Simulación de Eventos Discretos

Trabajo Práctico Nº 2

Junio 2002
[image: image1.png]OO0 o




Reproducción de la Bacteria 

Vibrio Parahaemolyticus 

[image: image2.png]OO0 o




Grupo Nº 2

Gustavo Herrero  464/92

gh4o@dc.uba.ar
Universidad de Buenos Aires

Departamento de Computación

Facultad de Ciencias Exactas y Naturales

INDICE

3Enunciado Trabajo Práctico 2

Desarrollo:
6
Sistema Real :
6
Bibliografía
8
Descripción Conceptual
9
Organización de los modelos
10
Especificación formal de los modelos acoplados
10
generadorFrio = <(, {out},{GENERATOR},(,{(GENERATOR.out,out)}, (,(>
10
Bacterias = <X,Y, D, {Mi}, {Ii}, {Zij}, select >
10
Especificación formal de los modelos CELL-DEVS
11
contaminacion = <I, X,Y, Xlist,Ylist, (, N,{n1,n2,n3},C,B,Z, select>
11
Implementación de los modelos usando CD++
12
Ejecuciones del modelo
15
Conclusiones:
23


Enunciado Trabajo Práctico 2

El objetivo de este Trabajo Práctico es demostrar la comprensión modelado y simulación de sistemas utilizando el formalismo Cell-DEVS, junto a la aplicación de las técnicas mediante la herramienta CD++.

Se deberá identificar un sistema del mundo real que pueda ser representado usando Cell-DEVS y construir luego un modelo celular del mismo. Finalmente se ejecutarán simulaciones del sistema analizado. El sistema estudiado puede ser natural o artificial, y puede existir realmente o no.

Parte I:

La primer parte del trabajo consiste en identificar algún sistema mencionados en la literatura que pueda ser modelado usando Cell-DEVS. Puede usar cualquiera de los recursos disponibles para obtener información al respecto (bibliografía, Internet, bibliotecas digitales). Debe especificarse y brindarse una copia del material utilizado, incluyendo un resumen de una página que incluya la descripción conceptual del modelo. Para modelos acoplados Cell-DEVS, se debe incluir también un bosquejo de su estructura.

El modelo debe poder representarse como un Cell-DEVS implementado en CD++. Los modelos podrán ser desarrollados de forma individual o en grupo (dos o tres integrantes por grupo). En este ultimo caso, el modelo Cell-DEVS deberá integrarse con otros modelos DEVS, o deberá ser especificado como un modelo celular de tres o más dimensiones.

NO SE PUEDEN UTILIZAR LOS MODELOS EXPLICADOS EN EL CURSO, NI LOS DISPONIBLES EN LA PAGINA DE LA MATERIA.

Una alternativa posible es definir un modelo no existente en la literatura. En este caso, debe explicar en forma detallada el modelo que desea desarrollar, y proveer además una forma de validar el comportamiento del sistema real que se desea representar.

Parte II:

Luego de finalizar la etapa anterior, se usará el modelo conceptual como base de desarrollo del trabajo final. Deberá:

· Escribir la especificación formal para los modelos Cell-DEVS.

· Usar la especificación como base y construir los modelos correspondientes usando CD++.

· Una vez que los modelos han sido testeados, correr ejemplos de simulación, mostrando la reacción del modelo a inputs distintos de los definidos en la especificación.

· Proveer una gráfica utilizando algunas de las herramientas correspondientes (Graflog o Graflog applet)

Escribir un informe que muestre los resultados de las ejecuciones, y que analice el comportamiento del modelo de acuerdo a las especificaciones provistas.

Puntaje extra

Usar el CD++ GUI. Esta aplicación permite mostrar un archivo .drw en un ambiente gráfico, y visualizar los resultados de la ejecución. Debe reportar los bugs que encuentre durante la ejecución de la aplicación. Los trabajos que incluyan este punto contarán con un puntaje extra del 10%.

