo fue de 200 Ticks y el umbral de probabilidad de 50%.

Grificas de Disimilitud y Disimilitud Acumulada.

Con la finalidad de visualizar la acumulacion de cambios fenotipicos a través
del tiempo y establecer asi patrones evolutivos se generaron graficas 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 evalta las diferencias fenotipicas (arreglo de
células) entre Bichos Tipo temporalmente consecutivos.

D df313?7053j = 1'—147nj\2;]w/:2
’ .+ .
i J

D Es la proporcion de similitud entre los Bichos Tipo iy j
N, Es el nimero de células que comparten los Bichos Tipo iy j

AT, AT; Son el namero de c€lulas de los Bichos Tipo iy 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.

Da, = Da, | + D,

Da Es la Disimilitud Acumulada.
D Es la Disimilitud.

t Es el tiempo entre la generacion 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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t, D, Da,

Para la generacion 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 graficos 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 continuacion se muestra un ejemplo de una grafica de Disimilitud y

Disimilitud Acumulada con los datos de la Tabla 1.
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0.5 + — 1.4
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0 - T 1 1 | | | | | ! ! | 0
200 400 600 800 1000 1200 1400 1600 1800 2000 2200 2400
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‘.

Figura 9. Grafica 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

Tl

incorpora los valores de Disimilitud Acumulada, €l eje “x” representa el tiempo. Es posible
observar la aceleracion de la acumulacion de cambios fenotipicos en los tiempos en los que la
Disimilitud alcanza picos maximos, en estos tiempos la pendiente de la Disimilitud Acumulada
aumenta como resultado de una mayor aportacion a la acumulacion de cambios.

Gradualismo y discontinuidad

Las graficas de Disimilitud Acumulada permiten establecer patrones evolutivos
debido a que en ellas se expresa el cambio fenotipico de una poblacion a través
del tiempo, en ellas es posible observar la presencia o ausencia de cambios
fenotipicos asi como su magnitud en un determinado intervalo.

Patron gradualista.

Un patron gradualista se puede definir como un comportamiento evolutivo en el
cual la Disimilitud Acumulada crece por medio de pequefios y continuos
cambios en el registro fosil a través del tiempo. A continuacidon se muestra una
tabla con valores de Disimilitud Acumulada que generan un comportamiento
gradual, asi como la grafica obtenida.
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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

Disimilitud Acumulada

0.01 -
0.008 -
0.006 -
0.004 -

0.002 +

Patrén evolutivo gradual

Figura 10 Patron 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 graficas 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]

Patron Discontinuo.

Los patrones discontinuos se caracterizan por la aparicion 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 graficas se ve interrumpida por aumentos abruptos de
la Disimilitud.

35




DisimilitudAcumulada . . . .
Patréon evolutivo discontinuo
0.0012 | 0.001
0.001 | 0.0022 0.1 -
0.009 |0.0032 | | 7]
0.01 [0.0122| | B ;4|
0.02 | 0.0222 € 0.06
£ 0.05 -
0.019 [0.0422 | | 3 0%
0.018 | 0.0612 E 0.03 .
0.009 | 0.0792 % 0.02
Q 0.01
0.001 | 0.0882 I
0001 00892 1 2 3 4 5 - 6 7 8 9 10 1
0.0013 | 0.0902 Tiempo

Figura 11. Patrén 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 grafica de Disimilitud Acumulada.

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

Graficas 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 poblacién y la cantidad energética del
alimento a diferentes tiempos.

Los datos obtenidos fueron procesados en Microsoft© Excel 2000 para la
generacion de las graficas, estas estan constituidas por dos ejes “y” en los que se
grafican los valores de cantidad de energia por unidad de alimento y el numero
promedio de células en la poblacidn, el tiempo esta representado en el eje “x”.
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Promedio de células

600 + T 400

2 500 - o
€ ©
E 400 —\ %00 =
= 300 / 12008 3
T 200 f £°8
o 100
K 100 + o
0 | | | | | | 0
Tick25  Tick 15025 Tick 30025  Tick 45025

Tiempo

Figura 12. En esta grafica se observa una disminucion gradual de la energia contenida en el
alimento (linea azul) con respecto al tiempo y la respuesta adaptativa en el numero promedio de
células (linea roja). En este ejemplo el numero promedio de células cae como consecuencia de
que la cantidad de energia disponible en el universo disminuye ya que el consumo de energia
por parte de los organismos esta determinado en funcion de su numero de células.
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Resultados

Se llevo 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 version 2002. El disefio experimental constd de cuatro modelos de
poblaciones artificiales diferenciados por el tipo de expresion genética y la
variacion en la presion 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 graficacion de la Disimilitud
Acumulada a través del tiempo.

Modelo Expresion Presién Numero de
Poblacional genética ambiental  |Repeticiones
1 Simple No 5
2 IFS No 5
3 Simple Gradual 5
4 IFS Gradual 5
5 Simple Drastico 5
6 IFS Drastico 5

Tabla 1 Modelos poblacionales para el disefio experimental.

La presion ambiental fue aumentada en cuatro de los modelos mediante la
disminucién del contenido energético en el alimento, reduciendo el nimero de
células soportadas por unidad de alimento y aumentado el nimero de particulas
de comida necesarias para reproducirse. Al inicio de las simulaciones en las que
se ejercio presion ambiental a las poblaciones se comenzo en el Tick 0 con una
cantidad de energética de 5004 TP/Particula de Alimento y se concluyd en el
Tick 50,000 con un valor de 1004 TP/Particula 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
presion selectiva para la mayoria de los fenotipos generados mediante los dos
sistemas de expresion genética propuestos.
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El niimero de ciclos por unidad de comida, el 47P por unidad de comida, el
nimero de ciclos para la emergencia de comida y la comida generada
determinan la cantidad de energia disponible en el sistema. El tamario/comida
para replicarse determina la cantidad de energia necesaria para que un
individuo se reproduzca en funcion de su numero de células. La tasa de
mutacion y el nimero de mutaciones determinan la frecuencia de mutaciones en
la poblacion.

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

Ciclos para la Emergencia de Comida 1
Comida Generada 30

Tamafio/Comida para Replicarse 1

Tasa de Mutacion 5

Numero de mutaciones 1

Tabla 2. Parametros iniciales preestablecidos para las simulaciones.

Modelo 1.

Poblaciones con expresion de informacion genética simple no sometidas a
presion ambiental.

Se realizaron cinco repeticiones con este modelo de poblacion, cada simulacion
se inicio con la generacidon de un individuo de genoma aleatorio y se dejo correr
durante 50,000 Ticks, las condiciones ambientales en este modelo no fueron
alteradas durante todo el tiempo que dur6 la simulaciéon siendo ajustadas al
inicio de la simulacién con los pardmetros preestablecidos (Tabla 2).

