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Resumen. Desde la primera mitad del siglo XX han aparecido multitud de modelos matematicos cuyo
objetivo ha sido el estudio del crecimiento de microorganismos. Sin embargo, aunque existen
numerosas técnicas numéricas diferentes para modelar la ingesta de nutrientes, el mantenimiento, la
division celular y el crecimiento de la colonia, ninguno de los modelos mencionados puede tomarse
como universal. Esto se debe a que el comportamiento complejo de organismos simples debe
estudiarse en aspectos diferentes cubriendo escalas temporales y espaciales totalmente distintas.

El modelo presentado esta basado en autdmatas celulares. Un automata celular (AC) es un sistema
dindmico discreto constituido por una reticula de objetos idénticos denominados células, que adoptan
un determinado estado en cada instante de tiempo y que va cambiando segun reglas de transicion.

El objetivo de este trabajo es presentar un nuevo modelo de crecimiento de microorganismos basado
en AC, en el que cada célula representa una porcion del entorno en el que se desarrolla la bacteria, el
tiempo avanza en pasos discretos y cada célula determina su nuevo estado a través de reglas de
transiciones que tienen en cuenta el estado de sus vecinos. Las leyes del sistema utilizadas son locales
y uniformes.

La ventaja del método basado en autématas celulares es que permite obtener curvas de crecimiento de
los microorganismos a tiempo real, lo cual posibilita que se comparen las curvas obtenidas mediante
las simulaciones con curvas de datos experimentales. Y, a partir de esta comparacion, determinar
algunos parametros de crecimiento como el tiempo de adaptacion de la colonia de microorganismos al
medio (tiempo de lag), y el tiempo necesario para iniciar la fase de duplicacion.

En particular se estudiaron microorganismos del tipo bacteria como Escherichia coli, Bacteria lactica,
Staphylococcus aureus, Clostridium botulinum (prot.), Enterobacteriacea, Salmonella spp., para los
que se logrd reproducir las curvas de crecimiento experimentales en tiempo real, determinando los
parametros (tiempo de lag y tiempo de duplicacion) para cada microorganismo. Es de resaltar que,
gracias a la velocidad de los sistemas computacionales actuales, las curvas mencionadas pueden
obtenerse en tiempos y costos menores a las logradas en el ambito experimental.
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1 INTRODUCCION

En el presente trabajo se describe el crecimiento de bacterias mediante una simulacion del
proceso con autémata celular. Un autdmata celular (AC) es un sistema dindmico discreto que
evoluciona en un arreglo regular infinito; consiste en un nimero de agentes discretos o
particulas, que ocupan algunas o todas las posiciones de una matriz. Estas particulas tienen
una o mas variables internas de estado (que pueden ser discretas o continuas) y un conjunto
de reglas que describen sus cambios de estado y posiciéon. Nuevamente, estas reglas pueden
ser discretas o continuas, deterministicas o probabilisticas. A menudo, las reglas de evolucion
se aplican en pasos, por ejemplo, un movimiento o transporte seguido de un cambio de estado
o de una interaccion. La actualizacion puede realizarse de manera sincronica o estocastica
(Monte Carlo). Tanto el movimiento como el estado de las particulas dependen del estado
actual de la particula en cuestion, asi como los de las particulas vecinas.

En cuanto a su dindmica, se tiene un conjunto finito de estados y una funcion local
afectando una cantidad de estados dentro del arreglo regular, donde cada elemento del arreglo
toma un valor del conjunto de estados y es llamado célula. El arreglo regular es conocido
como el espacio de evoluciones. La funcion local es determinada por una célula central y sus
células vecinas, formando una vecindad. La vecindad es el nimero de argumentos que la
funcién local recibe. Por ultimo, la transformaciéon determinada para cada vecindad diferente
corresponde a un elemento del conjunto de estados, se requiere una asignacion de estado en el
espacio de evoluciones que represente la configuracion inicial del sistema.

Como ejemplo de vecindad en dos dimensiones tenemos la vecindad de Moore, que
considera los vecinos ortogonales y los vecinos diagonales (Figura 1):