Fechas importantes:

Semana del 06/05 – Discusión del Trabajo Práctico 2.

Semana del 13/05 – Entrega del modelo conceptual. Puede ser entregado por e-mail, con attachments. La discusión acerca de la elección adecuada de los modelos propuestos puede realizarse durante las clases o por mail.

Miércoles 29/05 – Entrega del TP2.

La entrega del trabajo práctico se hará durante la clase teórica.

Materiales a entregar y notas

Parte I

Esta parte del trabajo corresponde al 20% de la nota final. Aquellos estudiantes que no puedan proveer un modelo por sí solos, recibirán uno con las características necesarias, pero perderán esta porción de la nota. Si el modelo real que desea utilizar es demasiado complejo, puede trabajar con un subconjunto o una simplificación del mismo. Debe entregarse un informe de una página en esta etapa del trabajo.

Parte II

Este documento de especificación representa el 25% de la nota final. Debe incluir la especificación del modelo a utilizar en la próxima etapa.

Parte III

Esta parte corresponde al 55% de la nota final. Deberá incluir un informe final explicando los resultados de las ejecuciones de su modelos, y las variaciones que debió realizar sobre la especificación original mostrando los nuevos resultados obtenidos. Debería incluir, además, una breve descripción (conceptual) de cada uno de los modelos además de la especificación formal.

El código fuente debe correr en la herramienta en forma limpia y clara. Los mismos serán instalados en un directorio “limpio” que incluirá solamente el CD++. No incluir el ejecutable en la entrega. Comprimir el código fuente (no olvide incluir headers, código C++, archivos .ma, archivos .ev, archivos .pal). Incluir los scripts completos que permiten ejecutar el modelo y cómo utilizarlos, y qué archivos se usan en cada caso.

Los documentos de las tres partes deben combinarse y entregarse como un documento único.

Los informes se analizarán de la siguiente forma:

· Se descomprimirá el archivo .ZIP entregado por el grupo en un directorio que incluye solamente la herramienta.

· Se recompilará utilizando el makefile provisto por Ud. (en caso de incluir modelos DEVS). El comando “make” debe generar correctamente la herramienta sin errores.

· Los ejemplos se correrán utilizando los scripts incluidos por el grupo.

· Luego de estos pasos básicos, se analizarán cambios con el fin de encontrar posibles errores.

Para asegurar la ejecución correcta, intenten realizar ustedes mismos estos pasos antes de entregar el trabajo.

Incluir archivos “read.me” que expliquen en forma detallada el comportamiento de cada uno de los scripts provistos.

Puntos extra

Los archivos de salida se leerán del directorio, y el simulador será ejecutado utilizando el GUI para controlar que los resultados obtenidos coinciden. Incluir, si es necesario, las instrucciones correspondientes en el archivo readme.
Desarrollo:

Sistema Real :

El sistema real que se quiere modelar, es la reproducción de la bacteria Vibrio Parahaemolyticus, en un alimento infectado, que es colocado en el freezer.

Para analizar el comportamiento de la bacteria, primero se detalla un enfoque global de como es el mecanismo de reproducción de una bacteria y luego se especifica las condiciones especiales para ésta bacteria.

Las bacterias son microorganismos vivos unicelulares. Estas pueden existir en dos estados diferentes: vegetativo ú espora. Toda bacteria que viven en estado vegetativo puede reproducirse. Pocas bacterias pueden cambiar a un estado especial llamado estado espora. Las esporas son producidas cuando las células de las bacterias están en un ambiente donde no pueden crecer (alimentos congelados, alimentos disecados). Las esporas no pueden ni crecer ni reproducirse, en cambio, espolear es el mecanismo de protección.

Las bacterias, necesitan un medio adecuado para desarrollarse, consumen alimentos para su propia nutrición, producen sustancias de desechos como parte de su metabolismo (toxinas), algunas alteran los caracteres organolépticas de los alimentos y siempre necesitan tiempo para multiplicarse

Las bacterias se clasifican en SAPROFITAS ó PATOGENAS

. 