Se obtuvieron los siguientes resultados:

Disimilitud Maxima | Disimilitud Acumulada Mdxima Tasa de Evolucion
Repeticion 1 2.04 2.346 0.002258356
Repeticion 2 8.481 4916 0.011538607
Repeticion 3 4.014 5.424 0.024972977
Repeticion 4 3.03 2.53 0.005946198
Repeticion 5 3.114 1.7 0.001271294

Tabla 3. Resultados de del modelo 1.
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Repeticion 1.

Acumulacion de cambios fenotipicos
i
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Repeticion 2.
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3
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Repeticion 3.

Acumulacién de cambios fenotipicos
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Repeticion 4.

Acumulacién de cambios fenotipicos

Disimilitud
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Repeticion 5.

Acumulacion de cambios fenotipicos
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Modelo 2.

Poblaciones con expresion de informacion genética /FS no sometidas a presion
ambiental.

Disimilitud Maxima | Disimilitud Acumulada Maxima Tasa de Evolucion
Repeticion 1 50 16.056 0.04638219
Repeticion 2 92.592 20.49 0.045057315
Repeticion 3 2.883 3.143 0.022982635
Repeticion 4 52.941 12.642 0.047439249
Repeticion 5 8.635 6.429 0.022899806
Repeticion 1.
Acumulacion de cambios fenotipicos
AN \ N

UL TR S \ ) 25

2 04 7’ 7 15 2 K

= 10E E

@ 02 5 @ 3

o o
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Repeticion 2.

Acumulacién de cambios fenotipicos
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Repeticion 3.

Acumulacion de cambios fenotipicos
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Repeticion 4.

Acumulacién de cambios fenotipicos
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Repeticion 5.

Acumulaciéon de cambios fenotipicos
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Modelo 3.

Poblaciones con expresion de informacion genética simple sometidas a un
aumento gradual de la presion ambiental.

Se realizaron cinco repeticiones con este modelo poblacional, cada simulacion
se inicid con la generacidon 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
simulacion se disminuyd gradualmente la cantidad de ATP contenida en el
alimento a una tasa de 147P/100 Ticks, aumentando asi gradualmente el
nimero de comidas necesarias para no morir y reproducirse.

La disminucion de la cantidad de energia se llevo acabo gradualmente en este
modelo, se comenzd con un valor de 50047P/Alimento y se disminuyd una
unidad cada 100 Ticks de la simulacion hasta llegar al Tick 40,000 con un
contenido energético de 10047P/Alimento. A partir de este punto no se
disminuy6 mas la energia contenida en el alimento, debido a que la mayoria de
los fenotipos no son capaces de sobrevivir con menos de esta cantidad de
energia, la siguiente grafica muestra el cambio en la cantidad de energia a
través de la historia de la simulacion.

Disminucion de energia a través del

tiempo
600 - P

500 -
400 +
300 -
200 +
100 ~

0 T T T T T T
Tick 25 Tick 15025  Tick 30025  Tick 45025

Tiempo

ATP/Alimento
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Disimilitud Maxima | Disimilitud Acumulada Maxima Tasa de Evolucion
Repeticion 1 12.834 12.708 0.0287
Repeticion 2 21.6 20.352 0.0366
Repeticion 3 22.869 6.341 0.0299
Repeticion 4 14.884 9.138 0.0247
Repeticion 5 24.352 24.336 0.0344
Repeticion 1.
Acumulaciéon de cambios fenotipicos
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Repeticion 2.

Acumulacién de cambios fenotipicos
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Repeticion 3.

Acumulacion de cambios fenotipicos
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Repeticion 4.
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Repeticion 5.

Acumulacion de cambios fenotipicos
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Modelo 4.

Poblaciones con expresion de informacion genética [FS sometidas a un
aumento gradual de la presion ambiental.

Se realizaron cinco repeticiones con este modelo poblacional, cada simulacion
se inicid con la generacidon 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
simulacion se disminuyd gradualmente la cantidad de ATP contenida en el
alimento a una tasa de 14TP/100 Ticks.

La disminucion de la cantidad de energia se llevo acabo gradualmente en este
modelo, se comenzd con un valor de 50047P/Alimento y se disminuyd una
unidad cada 100 Ticks de la simulacion hasta llegar al Tick 40,000 con un
contenido energético de 1004 7P/Alimento.

Disimilitud Maxima | Disimilitud Acumulada Maxima Tasa de Evolucion
Repeticion 1 10.965 3.159 0.0243
Repeticion 2 94 .475 10.943 0.0481
Repeticion 3 86.046 15.56 0.0464
Repeticion 4 25.263 5.883 0.0206
Repeticion 5 91.071 3.6853 0.04576
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Repeticion 1.
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Repeticion 2.
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Repeticion 3.

Disimilitud
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Repeticion 4.

Acumulacién de cambios fenotipicos
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Repeticion 5.

Acumulaciéon de cambios fenotipicos
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Modelo 5.

Poblaciones con expresion de informacidon genética simple sometidas a
aumentos drasticos de presion ambiental.

Se realizaron cinco repeticiones con este modelo poblacional, cada simulacion
se inicid con la generacion 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 posteriormente se disminuyd
gradualmente la cantidad de ATP contenida en el alimento a una tasa de
10047P/10,000 Ticks, aumentando asi gradualmente el niimero de comidas
necesarias para no morir y reproducirse.

La disminucién de la cantidad de energia se llevd acabo mediante largos
periodos sin cambios seguidos de una disminuciéon mas o menos drastica de la
cantidad de ATP contenida en las particulas de alimento, la siguiente tabla
muestra el cambio en la cantidad de energia a través de la historia de la
simulacion.

Tiempo ATP
Tick 0 500
Tick 10,000 400
Tick 20,000 300
Tick 30,000 200
Tick 40,000 100

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

Disimilitud Maxima | Disimilitud Acumulada Maxima | Tasa de Evolucion
Repeticion 1 30.097 12.11 0.033593161
Repeticién 2 39.12 2.64 0.000126897
Repeticién 3 40.932 15.567 0.038200184
Repeticion 4 46.044 12.23 0.036768787
Repeticion 5 15.83 11.57 0.031945471
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Repeticion 1.
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Repeticion 2.

Acumulaciéon de cambios fenotipicos
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Repeticion 3.

Acumulacion de cambios fenotipicos
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Repeticion 4.

Acumulacién de cambios fenotipicos
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Repeticion 5.