Figura 1: Vecindad de Moore

Podemos decir que los automatas celulares son capaces de representar comportamientos
complejos a partir de una dindmica sencilla y desde su origen fueron utilizados como
elemento de la computacion para la simulacion de fenémenos bioldgicos y fisicos pues
pueden producir estructuras auto organizadas bastante sofisticadas (Alber et al., 2003). Von
Neumann demostré que un AC con un numero finito de estados e interacciones de rango
pequeio podrian construir una computadora universal (Von Neumann, 1966) y Conway, en su
juego de la vida demostré que un autdémata celular simple, de dos estados, con interacciones
unicamente locales podria generar patrones espacio-temporales arbitrariamente complejos
(Conway, 1970; Gardner, 1970). Mas recientemente, Wolfram investigo la teoria de los AC e
hizo importantes aseveraciones acerca de su utilidad en lo concerniente a problemas
complejos (Wolfram, 1983, Wolfram, 1994, Wolfram, 2002) Wolfram inicia sus
investigaciones a mediados de 1980, aplicando varios conceptos de dindmica no lineal y
mecanica estadistica. Una de las caracteristicas mas importantes que posee su modelo es que
realiza un estudio sistemdtico tomando un conjunto de reglas y estudia sus evoluciones, es
decir, realiza una clasificacion de diferentes comportamientos en los autématas celulares, con
lo cual realiza una distincion entre varios tipos de autdmatas celulares. Dicha clasificacion es
conocida como clases de Wolfram, diferente del modelo de Von Newman y Conway, donde
las funciones representan un numero muy grande y cada autdmata tiene un proposito
especifico para resolver un problema.
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La simulacion de algun fenémeno en particular, como en nuestro caso, el de crecimiento
de bacterias teniendo en cuenta ciertos parametros, proporciona una importante herramienta
de trabajo para la investigacion. En este trabajo se presenta un programa que describe el
desarrollo de una bacteria, tomando en cuenta ciertos parametros.

En microbiologia, cuando hablamos de crecimiento nos referimos a un aumento de la
cantidad de células; el crecimiento es un componente esencial de la funciébn microbiana, ya
que toda célula viva tiene un periodo de vida finito en la naturaleza, y las especies se
mantienen como resultado del crecimiento constante. Podemos decir que la célula bacteriana
es una maquina sintética capaz de duplicarse a si misma. En las células bacterianas, primero
tenemos un aumento del tamafio de la célula, el crecimiento contintia hasta que ésta se divide
en dos nuevas células, proceso denominado fision binaria. El tiempo requerido para un ciclo
de crecimiento completo varia, dependiendo de diversos factores, como ser requerimientos
nutricionales, sustrato,temperatura, Ph del medio del cultivo, etc. Durante el ciclo de division
celular, todos los componentes estructurales de la célula se duplican. El intervalo para la
formacion de dos células hijas a partir de una, se llama generacion; y el tiempo requerido para
que esto ocurra se denomina tiempo de generacion. De esta manera, el tiempo de generacion
es el tiempo requerido para que se duplique el numero de células y, debido a esto, el tiempo
de generacion es también conocido como tiempo de duplicacion. Hay bacterias que pueden
completar un ciclo de crecimiento en 20 minutos en condiciones 6ptimas como por ejemplo,
la bacteria Escherichia coli, mientras que otras pueden tardar varias horas ¢ inclusos dias.

En un laboratorio se realiza un experimento de crecimiento partiendo de un determinado
numero de células, que tienen un tiempo de duplicacion establecido. Luego, se analiza y
registra el aumento del nimero de célula en funcion del tiempo. Con los datos obtenidos se
confecciona una curva de crecimiento, que consiste en el numero de células en funcién del
tiempo. Dicha curva de crecimiento se divide en diversas fases llamadas:

= Fase lag o de adaptacion.

= Fase exponencial

= Fase estacionaria.

= Fase de declinacién (muerte).

Hay una fase de adaptacion o fase de retraso, mientras las células se ajustan a las nuevas
condiciones, luego el crecimiento toma la forma exponencial. A medida que los nutrientes
indispensables se agotan, o bien, debido a la presencia de metabolitos toxicos, el crecimiento
cesa y la poblacion entra en la fase de latencia. Luego, si la incubacion continua en la fase
estacionaria, las células pueden empezar a morir y se dice que la poblacion esta en la fase de
declinacion.

En este trabajo se disefio un algoritmo basado en AC que simula el crecimiento de
bacterias, y permite obtener las curvas de crecimiento respectivas bajo condiciones de
inmovilidad, movimiento browniano y agitado turbulento.

2 MODELO COMPUTACIONAL

La variedad de tipos de interacciones que pueden establecerse en modelos de simulacion es
practicamente infinita, acotados mayormente por la capacidad de célculo. Independientemente
de como haya sido formulado un modelo podemos elegir entre dos grandes esquemas de
programacion, los de tipo automata celular y los métodos basados en Montecarlo. Un modelo
tipo autdmata celular (Ermentrout y Edelstein-Keshet, 1993) consiste en una red discreta y
fija de nodos que pueden adoptar diversos estados segiin un conjunto de reglas que
determinan la evolucion del estado de cada nodo en funcion de sus vecinos. Estas reglas se
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actualizan en pasos discretos de tiempo y aunque suelen ser deterministas cada vez son mas
utilizados los autématas estocasticos. La propiedad definitoria de estos sistemas es que la
actualizacion de los estados se hace simultdneamente en cada paso temporal para todos los
nodos de la malla. Este método ha sido ampliamente utilizado para sistemas que pueden
caracterizarse por un numero bajo de estados y por las transiciones entre ellos. Sin embargo,
la misma metodologia puede aplicarse en sistemas con mayor nimero de estados o para
valores continuos.