Las saprófitas:
No son riesgosas para la salud, alteran las características organolépticas ( color, sabor, textura, olor desagradable)

Las patógenas: son siempre peligrosas para la salud. Generalmente NO alteran el alimento y el consumidor no advierte el peligro.

También se pueden clasificar según el requerimiento de Oxigeno y Temperatura

Tipo de Bacteria
Temperatura


Mínimo
Optimo
Máximo

Termófilas
40º a 45º
55º a 75º
60ºa 90º

Mesófilas
8º a 15º
30º a 45º
35º a 47º

Psicrófilas
-5º a 5º
12º a 15º
15º a 20º

Psicotrófilas
-5º a 5º
25º a 30º
30º a 35º


Oxigeno

Aeróbicas
21% 

Anaeróbicas
0 %

Anaeróbicos facultativos
0-21%

Microaerófilica
3 - 6%

Las bacterias se reproducen por fisión binaria, durante el ciclo de crecimiento la célula se [image: image3.png]


divide en dos.

El tiempo generacional es típicamente 20-30 minutos, pero en condiciones optimas puede acelerarse a 15 minutos. Bajo condiciones favorables una bacteria puede generar 1 millón de bacterias en 5 hs.

Las bacterias necesitan 6 condiciones para el desarrollo en alimentos:

Alimento: Nutrientes (Hidratos de carbono, proteínas, grasas vitaminas, minerales)

Agua: cantidad de agua que presenta el alimento 

Acidez (pH): grado de acidez o alcalinidad del medio.

Oxígeno: aeróbicos, anaerobios, anaerobios facultativos.

Temperatura: adecuada

Tiempo: fisión binaria. 

La fuente de alimento, es la condición más importante que afecta al crecimiento de una bacteria. El alimento debe contener los nutrientes necesarios para el desarrollo. La bacteria generalmente prefiere alimentos ricos en proteínas como carnes, pescados, lácteos. Etc.

Las bacterias causantes de enfermedades crecen en grados de acidez superiores a 4.6 pH, estas tienden a preferir condiciones cercanas a los valores neutros 7pH.0. Los alimentos cuyos pH sean menores a 4.6 no permiten el crecimiento de tales bacterias.

La concentración de agua, Aw, se mide en una escala del 0 al 1, las bacterias necesitan suficiente cantidad de agua para desarrollarse, entre 1 y 0,85 Aw. 

Aw
Alimentos

0.91 - 1
Carnes frescas, leche, huevo fresco, lácteos, sopas, salsas.

0.80
Quesos, dulce de leche, leche condensada

0.70
Mermeladas, pescados salados, miel, cereales, frutas secas

0.65
Chocolates, especias

0.20
Leche en polvo, vegetales deshidratados.

Vibrio Parahaemolyticus

Es un germen marino, ampliamente distribuido en aguas de la costa y estuarios, sedimento, plancton, se desarrolla fácilmente a 15ºC de temperatura, por eso se encuentra en verano en peces, crustáceos y moluscos.

Es de la familia del vibrionacea, sin esporas ni cápsulas, móviles por un flagelo único, es anaerobio facultativo, necesitan sal al 3% y un pH de 7,5 a 8,5 y crecen entre los 15º a 43º, siendo la temperatura optima 37ºC.

El tiempo generacional de desarrollo de la bacteria es muy rápido, 20 a 30 minutos. No se desarrolla a temperaturas menores a 8ºC y lo hace más lentamente a 10ºC, la congelación evita su desarrollo. Se destruye a 60ºC durante 10 minutos y también en medios muy ácidos.

Localización: superficie del pescado, escamas, agallas, intestino durante el verano.