Acumulacién de cambios fenotipicos
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Modelo 6.

Poblaciones con expresion de informacion genética /FS sometidas a aumentos
drésticos de presion ambiental.

Disimilitud Maxima | Disimilitud Acumulada Maxima Tasa de Evolucion
Repeticién 1 82.75 7.252 0.048448865
Repeticién 2 99.17 12.136 0.032797815
Repeticién 3 81.81 18.116 0.050505051
Repeticién 4 15.33 4.307 0.033670034
Repeticion 5 26.712 11.84 0.031631191
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Repeticion 2.

Acumulaciéon de cambios fenotipicos
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Repeticion 3.

Acumulaciéon de cambios fenotipicos
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Repeticion 4.

Acumulaciéon de cambios fenotipicos
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Repeticion 5.

Acumulaciéon de cambios fenotipicos
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Comparativo entre los diferentes modelos

Se encontr6 una tendencia general en los modelos que incluyen una expresion
genética /FS a tener valores altos de Disimilitud Maxima, mientras que los
modelos de expresion simple no presentaron grandes saltos.

Disimilitud Méxima

120 -

100

80 -

60 —

20 -

0 T T
1 Simple/Sin 2 IFS/Sin 3 4 IFS/Gradual 5 6 /IFS
Cambio Cambio Siple/Gradual Siple/Drastico Drastico

Figura 1. Disimilitud Maxima en los diferentes modelos.

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

73



Acumulada Maxima
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Cambio Cambio Siple/Drastico

Figura 2. Disimilitud Acumulada méxima en los diferentes modelos.

Por ultimo, la Tasa Evolutiva alcanzo sus mayores valores en los modelos con
expresion genética IFS

Tasa Evolutiva
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0.05
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0.03

0.02

0.01

Figura 3. Tasa Evolutiva méaxima en los diferentes modelos.
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Analisis de resultados

Modelo 1. Poblaciones con expresion de informacion genética simple no
sometidas a presion ambiental.

En este modelo la Disimilitud méaxima encontrada entre dos Tipos
historicamente consecutivos fue de 8.481%, siendo éste el menor valor en esta
categoria en comparacion con las otras poblaciones, mientras que la Disimilitud
Acumulada méxima alcanz6 un total de 5.424 siendo este modelo el que menos
variacion fenotipica presentd. La tasa evolutiva maxima encontrada en las cinco
repeticiones fue de 0.0249 Cambios/Tick, la cual es la mas baja con respecto a
los otros modelos.

Los patrones evolutivos en este modelo se caracterizan por poblaciones que
varian muy poco a través del tiempo y acumulan gradualmente cambios con la
tendencia general a aumentar el nimero promedio de células, las graficas de
Disimilitud Acumulada muestran que los cambios fenotipicos se acumulan de
manera gradual durante la historia de la simulacion sin presentar
discontinuidades drasticas, es decir, el cambio evolutivo se da mediante la
acumulacion de pequefias variaciones y en apariencia esta dirigido por la
seleccion natural, ya que hay una tendencia general en todas las repeticiones
realizadas a que las poblaciones aumenten su numero promedio de células, lo
cual sugiere que la aparicion de una mutacién que genere un individuo con un
nimero ligeramente mayor de células y que aumente el area de captura de
alimento de este, le dard mayores probabilidades de reproducirse en un
ambiente como este.

Modelo 2. Poblaciones con expresion de informacion genética [FS no
sometidas a presion ambiental.

La mayor Disimilitud entre Tipos consecutivos en las repeticiones realizadas
fue de 92.59%, este valor representa un cambio en el que s6lo permanecid el
7.4% de coincidencias fenotipicas entre dos Tipos separados por un lapso de
200 Ticks, lo cual indica una discontinuidad en el registro fosil, la maxima
Disimilitud Acumulada registrada en este modelo fue de 20.49, siendo uno de
los modelos con mayor acumulaciéon de cambios. La mayor tasa de evolucion
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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 gréficas de Disimilitud Acumulada muestran saltos abruptos en los que el
fenotipo promedio cambia de manera drastica en un lapso reducido de tiempo,
se puede observar en las graficas que estas discontinuidades son provocadas por
cambios bruscos que en este modelo estan acompanados, por lo general, de un
aumento repentino del promedio de células en las poblaciones. Este
comportamiento indica la aparicion de mutantes fenotipicamente muy
diferentes al organismo que les dio origen, lo cual es atribuible al mecanismo de
expresion genética /FS. Cuando aparece un individuo con un mayor niimero de
células distribuidas de tal manera que le permiten capturar mas alimento en un
ambiente como este (alto contenido de energia en el alimento), tiene una mayor
probabilidad de reproducirse y eventualmente puede llegar a ser méas abundante
y sustituir a otros fenotipos, siendo de esta manera que este tipo de poblaciones
evolucionan mediante seleccion natural.

Modelo 3. Poblaciones con expresion de informacion genética simple sometidas
a un aumento gradual de la presion ambiental.

La Disimilitud méxima encontrada entre dos 7Tipos histéricamente consecutivos
fue de 24.352%, valor que representa un cambio moderado en comparacion con
los otros modelos, por otra parte, la Disimilitud Acumulada maxima fue de
24.336, siendo este el valor mas alto encontrado en todas las simulaciones
realizadas, lo cual representa que este modelo acumula la mayor cantidad de
cambios, aunque en su mayoria son pequefios. La tasa evolutiva mas 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 expresion genética y hay
aumento de presion ambiental.

Las gréficas de Disimilitud Acumulada en este modelo muestran cambios en el
angulo de la pendiente, lo cual indica una aceleracion de la acumulacion de
cambios fenotipicos del Tipo, esto parece indicar la sustitucion gradual de un
Tipo por otro en funcion de la seleccion natural, el nimero de células promedio
de las poblaciones en este modelo no parece seguir ningtin patréon de aumento o
disminucion.
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Modelo 4. Poblaciones con expresion de informacioén genética /FS sometidas a
un aumento gradual de la presion ambiental.