Bibliografía

www.agcom.purdue.edu/AgCom/Pubs/FS/FS-2.pdf
Apunte de Bromatología e Higiene, UDECA

Descripción Conceptual

Para hacer el modelo es necesario definir las variables descriptivas del para cada una de las condiciones que intervienen en la reproducción de la bacteria. También son necesarias fórmulas que indiquen la manera en que éstas variables van afectando el proceso. Pero en este caso haremos un modelo más simplificado

Solamente se va a modelar el cambio de la temperatura  y el impacto que esta tiene sobre el producto. Para el resto de las variables se supone que están en las condiciones optimas, para el desarrollo de la bacteria. 

La evolución de la bacteria en el alimento, será modelará usando un componente CELL-DEVS de dos dimensiones en donde el nivel 0 representa la concentración de bacterias y el nivel 1 las temperaturas.

También, para reflejar el hecho de que el alimento fue introducido en el freezer, al componente cell-desvs se lo conectará, en uno de sus laterales, con un componente encargado de generar temperaturas, que  oscilarán entre –10ºC y 0ºC. La propagación de la temperatura se calculará, aplicando el promedio, con las celdas vecinas y con demora inercial de 1000 ms.

La reproducción de las bacterias, tiene que tener en cuenta la temperatura asociada, para dicha celda, por lo tanto se definió el siguiente comportamiento: 

1. Si la temperatura es menor a 8ºC, durante 10000ms la bacteria no evoluciona

2. Si la temperatura es mayor o igual a 8ºC y menor a 60ºC, durante 30000ms la bacteria evoluciona.

3. Si la temperatura es mayor a 60ºC, durante 10000ms la bacteria muere

El tipo de demora necesaria para reflejar este comportamiento, es inercial, aunque en realidad sería necesario un nuevo tipo de demora, que refleje mejor la velocidad de reproducción, es decir, que de alguna manera se puede saber cual es el tiempo en que la celda se encuentra esperando para emitir el nuevo valor, entonces usando es información, se puede establecer una nueva demora en función al incremento o descenso de la temperatura. 

También se define un tope de 100 bacterias por celda, a partir del cuál se expande la bacteria, repartiendo un 10% del excedente, a las celdas vecinas, de esta manera sea irá contaminando la superficie del alimento. 

Estructura jerárquica de los modelos:
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Organización de los modelos

Modelo que atómico
: geneadorFrio

Modelo Cell-Devs
: contaminacíon 

Modelos acoplado
: bacterias

El esquema de acoplamiento es el siguiente.


Especificación formal de los modelos acoplados

generadorFrio = <(, {out},{GENERATOR},(,{(GENERATOR.out,out)}, (,(>

Bacterias = <X,Y, D, {Mi}, {Ii}, {Zij}, select >

X 
= {(}

Y
= {(}

D
= {generadorFrio, contaminacion}

Icontaminacion = {(}

IgeneradorFrio  = { contaminacion }

select: = {generadorFrio, contaminacion}

Especificación formal de los modelos CELL-DEVS

contaminacion = <I, X,Y, Xlist,Ylist, (, N,{n1,n2,n3},C,B,Z, select>

I
= <Px,Py>, donde

Px = {X<(0,0,1),real>,X<(1,0,1),real>,X<(2,0,1),real>, X<(3,0,1),real>,X<(4,0,1),real>, 

          X<(5,0,1),real>,X<(6,0,1),real>,X<(7,0,1),real>,X<(8,0,1),real>,X<(9,0,1),real>}

Py = {(}

X 
= {nueva_temperatura}

Y
= {(}

Xlist = {(0,0,1), (1,0,1), (2,0,1), (3,0,1), (4,0,1), (5,0,1), (6,0,1), (7,0,1), (8,0,1), (9,0,1)}

Ylist = {(}

( 
=  18

N 
= {(-1,-1,0), (-1,0,0), (-1,1,0), (0,-1,0), (0,0,0), (0,1,0), (1,-1,0), (1,0,0), (1,1,0), 

             (-1,-1,1), (-1,0,1), (-1,1,1), (0,-1,1), (0,0,1), (0,1,1), (1,-1,1), (1,0,1), (1,1,1)}

{ n1,n2,n3} = {10, 10, 2}

C 
= {Cij / i ( [1,10] ( j ( [1,10]}

B
= {Cij / (i = 1v i = 10) ( (j = 1v i = 10)} nowrapped

Z
:
PijzY1 (  P i-1 j-1 zX1

P i+1 j+1 zX1
( PijzY1 



PijzY2 (  P i j-1  z X2

P i j+1  z X2
( PijzY2 



PijzY3 (  P i+1 j-1 zX3

P i-1 j+1 zX3
( PijzY3 



PijzY4 (  P i-1 j zX4

P i+1 j zX4
( PijzY4 



PijzY5 (  P i j zX5

P i j zX5

( PijzY5 



PijzY6 (  P i+1 j zX6

P i-1 j zX6
( PijzY6 



PijzY7 (  P i-1 j+1 zX7

P i+1 j-1 zX7
( PijzY7 



PijzY8 (  P i j+1 zX8

P i j-1 zX8
( PijzY8 



PijzY9 (  P i+1 j+1 z+1X9

P i-1 j-1 z-1X9
( PijzY9 



PijzY10 (  P i-1 j-1 z+1X10

P i+1 j+1 z-1X10
( PijzY10 



PijzY11 (  P i j-1  z +1X11

P i j+1  z-1 X11
( PijzY11 



PijzY12 (  P i+1 j-1 z+1X12
P i-1 j+1 z-1X12
( PijzY12 



PijzY13 (  P i-1 j z+1X13

P i+1 j z-1X13
( PijzY13 


PijzY14 (  P i j z+1X14

P i j z-1X14
( PijzY14 



PijzY15 (  P i+1 j z+1X15

P i-1 j z-1X15
( PijzY15 



PijzY16  (  P i-1 j+1 z+1X16
P i+1 j-1 z-1X16
( PijzY16  



PijzY17 (  P i j+1 z+1X17

P i j-1 z-1X17
( PijzY17 



PijzY18 (  P i+1 j+1 z+1X18
P i-1 j-1 z-1X18
( PijzY18 

Select = {(-1,-1,0), (-1,0,0), (-1,1,0), (0,-1,0), (0,0,0), (0,1,0), (1,-1,0), (1,0,0), (1,1,0), 

             (-1,-1,1), (-1,0,1), (-1,1,1), (0,-1,1), (0,0,1), (0,1,1), (1,-1,1), (1,0,1), (1,1,1)}

Implementación de los modelos usando CD++

Inicialmente se generaron varios modelos, en donde la distribución del excedente se hiciera de una manera más uniforme, y se hacia más uso de las zonas, pero se observó que para el problema a analizar, se estaba agregando más complejidad a las reglas y más números de reglas para los diferentes casos, y el modelo no se enriquecía en igual proporción. También se había usado una dimensión de 30x30 celdas en cada plano, pero luego para reducir los tiempos se usó 10x10, sin perder objetividad del modelo, salvo que tiene que ampliarse el archivo de valores iniciales, la definición de la transición del puerto de entrada y los links de entrada correspondientes.


Una variante que se experimentó fue usar demoras de igual magnitud para la temperatura y para las bacterias, en donde se observó que estas últimas evolucionan con mayor rapidez, infectando el total del alimento. 

Con respecto a la generación de las temperaturas, se observó que si no se aplica bajas temperaturas, el modelo demora mucho tiempo a llegar a la temperatura de 8ºC, necesaria para paralizar la evolución de las bacterias. 

A continuación se detalla el modelo final generado. 