La mayor Disimilitud entre Tipos historicamente consecutivos encontrada para
este modelo fue de 94.475%, este valor representa una gran discontinuidad en el
registro fosil ya que indica un cambio dréstico en el fenotipo promedio de la
poblacion en un lapso muy pequefio en comparacion con el tiempo que dura la
simulacién. La Disimilitud Acumulada méaxima alcanzo un total de 15.56, este
valor indica una acumulaciéon moderada de cambios en comparacidon con otros
modelos, sobre todo con aquellos de expresion genética simple, los cuales
tienden a acumular cambios muy pequefios pero de manera constante. La mayor
tasa de evolucion calculada para este modelo fue de 0.0481 Cambios/Tick,
siendo la segunda mads 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 mas de 90%, es decir, en un lapso pequenio de tiempo es posible que el
fenotipo promedio de la poblaciéon cambie en una proporcion en la que sélo
conserve 10% de sus caracteristicas. El promedio de células en la poblacion
tiende a caer después de un pico en la Disimilitud, esto indica que un fenotipo
poco frecuente en la poblacidon, con una menor cantidad de células que el
promedio, repentinamente se vuelve mds abundante como resultado de la
seleccion natural debido a que en este modelo la cantidad de energia va
disminuyendo continuamente aquellos fenotipos con un menor requerimiento
energético (menos células) pueden tener mas oportunidades de reproducirse y
eventualmente sustituir por completo a otro fenotipo.

Modelo 5. Poblaciones con expresion de informacion genética simple sometidas
a aumentos drasticos de presion ambiental.

Para este modelo la maxima Disimilitud encontrada entre dos Tipos fue de
46.044, el mayor valor para una poblacién con expresion genética simple y
representa una discontinuidad moderada en el registro fosil en un intervalo de
200 Ticks. La acumulacién de cambios en el fenotipo promedio fue
representada con un valor de Disimilitud Acumulada méxima de 15.567, valor
moderado en comparaciéon con el modelo 3, en el cual se utiliza el mismo
mecanismo de expresion genética pero con un aumento gradual de la presion
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ambiental. La tasa evolutiva maxima 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 graficas de
Disimilitud Acumulada, incluso se encuentran algunos escalones que indican
una aceleracion en el cambio del fenotipo promedio, estos escalones o cambios
de pendiente indican la sustitucion de un fenotipo por otro y se observan
frecuentemente después de un cambio drastico en la presion ambiental

Modelo 6. Poblaciones con expresion de informacion genética /FS sometidas a
aumentos drasticos de presion ambiental.

En este modelo se encontrd una Disimilitud méxima de 99.17, la mayor de
todos los modelos propuestos, este valor indica que un fenotipo fue sustituido
por otro con el que s6lo comparte menos del 1% de sus caracteristicas en un
lapso de 200 Ticks, este fendmeno de sustitucion drastica de fenotipos se puede
explicar por la muerte repentina de la mayoria de los individuos con el fenotipo
dominante como resultado del aumento de la presion ambiental y el aumento de
la frecuencia del nuevo fenotipo debido a la disminucion de la competencia por
alimento. Aun que la Disimilitud maxima se encontr6 en este modelo, la
Disimilitud Acumulada méxima no fue la mayor, ésta obtuvo un valor de
18.116, este valor en combinacion con el de Disimilitud indican la presencia de
pendientes muy suaves seguidas de cambios drasticos. La tasa de evolucion 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 fenotipicas como consecuencia de la muerte o disminucion de la
tasa de reproduccion de un fenotipo y el aumento de la frecuencia de otro que
posteriormente lo sustituira, siendo la magnitud del cambio de pendiente en la
grafica 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 poblacion incluidos
en este trabajo tomando en cuenta los patrones de cambio fenotipico a través del
tiempo presentes en los diferentes modelos, estos patrones se observaron en las
graficas de Disimilitud Acumulada y expresan la magnitud del cambio
fenotipico con respecto al tiempo, entre mayor sea la magnitud del cambio
evolutivo en un intervalo determinado de tiempo, mayor sera la pendiente de la
funcién en el segmento correspondiente a dicho intervalo. Al comparar las
diferencias en las formas generales de las graficas de Disimilitud Acumulada de
las diferentes poblaciones fue posible establecer patrones evolutivos graduales o
discontinuos para los diferentes modelos.

En los modelos con expresion de informacion genética simple se observa un
cambio gradual y muy pequefio durante toda la simulacién, se caracterizan por
tener pocos y generalmente pequefios aumentos del ritmo de evolucion, en
ocasiones se ve reflejada la accion de la seleccion natural en el nimero
promedio de células por individuo, dependiendo de la morfologia del primer
individuo y el tipo de presion ambiental al que se someta la poblacion, es
posible observar pequefios ascensos o descensos del promedio de células como
una respuesta adaptativa, este tipo de evolucion gradual concuerda con lo
propuesto por la TSE, la cual establece que el cambio evolutivo se produce de
manera gradual por la acumulacion de pequefios cambios en las frecuencias
fenotipicas de las poblaciones dirigidos por la seleccion natural.

Por otra parte, los modelos con mecanismos de expresion genética IFS
muestran periodos con pendientes poco pronunciadas que indican la ausencia de
cambios fenotipicos, seguidos de pendientes que pueden llegar casi hasta 90°
que indican un cambio drastico del fenotipo promedio, como resultado de
discontinuidades en el registro fosil. Se observa también que el cambio
evolutivo estd dirigido por la seleccion natural, ya que el promedio de células
de las poblaciones cambia marcadamente en funcion de la presion ambiental, es
decir, en ambientes ricos en alimento el fenotipo tiende a ser mas robusto,
mientras que en ambientes pobres el numero de células tiende a disminuir. La
ausencia de cambios fenotipicos durante largos periodos de tiempo seguidos de
cambios drasticos indican una tendencia evolutiva comparable con el modelo de
macroevolucion propuesto en la TEP.[6]

79



Se establecié que la magnitud con la que actia la seleccion natural sobre una
poblacion depende de la presion ambiental ejercida sobre esta, se encontraron
diferencias marcadas en la magnitud del cambio evolutivo entre los modelos
sometidos a presion ambiental y los que no, siendo mayor este cambio en
aquellos modelos en los que se incluyeron aumentos de la presion ambiental a
través del tiempo. En un ejemplo bioldgico este fenomeno se ha observado en
casos como el melanismo industrial de Lepidopteros en el que la presion
ambiental aumenta de manera drastica al cambiar el color de los arboles y hacer
mas evidentes estos insectos para las aves que se alimentan de ellos, dando
como resultado un cambio rapido de la poblacion. [19]

Se observo la sustitucion del fenotipo dominante, este fendmeno ocurre cuando
existe un fenotipo predominante en la poblacion y otro en una proporcion
menor, si el fenotipo que se encuentra con menor frecuencia en la poblacion
repentinamente es mas favorecido por el ambiente, comenzara a reproducirse
mas rapidamente y aumenta su nimero consumiendo el alimento lo que
provoca la eventual extincion del otro fenotipo, este fendmeno se observo hasta
tres veces en una misma repeticion en las poblaciones con expresion genética
IFS.