[top]

components : contaminacion generadorFrio@Generator

link : out@generadorFrio  inputFrio@contaminacion

[generadorFrio]

distribution : exponential

mean : 3

initial : 1

increment : 0

[contaminacion]

type : cell

dim : (10, 10, 2)

delay : inertial

defaultDelayTime : 100

border : nowrapped

neighbors : contaminacion(-1,-1,0) contaminacion(-1,0,0) contaminacion(-1,1,0)

neighbors : contaminacion(0,-1,0)  contaminacion(0,0,0)  contaminacion(0,1,0)

neighbors : contaminacion(1,-1,0)  contaminacion(1,0,0)  contaminacion(1,1,0)

neighbors : contaminacion(-1,-1,1) contaminacion(-1,0,1) contaminacion(-1,1,1)

neighbors : contaminacion(0,-1,1)  contaminacion(0,0,1)  contaminacion(0,1,1)

neighbors : contaminacion(1,-1,1)  contaminacion(1,0,1)  contaminacion(1,1,1)

in : inputFrio

link : inputFrio  in@contaminacion(0,0,1)

link : inputFrio  in@contaminacion(1,0,1)

link : inputFrio  in@contaminacion(2,0,1)

link : inputFrio  in@contaminacion(3,0,1)

link : inputFrio  in@contaminacion(4,0,1)

link : inputFrio  in@contaminacion(5,0,1)

link : inputFrio  in@contaminacion(6,0,1)

link : inputFrio  in@contaminacion(7,0,1)

link : inputFrio  in@contaminacion(8,0,1)

link : inputFrio  in@contaminacion(9,0,1)

localtransition : Evolucion

portInTransition : in@contaminacion(0,0,1)  setFrio

portInTransition : in@contaminacion(1,0,1)  setFrio

portInTransition : in@contaminacion(2,0,1)  setFrio

portInTransition : in@contaminacion(3,0,1)  setFrio

portInTransition : in@contaminacion(4,0,1)  setFrio

portInTransition : in@contaminacion(5,0,1)  setFrio

portInTransition : in@contaminacion(6,0,1)  setFrio

portInTransition : in@contaminacion(7,0,1)  setFrio

portInTransition : in@contaminacion(8,0,1)  setFrio

portInTransition : in@contaminacion(9,0,1)  setFrio

initialValue : 24

initialCellsValue : bact.val

zone : Temperaturas { (0,0,1)..(9,9,1) }

[Temperaturas]

rule : { ( if((-1,-1,0)!= ?,(-1,-1,0),0) + if((-1,0,0)!=?,(-1,0,0),0) + 

           if((-1,1,0)!= ?,(-1,1,0),0) + if((0,-1,0)!=?,(0,-1,0),0) + 

           if((0,1,0)!= ?,(0,1,0),0) + if((1,-1,0)!=?,(1,-1,0),0) + 

           if((1,0,0)!= ?,(1,0,0),0) + if((1,1,0)!=?,(1,1,0),0) + 

           if((0,0,0)!= ?,(0,0,0),0) ) 

/ (if((-1,-1,0)!= ?,1,0) + if((-1,0,0)!=?,1,0) + if((-1,1,0)!= ?,1,0) + if((0,-1,0)!=?,1,0) +

   if((0,1,0)!= ?,1,0) + if((1,-1,0)!=?,1,0) + if((1,0,0)!= ?,1,0) + if((1,1,0)!=?,1,0) +

   if((0,0,0)!= ?,1,0)) } 1000 { t }

[Evolucion]

rule : 0 10000 { cellpos(2) = 0 and (0,0,1) > 60 }

rule : { round(if((0,0,0) * 2 > 99,0.7,1) * (0,0,0) * 2)

+ if( (-1,-1,1)!=? and (-1,-1,1)>8 and (-1,-1,1)<60 and round((-1,-1,0)*2)>99, 

round((-1,-1,0)*2* 0.1),0)

+ if( (-1, 0,1) != ? and (-1, 0,1) > 8 and (-1, 0,1) < 60 and round((-1, 0,0) * 2) > 99, 

round((-1, 0,0) * 2 * 0.1),0)