En comparacion con los modelos de expresion genética simple en los que cada
gen esta “mapeado” directamente con una sola caracteristica fenotipica, en el
modelo de expresion /FS existe una expansion de informacion y no se puede
hablar de un mapeo uno a uno entre el genotipo y el fenotipo, esta relacion no
lineal se encuentra presente en los sistemas biologicos debido a que las
secuencias de nucleotidos en el material genético producen secuencias de
aminoacidos, pero no contienen las instrucciones para arreglarlos
tridimensionalmente para conformar las proteinas y mucho menos para
organizarlas y generar sistemas vivos, esta aparente ganancia de informacion se
da durante el desarrollo mediante la aplicacion de leyes fisicoquimicas. El
mecanismo de expresion genética [FS 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 informacion
tuvo sobre las poblaciones en las que se implementd fue la aparicion de
discontinuidades en el gradualismo del proceso evolutivo, esto se debe a que el
mecanismo que regula la generacion del fenotipo a partir del genotipo es
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susceptible a entregar variaciones fenotipicas importantes a partir de errores en
la copia del material genético como consecuencia de la expansion de
informacion ocurrida durante la ontogenia, es decir, si durante la reproduccion
de un individuo ocurre una mutacion en el genoma del descendiente, este puede
ser morfoldégicamente muy diferente al organismo que le dio origen. La
aparicion de este tipo de mutantes tiene como consecuencia una mayor
probabilidad de encontrar individuos con derivaciones morfologicas en la
poblacion y esta diversidad acenttia el efecto de la seleccion natural siendo
posible observar en un intervalo pequefio de tiempo el fenomeno de sustitucion
del fenotipo dominante.

Las observaciones realizadas en este trabajo son exclusivas para sistemas con
reproduccion asexual, sugieren que la posesion de un mecanismo de desarrollo
tiene como consecuencia un tipo de evolucion similar al propuesto en la TEP
por Gould y Eldredge, al menos en los sistemas haploides. Por otra parte, se
podria 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 si
son genes que ya existen en la poblacion), impidiendo de esta manera una
derivacion morfoldgica dréstica del fenotipo cuando ocurre una mutacion en el
genotipo como consecuencia de que la mutacion estard presente solo en un alelo
mientras que el otro se puede expresar de manera normal, disminuyendo asi el
efecto de las mutaciones, de ser cierto esto se puede explicar que los
organismos de reproduccion sexual evolucionen de manera gradual, debido a
que la seleccion natural actia sobre el fenotipo, el cual al ser derivado de un
sistema que posee informacion genética por duplicado tendria menor
probabilidad de expresar fenotipicamente las mutaciones ocurridas en el
genoma y generar individuos con diferencias morfologicas importantes.

Algunas teorias de especiacion sugieren que el aislamiento reproductivo de las
poblaciones es un factor determinante para la generacion de nuevas especies,
como consecuencia de este aislamiento se puede generar un alto nivel de
endogamia en la poblacion, teniendo como resultado que la aparicion de una
mutacion en un gen se pueda difundir en la poblacion 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
sera expresado en su totalidad y puede generar una derivaciéon importante del
fenotipo original, lo cual podria resultar en una malformacién o una enfermedad
severa, pero también podria tener una importante ventaja reproductiva, la
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seleccion natural se encargaria de eliminar de la poblacion a aquellos individuos
enfermos y de aumentar la frecuencia de aquellos con alguna ventaja
reproductiva. Esta aparicion de variantes fenotipicas drasticas 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 geometria fractal cuyos
elementos son transformaciones matematicas y algoritmos computacionales, en
informdtica se han utilizado para codificar imagenes de un alto grado de
complejidad con una minima cantidad de informacion.

La idea central del /FS es tomar un punto P y copiarlo en otra localidad
determinada por una transformacion lineal del plano (se fija un nuevo sistema
de coordenadas relativo al primero) y repetir la operacidon 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 /FS
permite mediante el uso de varias trasformaciones del plano generar imagenes
como helechos, arboles y hasta rostros humanos.

Origina Escalar Deformar
=) =)
Rotar Reflejar
=)

Diferentes tipos de transformacion lineal del plano.

Para cualquier punto P, una transformacion lineal /' puede ser representada con
respecto a un determinado sistema de coordenadas por una matriz de 2x2.
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Donde, si P =(x,y)y F(P)=(u,v), entonces

u=ax+by,
v=cx+dy.
4

y
/ W(P1]

N o

P’ T
° S
X \U

Transformacion 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 transformacion lineal se suma un vector de desplazamiento, de
tal manera que la ubicacion de un punto estd determinada por seis numeros.

a ble

c df
Por lo tanto si P =(x,y)y w(P)=(u,v) entonces

u=ax+by+e,
v=cx+dy+f.
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Apéndice A

THE INFORMATION CONTENT OF A BACTERIAL CELL

HENRY LINSCHITZ, Department of Chemistry, Syracuse University

In this paper we present a brief, approximate calculation of an
upper limit of the "degree of organization" of a bacterial cell.
Expressed differently, we calculate a limit of the entropy change of
the raw material which is converted to cell substance. This limit
1s obtained by estimating the entropy increase due to the metabolism
represented by the cell waste per generation and equating this to
the entropy decrease in assembling the cell. In order to compare
this estimate with previous values (Dancoff and Quastler, this vol-
ume), the entropy is then expressed in units of "bits of informa-
tion" per cell. For certain autotrophic bacteria, this number,
representing an upper limit to the structural information content,
is about 1072 bits. The significance of this result is discussed in
terms of the structural and functicnal organization of the cell.

THEBRMODYNAMIC BASIS

The relation of the second law of thermodynamics to living sys-
tems has been discussed by many authors; e.g., Brillouin (’49),
Schrddinger (’45), and Prigogine and Wiame (’4€). For the purpose
of our discussion, consider the following arrangement, in which a
quantity of food and raw material at an average free energy level F,
is ingested by the cell per unit time:

FH

Fi — CELL
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This raw material is then metabolized and converted to products at
two other average levels of free energy respectively higher (Fh) and
lower (FL) than F}. The material produced at the high level may or
may not be excreted from the cell. If it is retained within the
cell then the rate of change of free energy due to the transforma-
tipn of foud material into protoplasm 1is Q.Finternal = Fyg -9F, in
which @ is, roughly, the "fraction” of raw material converted to a
high level product per unit time. More precisely, @ is a stoichio-
metric factor relating the amount of cell substance produced per
unit time to an equivalent amount of food-stuff. If the food intake
may be split into two channels, one leading toward high and the
other toward low level products, o is readily found. In the case of
many autotrophs with simple nutrient requirements this is a conven-
1ent procedure. Similarly, the free energy change per unit time
associated with the waste material is ﬂ.Fe:ternaE =Gy - 8 F,, in
which 5 is a stoichiometric factor analogous to a.

The second law now requires that

A Finterna! +A4 chternui' 0. (1

This inequality represents the familiar fact that the cell may pro-
duce within itself material having a higher free energy than an
equivalent amount of food, provided that it 1s able to couple cell
synthesis with other metabolic processes leading to a net decrease
in free energy. This increase in free energy associated with the
conversion of raw material into protoplasm may involve a heat term,
an entropy term, or both., For example, if the heat of combustion of
the cell is greater than that of an equivalent amount of food, the
increase in free energy of the cell involves a positive AH term.
This 1s most clearly the case in green plants. However, for cells
whose carbon source is already at the carbohydrate level, growth
will not be endothermic to any appreciable extent. The increase in
free energy, 1f any, of the cell substance, 1s then due to a de-
crease in entropy.

The thermodynamic condition on the entropy changes associated
with cell metabolism (Prigogine and Wiame, '46) is

A'S, +AS 20, (2)

Once again, it is clear that the cell may decrease the entropy of
g Y PY
part of the universe (i.e., its own substance) provided that it 1is
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able to couple this process with other entropy-increasing processes
involving either its own structure or interchanges (thermal and
material) with the environment. A cell feeding on low entropy mate-
rial thus has available a potentially large entropy increase which
1t can use to maintain its own unstable state of low entropy, or to
decrease further the entropy of part of its foodstuffs in the course
of its growth. In Schrodinger’s (’45) vivid phrase, "The organism
feeds on negative entropy.”

If the cell were concerned solely with protoplasm synthesis, and
if the anabolic and catabolic reactions involved in this process
were perfectly matched and perfectly coupled, then no useful work
would be lost to the environment and, from Eq. (1)

ANF.

int

= - A.Fext (3}

Actually, the cell is constantly doing very many things besides
growing and a large part of the free energy supplied by the conver-
sion of food to waste is thus diverted and not fixed in cellular
structures. Moreover, since all these processes, including synthe-
sis, must occur at reasonably high rates, finite gradients of vari-
ous types, particularly of chemical potential, exist within the
cell. The above equality is undoubtedly far from true. However,
our purpose is to obtain limits on the entropy of the cell, and for
that purpose, let us assume that the equality does hold, i.e., that
that cell is perfectly efficient in protoplasm synthesis, and does
nothing else. Then,
A Hint - A Sint =- (A He:t - Sext] (4)
or, _
NS =%[AF”t ¢ AT (5)
T? order to obtain ﬁlSintwe must now determine experimentally
) Fext, the free energy change of the foodstuff ingested per unit
time and discarded as waste, and add to this &'Hint' the difference
in heat content between cell substance added per unit time and a
stoichiometrically equivalent amount of food material. In any
actual experiment, A.Fext includes the free energy which the cell
must supply to carry on all its activities other than growth, such
as osmotic work, internal viscous flow, locomotion, electrical dis-
sipation, repairs of existing unstable structures, etc. These may
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all be summed under the general heading of "work of maintenance"”
(Needham, "31), In addition, A‘Fext includes the losses due to in-
efficiency in the coupling of reactions involved in cell synthesis.
&.Fext will therefore be more strongly negative than what would
correspond to ideally efficient growth and the calculation thus
overestimates the "degree of organization" of the cell, 1i.e., gives
too negative a value for the entropy change due to growth alone. To
minimize the maintenance error, one must clearly take metabolic quo-
tient data for cells at their optimum rate of growth. &-Sin then
is the limit of the entropy change per unit time of the food mate-
rial incorporated into the cell. If unit time is taken to be one
cell generation,.ﬁ'Sint will then be the limiting value of the en-
tropy of the cell itself, referred to the entropy level of the food
material.

Some comments on Eq. (5) may be helpful. The quantity - AF/Tis
the maximum increase of entropy of the universe due to an isothermal
chemical process in which &F is the change in free energy of the
reacting substances. Thus, if AF = Af - TAS, where AH is the heat
absorbed by the reactants from the environment (negative, in an exo-
thermic process),. then ~M{/T is the corresponding entropy change of
the environment. By definition, AS is the entropy change of the
reactants. Hence, the total entropy change in the process is

NIy oag = - DF

T T

This assumes that all the energy liberated in the reaction appears,

as heat, at temperature T. ~However, 1f the reaction is energy-
coupled to another process, some of this energy may be stored again
as heat of formation of the new products. For example, if a cell 1is
allowed to grow in a calorimeter, the heat absorbed from the envi-
ronment per unit time is &Hex‘ + &an:‘ not N ,. If ﬂHint is
positive, it represents energy which 1s fixed in newly formed cell
substance, which never appears as heat and which therefore cannot
contribute toward purchasing negative entropy for the cell.

Since the energy-releasing metabolic reaction must be spontane-
ous, AF__, will be negative. The sign of &-Sint thus depends on
the value of AH; , relative to AF, ,. Experiments show that the
heat of combustion of protoplasm (dry weight) is not very far from
that of an equivalent weight of carbohydrate. For the combustion of
a carbohydrate AFR/AH, Hence, for cells whose carbon source is car-
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bohydrate, the relative magnitudes of &.Fext and A'H. . are governed

. . ~ i int N
essentially by the energy efficiency of growth, i.e., the ratio
heat content of unit weight of cells
(heat content of food received to synthesize unit
weight of cells) - (heat of maintenance).

Since this ratio seems to be less than one (Rahn, '40) (with consid-
erable uncertainty because of the energy required for maintenance),
A'S, . should be negative and the entropy of the foodstuff is ex-
pected to decrease upon conversion into cells. One interesting
result of this viewpoint is the following: a low energy efficiency
of an organism may represent either a real inefficiency or may
merely be the consequence of a large negative entropy required for
growth whose positive equivalent must be supplied in some manner; in
this case it is simply by the discharge of more heat into the envi-
ronment. The true measure of "thermodynamic efficiency" is evi-
dently the ratio, éfFinrﬂﬁ'Fext, which requires the difficult evalu-
ation of the entropy of the cell. In this paper the procedure is
inverted, the efficiency assumed to be unity and thus a limiting
value of the entropy is obtained.