+ if( (-1, 1,1) != ? and (-1, 1,1) > 8 and (-1, 1,1) < 60 and round((-1, 1,0) * 2) > 99, 

round((-1, 1,0) * 2 * 0.1),0)

+ if( ( 0,-1,1) != ? and ( 0,-1,1) > 8 and ( 0,-1,1) < 60 and round(( 0,-1,0) * 2) > 99, 

round(( 0,-1,0) * 2 * 0.1),0)

+ if( ( 0, 1,1) != ? and ( 0, 1,1) > 8 and ( 0, 1,1) < 60 and round(( 0, 1,0) * 2) > 99, 

round(( 0, 1,0) * 2 * 0.1),0)

+ if( ( 1,-1,1) != ? and ( 1,-1,1) > 8 and ( 1,-1,1) < 60 and round(( 1,-1,0) * 2) > 99, 

round(( 1,-1,0) * 2 * 0.1),0)

+ if( ( 1, 0,1) != ? and ( 1, 0,1) > 8 and ( 1, 0,1) < 60 and round(( 1, 0,0) * 2) > 99, 

round(( 1, 0,0) * 2 * 0.1),0)

+ if( ( 1, 1,1) != ? and ( 1, 1,1) > 8 and ( 1, 1,1) < 60 and round(( 1, 1,0) * 2) > 99, 

round(( 1, 1,0) * 2 * 0.1),0)


   } 30000 { cellpos(2) = 0 and (0,0,1) > 8 and statecount(?) = 5 * 2 }

rule : { round(if((0,0,0) * 2 > 99,0.5,1) * (0,0,0) * 2)


   + if( (-1,-1,1) != ? and (-1,-1,1) > 8 and (-1,-1,1) < 60 and round((-1,-1,0) * 2) > 99, 

round((-1,-1,0) * 2 * 0.1),0)

   + if( (-1, 0,1) != ? and (-1, 0,1) > 8 and (-1, 0,1) < 60 and round((-1, 0,0) * 2) > 99, 

round((-1, 0,0) * 2 * 0.1),0)

   + if( (-1, 1,1) != ? and (-1, 1,1) > 8 and (-1, 1,1) < 60 and round((-1, 1,0) * 2) > 99, 

round((-1, 1,0) * 2 * 0.1),0)


   + if( ( 0,-1,1) != ? and ( 0,-1,1) > 8 and ( 0,-1,1) < 60 and round(( 0,-1,0) * 2) > 99, 

round(( 0,-1,0) * 2 * 0.1),0)


   + if( ( 0, 1,1) != ? and ( 0, 1,1) > 8 and ( 0, 1,1) < 60 and round(( 0, 1,0) * 2) > 99, 

round(( 0, 1,0) * 2 * 0.1),0)


   + if( ( 1,-1,1) != ? and ( 1,-1,1) > 8 and ( 1,-1,1) < 60 and round(( 1,-1,0) * 2) > 99, 

round(( 1,-1,0) * 2 * 0.1),0)

+ if( ( 1, 0,1) != ? and ( 1, 0,1) > 8 and ( 1, 0,1) < 60 and round(( 1, 0,0) * 2) > 99, 

round(( 1, 0,0) * 2 * 0.1),0)

+ if( ( 1, 1,1) != ? and ( 1, 1,1) > 8 and ( 1, 1,1) < 60 and round(( 1, 1,0) * 2) > 99, 

round(( 1, 1,0) * 2 * 0.1),0)


   } 30000 { cellpos(2) = 0 and (0,0,1) > 8 and statecount(?) = 3 * 2 }

rule : { round(if((0,0,0) * 2 > 99,0.2,1) * (0,0,0) * 2)

   + if( (-1,-1,1) != ? and (-1,-1,1) > 8 and (-1,-1,1) < 60 and round((-1,-1,0) * 2) > 99, 1,0) * 

round((-1,-1,0) * 2 * 0.1)

   + if( (-1, 0,1) != ? and (-1, 0,1) > 8 and (-1, 0,1) < 60 and round((-1, 0,0) * 2) > 99, 1,0) * 

round((-1, 0,0) * 2 * 0.1)


   + if( (-1, 1,1) != ? and (-1, 1,1) > 8 and (-1, 1,1) < 60 and round((-1, 1,0) * 2) > 99, 1,0) * 

round((-1, 1,0) * 2 * 0.1)

   + if( ( 0,-1,1) != ? and ( 0,-1,1) > 8 and ( 0,-1,1) < 60 and round(( 0,-1,0) * 2) > 99, 1,0) * 

round(( 0,-1,0) * 2 * 0.1)

   + if( ( 0, 1,1) != ? and ( 0, 1,1) > 8 and ( 0, 1,1) < 60 and round(( 0, 1,0) * 2) > 99, 1,0) * 

round(( 0, 1,0) * 2 * 0.1)

   + if( ( 1,-1,1) != ? and ( 1,-1,1) > 8 and ( 1,-1,1) < 60 and round(( 1,-1,0) * 2) > 99, 1,0) * 

round(( 1,-1,0) * 2 * 0.1)

   + if( ( 1, 0,1) != ? and ( 1, 0,1) > 8 and ( 1, 0,1) < 60 and round(( 1, 0,0) * 2) > 99, 1,0) * 

round(( 1, 0,0) * 2 * 0.1)

   + if( ( 1, 1,1) != ? and ( 1, 1,1) > 8 and ( 1, 1,1) < 60 and round(( 1, 1,0) * 2) > 99, 1,0) * 

round(( 1, 1,0) * 2 * 0.1)

   } 30000 { cellpos(2) = 0 and (0,0,1) > 8 and statecount(?) = 0 }

rule : {(0,0,0)} 10000 { cellpos(2) = 0 }

[setFrio]

rule : { uniform(-10,0)} 500 { t }

Ejecuciones del modelo

Todos los ejemplos fueron ejecutados usando los ejecutables existentes para Windows, es decir se uso simu.exe y no CD++.exe de pardevs, para la observar los resultados se procesó el log usando el drawlog y posteriormente se visualizó con graflog y con web_graflog también, por lo tanto se proveen ambos archivos.pal, uno para cada herramienta.

Se generaron varios lotes de pruebas con el fin de observar como se comporta el modelo, partiendo de configuraciones de celdas diferentes, definiendo una temperatura inicial para todo el conjunto de celdas de 23ºC y diferentes zonas infectadas con la bacteria.


Los resultados obtenidos  que se resumen a continuación permiten observar cómo se propaga la temperatura y como evolucionan las bacterias mientras tienen condiciones favorables para hacerlo.

Conclusiones:

El modelo que se generó es una muestra de cómo modelar bajo el paradigma Cell-Devs, y su simulación usando la herramienta CD++ , si bien se encontraron limitaciones en su modelado, como las restricciones del delay de evolución en función del tiempo en que la celda se encuentra entre un rango de temperaturas, se puede observar la simplicidad en la escritura del archivo “.ma” y la rapidez para empezar a obtener resultados para analizar. También se observa que el continuo trabajo con el modelo permite incorporar mejoras al mismo y encontrar fallas. 

Existen mejoras que se podrían aplicar a la herramienta:

· Definición de funciones y variables, para permitir una mayor claridad en la especificación de las reglas.

· Para disminuir la cantidad de mensajes, en el caso estudiado hubiera sido bueno poder especificar diferente vecindad para cada nivel, es decir, actualmente se usa la que más abarca, por lo cual cuando se genera un cambio en el nivel 0 – de las bacterias, se está generando eventos a las celdas del nivel 1- temperatura, de manera innecesarias.
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