NUMERICAL CALCULATION

A convenient organism for which sufficient data for a calculation
are available is the autotrophic bacterium B. pycnoticus. This
organism grows on a simple, completely inorganic diet, using the
oxidation of gaseous hydrogen as an energy supply and bicarbonate as
a source of carbon (Stephenson, *30). Measurements of the relative
volumes of H, and O, absorbed during growth and the reasonable as-
sumption that GO, reduction is carried to the carbohydrate level
lead tothe following reactions representing the overall assimilative
process:

Hy + % 0y = Hy0; N = -56,000 cal.
6092 + 6H2() _.CEH1206 + 602; AH =+675,000 cal.

The free energy and heat data quoted here are taken from the review
by Baas-Becking and Parks (’'27).

Under the most favorable growth conditions, Ruhland found that
eight volumes of H, were required for the absorption of one volume
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of (0y. Thus, in order to reduce one gram, or 1/12 mole of carbon
from the level of COQ to that of carbohydrate, 8/12 moles of H2 are
combusted, or &F, . = (8/12)(-56,000 cal.) = =37,400 cal. per gram
of carbon assimilated.

The change in heat content of one gram of carbon upon conversion
from Dy to cell substance (taken as carbohydrate) is just the nega-
tive of the heat of combustion of 1/72 mole of glucose. Thus

ML= 6757800 = +9,400 cal. per gram of carbon assimilated.

tnt

Within the limits of error of this estimate, we may neglect the
change in heat content of the raw materials other than (0, which are
converted to cell substance.

Analysis of bacterial cells shows that they contain approximately
10% carbon (Knaysi, 51). One gram of carbon therefore represents
about 10 grams of cells. The bacteria dealt with here have a volume
of roughly (lyja = 10" 12cc. = 10712 gram. Hence, one gram of carbon
represents 10 3 cells.

The change in entropy of the assimilated material upon cenversion
from food to cells, per gram of cellular carbon, fed as (5 is then
given by Eq. (5) as

= L [~ 37,400 + 9,400] cal./deg. ~ - 90 cal./deg.
int 300

This corresponds to about -10 cal./deg./gm. of cells, -10°11 cal./
deg. per cell, or to about -5x 1012 cal. /deg. per “mole” of cells,
regarding the entire cell as a single molecule. In order to obtain
the number of "bits of infermation" per cell, we use the relation
(Linschitz, Information and Physical Entropy, this volume)

- _H5S/mole. _ AS/cell

H,,
bits R In,2  k 1n2

(R 1n,2 = 1.377)

and thus obtain the limiting value of 1013 bits/cell.

DISCUSSION

The entropy value obtained above represents, as pointed out pre=
viously, a lower limit. In reality, &SCC!I cannot be so strongly
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negative as indicated. However, the figure of -10 cal./deg/gram of
cells does not seem unreasonable, when compared with that corre-
sponding to simple, physical ordering processes. Thus, the entropy
of condensation of water at 100°C is -1.45 cal./deg./gm. The order
of magnitude also would not be seriously affected if data on other
autotrophs were used. The free energy efficiency (with respect to
carbon assimilation) among the organisms studied varies from the
highest figure of 25% (for the hydrogen bacteria used in our calcu-
lation) to about 5% for other forms (Baas-Becking and Parks, '27).
This still yields about 10'3 bits per cell. The uncertainty in M
is also not serious, provided that Al . isconsiderably less than

AF b

Srie may attempt an estimate of the error involved in this calcu-
lation. The energy dissipated in maintenance and inefficient bal-
ancing of negative entropy and positive entropy production by the
cell will both lead to too low (negative) values. However, with
rapidly growing cells (generation time ~1 hour) the relative effect
of maintenance is decreased. Also, there is some indication that
rapid growth is not necessarily related to inefficient entropy me-
tabolism. Thus, rapidly reproducing molds and bacteria show about
the same energy efficiency of growth as larger forms (Rahn, '40). If
we estimate that the cell even at optimum growth wastes, at warst,
99% of its entropy supply in maintenance and dissipative activity,
then the information content per cell is reduced to 1010 - 1p1l
bits. This range of values is similar to that estimated by Dancoff
and Quastler (this volume) on the basis of quite different argu-
ments, involving structural models and genetic characteristics of
cells.

On the basis of this calculation, one may also estimate limiting
values of the entropy of formation of proteins from simple carbon,
nitrogen and oxygen sources. In the case treated above, taking the
cell to be 10% protein and considering all of the entropy change to
reside in the formation of these highly specific and improbable
molecules, we obtain -10 cal./deg./gram of cells or -100 cal./deg./
gram of protein. Assuming the average molecular weight of protein
Lo be 105, this yields an estimate of —1{}?ca;1./deg./mule of protein

or 107 bits/molecule. It must be pointed out that i1f the configu-
rational entropy of the protein due to the permutations of residues

along the peptide chain turns out to be small, then this calculation
is sensitive to the particular forms in which nitrogen is supplied
in the nutrient material.
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Correlations may also be looked for between the energy-efficiency
of growth and the nutritive requirements of the cell. Suppose that
an organism is available which has very simple requirements and
suppose also that mutations of this organism can be obtained which
require progressively more and more growth factors. These factors
may be fed in such small quantities that they do not seriocusly af-
fect the calorific or free energy value of ingested nutrients, al-
though they make growth possible. The cell with special growth re-
quirements presumably is deficient in many of the enzyme systems
which the autotrophic form possesses. If this means that the en-
zymes, or similar protein molecules are lacking completely, then the
specialized cell should have a slightly less negative entropy than
the autotrophs. Therefore, the specialized cell should not have to
produce so much positive entropy (by thermal losses) in order to
obtain the negative entropy required for growth, and one might ex-
pect that the growth requirements become more specific and numerous,
i.e., the more 'parasitic the organism, the higher should the
energy-efficiency be. 1t may be significant that some highly culti-
vated strains of brewer’s yeast show extremely high energy-effi-
ciencies in growth {Rahn, "40).

STRUCTURAL ENTROPY AND FUNCTIONAL ORGANIZATION

Although the gross thermodynamic calculation presented here seems
straightforward, the question arises regarding the biological signif-
icance of the "entropy' we have obtained, and of the conversion of
this entropy to "information," using a factor derived from the ther-
modynamics of inert systems. Does this procedure lead us to a num-
ber which, in some way, represents the living character of the sys-
tem? Various problems immediately appear in this connection, all of
which seem to be concerned with the difficulty of defining the en-
tropy of a system composed of functionally interdependent units, and
of relating this to the information contained therein.

To begin with, we state explicitly that for the purpose of defi-
nition of physical entropy, the living cell is considered to be a
mixture of various chemical species, at definite activities, pres=
sures and temperatures, and that the entropy is assumed to be ex-
pressible as an explicit function of these thermodynamic variables.
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From a microscopic viewpoint, one could, in principle, knowing all
the species, structural forces and resultant quantum states, write
down the entropy of any arbitrary mixture of n components in p
phases joined at s surfaces. However, this physical entropy does
not seem to provide the proper measure in which to express the func-
tional information contained within the organism. Consider, for
example, the problem of measuring the entropy of an iron crystal
weighing say, 10 grams at 0°C. The third law of thermodynamics
provides a definite procedure for doing this, and the value thus
obtained has a precisely defined physical meaning, in terms of the
average number of quantum states available to the crystal when it is
immersed in a thermostat at the given temperature. If our piece of
iron is now shaped into the form of a gear wheel, the change in its
physical entropy will be negligible. If anything, the entropy will
increase, due to the formation of imperfections at the crystal sur-
~ face. However, from the standpoint of a mechanism into which the
gear is to be inserted, it is just the shaping operation and not at
all the microscopic configuration which gives the gear its value and
which embodies the information required for the gear to carry out
its function. Increasing the physical entropy of the gear by dis-
solving some nickel in the iron will have no effect on its articula-
tion into the machine. On the other hand, if in shaping the gear,
one tooth was not properly cut, no appreciable change in its physi-
cal entropy would result although the effect, as far as the opera-
tion of the machine were concerned, would be to destroy its function
completely. It is evident that the degree of organization, or in-
formation content, of the gear wheel must be Judged relative to its
function, and that, at least for macroscopic units, this functional
organization bears little relation to the physical (or microscopic)
entropy of the unit. In the case of a cell containing numerous
protein molecules, of highly specific function, the microscopic, or
structural, entropy may be closely related to the functional infor-
mation content if the relation of the various units is maintained by
definite chemical linkages, so that the organized entity is truly
molecular. However, if the interaction occurs in the cell simply by
proximity, by such agencies as diffusion of substrates, inhibitors
or organizers, or by hormonal or even electrical communication, 1in
short, primarily by virtue of the existence of a common enclosing
membrane, then one would expect that the physical entropy does not
measure the essential organization of the functioning complex.
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This conclusion is also reached by another argument, which may
possibly clarify the situation. The statistical mechanical defini-
tion of entropy as S = k In P must be used with caution in this
context because P, the number of available thermodynamic complex
ions, does not correspond to all the possible (even non-lethal)
complexions that may conceivably exist, involving the multitude of
compounds and structures within the organism. On the contrary, the
available number of complexions is severely restricted by the course
of differentiation built into the zygote and by the requirements of
survival of the organism. As Schrodinger ('45) clearly points out,
in biology, order arises out of order, whereas in physics, order
arises out of disorder. The entropy function is the expression of
the physical, not the biological mechanism. In physics, entropy is
a measure simply of the structure of a system, whereas in bioclogy,
what is really being studied is a process, structure-dependent,
obviously, but still a functioning structure. One should expect
that the functioning of a cell, through which it is constantly pro-
ducing positive and negative physical entropy must be incorporated
somehow into a measure of its biological information content. Thus,
a smoothly functioning or live cell must be considered to have a
higher degree of organization than a poorly functioning or dead
cell, simply by virtue of its organized activity, which is to say,
its continued existence.

This concept may possibly be made a little more precise by means
of the following definition of a functional "entropy': out of all
conceivable thermodynamic complexions to be considered in counting
P, in the formula S = k In P, let us admit only those whose reali-
zations would not affect the functioning of the system. The choice
of process with respect to which the "function-state" is defined
specifies the nature of the corresponding functional '"entropy.'
Thus, in a dead organism (or disabled machine) a very large number
of complexions are possible, in all of which the machine continues
to be disabled, and the entropy is correspondingly large. However,
in a living organism (or working machine) only a small number of
complexions are available, consistent with the maintenance of func-
tton, and the entropy is low. oreover, the change in P 1is dis-
continuous, according a&s the change in "function-state" is discon-
tinuous. Imagine again, for example, the machine in which a single
small, critical gear may be inserted or removed. The insertion of
the gear and the resumption of function inmediately effects the
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coupling and interaction of all the parts and leads to a discontin-
uous change in the number of complexions which are functionally
permissible. Something like a Gibbs’ paradox seems to be invelved
here, sharply distinguishing the organization of the functioning
from the non-functioning machine, although, once again, we note that
the physical entropy of the two systems will be practically identi-
cal. It is interesting that attempts have been made to determine
real calorimetric effects accompanying death or cessation of func-
tion in cells. Inconclusive results so far show a Slight evolution
of heat (iMeyerhoff, '12; Lepeschkin, '37). The sudden availability
of new thermodynamic complexions following death and the relaxation
of homeostatic control might, under adiabatic cenditions, result in
a very slight drop in temperature. At the same time, the release of
various gradients in chemical, osmotic, and electrical potential
:ould well lead to sufficient energy dissipation and heat evolution
to mask the entropy effect entirely.

The inadequacy of physical entropy alone to measure the biologi-
cal information content is also seen in the extensive nature of en-
tropy, by which the entropy of two identical cells is twice that of
each cell. [However, the biologist and the communication engineer
might both argue that little more information is present in two
identical cells that is already present in one. From the point of
view of information theory the situation corresponds to a message in
which a very high degree of redundancy exists between successive
units, or in this case, generations.

In the light of the above discussion, some comment is needed on
the validity of the conversion of physical entropy to bits of infor-
mation, using the factor A In 2. This factor is derived from a
model in which the lack of orientation coupling between the mole-
cules at each site in the lattice is the expression of the lack of
interdependence between successive binary choices. In a functioning
cell, on the other hand, the correciness of every binary choice
involved in assembling the cell is determined by the effect of this
choice on the function of the whole organism. In other words, in
this case a very high degree of functional coupling exists which is
not considered in the purely structural information represented by
the R In 2 conversion factor. Nevertheless, if the cell is regarded
as a single "molecule” and the "molar entropy” computed on this
basis, then all the interactions are kept within the molecule and
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the maximum number of binary choices leading to a structure consist-
ent with cell function should still be given by this calculation.

The resulting value obtained in the " numerical calculation"
section thus represents the physical entropy of the cell, which is
to say its microscopic, structural organization. This is the amount
of negative physical entropy that the cell must produce in order to
make itself. However, the calculation tells us nothing of the par-
ticular way in which this entropy is channeled to produce a fune-
tioning cell, nor of the macroscopic functional organization estab-
lished thereby. This latter type of organization is the result of
non-structural coupling between functioning units constituting the
organism. Some other measure of this organization, which embodies
the biological information residing in the organism, must be sought.
The evolutionary principle would indicate that, at this level, one
will find a tendency in nature to increase order, rather than to
decrease it.
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