El método de Montecarlo se dirige mas a los individuos que al soporte espacial. Por
supuesto el paso temporal ha de ser discreto para ser programable, pero la actualizacion del
sistema se hard celda a celda. Cada individuo puede adoptar un estado entre un conjunto
continuo o discreto y puede estar asociado a un nodo de una red discreta fija (posiciones en
numeros enteros) o mantener un registro que los identifique y los situe en un espacio continuo
(posiciones con numeros reales). En cada paso de tiempo, MCS , uno de los individuos es
elegido al azar y su estado, o su posicion espacial, se actualizan conforme a un conjunto de
reglas definidas. Si el sistema tiene MXM sitios de red, al cabo de MxM realizaciones (un
MCS), en promedio, se habra actualizado todo el sistema.

La potencia alcanzada por los procesadores modernos ha facilitado la simulacion de
procesos que pueden incluir descripciones biologicas muy detalladas. Es posible construir
modelos segun diferentes escalas de tiempo y de espacio, y esquemas de interaccion entre
individuos. Por este motivo, la simulacion numérica es a veces la Unica herramienta para
estudiar un sistema cuya formulacion analitica puede ser muy compleja.

En este trabajo, se presentan los avances realizados sobre simuladores aplicados a la
microbiologia (Larcher y Cattaneo, 2006; Cattaneo et al., 2007). Se aplica el paradigma de
autoématas celulares para simular bacterias que se desarrollan en un entorno de tamafo fijo
usando reglas que determinan su comportamiento. Durante la ejecucion, las reglas utilizan el
método de Monte Carlo para realizar la seleccion de vecinos.

En un cultivo bacteriano en laboratorio se pueden identificar cuatro fases (Vadasz y

Vadasz, 2005). La figura 2 permite distinguir las tres primeras.
Fase lag o de adaptacion: durante esta fase las bacterias adaptan su
metabolismo, a las nuevas condiciones ambientales (de abundancia de
nutrientes) para poder iniciar el crecimiento de la poblacidon, aumentando su
tamano inicial y sintetizando moléculas necesarias para su funcionamiento
optimo.
Fase exponencial o de crecimiento: en esta fase la velocidad de crecimiento es
maxima y el tiempo de generacion es minimo, representado en un crecimiento
exponencial de la poblacion de bacterias; la actividad metabolica es uniforme
en todas las bacterias, consumiendo los nutrientes del medio a maxima
velocidad.
Fase estacionaria: la fase exponencial comienza a decaer en forma gradual,
llegando a un estado de suspension del crecimiento, atribuible al agotamiento
de los recursos (nutrientes) y en parte a la acumulacion de sustancias toxicas.
Durante esta fase existe una produccion y liberacion de metabolitos
secundarios.
Fase de declinacién o de muerte: el agotamiento de los recursos y la
acumulacién de subproductos toxicos en concentraciones inhibidoras producen
la muerte de las bacterias.
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Figura 2. Descripcion de una curva tipica de crecimiento de microorganismos.

Las bacterias tienen un numero limitado de acciones, que corresponden a la
alimentacion, duplicaciéon y movimiento:

= Para poder alimentarse necesita informacion acerca del sustrato disponible.

= Para su duplicacion necesita informacion referente a sustrato disponible asi
como a las posiciones vecinas.

» Para poder cambiar de lugar, segun el tipo de movimiento a realizar,
necesita informacion (a) en caso de tratarse de movimiento browniano,
sobre las posiciones vecinas o (b) en caso de tratarse por movimiento
provocado por el agitado del medio, necesita informacion sobre las
restantes posiciones del entorno.

Una bacteria sobrevive y se reproduce mientras existe sustrato disponible.

Cada bacteria posee un tiempo de adaptacion al medio (o tiempo de lag). El efecto
global sobre la poblacion de este tiempo de adaptacion puede observarse en los
valores minimos al inicio de las curvas de crecimiento. Denotamos T, al tiempo de
adaptacion.

Cada bacteria iniciarda su reproduccion (por fision binaria) un vez que haya
transcurrido el lapso de tiempo necesario para la replicacion de su material
genético, la sintesis de componentes celulares y un crecimiento general del
organismo. Se designa como Tg4. El tiempo que tarda una bacteria en terminar un
ciclo celular completo se denomina (t). La bacteria dividida dard lugar a dos
nuevos individuos.

Las bacterias son consideradas de tamafio fijo.

El sistema planteado implementa arreglos bidimensionales que representaran el entorno de
desarrollo de las bacterias, asi como el sustrato disponible.

El entorno o medio de desarrollo es un sistema bidimensional, representado por la matriz
CEL, de dimensiones MxM. La unidad fundamental de vida microbiana es una bacteria y se
representa en una posicion de la matriz. Cada bacteria se desarrolla en una posicion X,y a
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partir del in6culo inicialmente distribuido sobre la matriz CEL. Es posible simular asi, el
crecimiento de microorganismos en un cultivo realizado en un volumen finito (cultivo batch).

La supervivencia o inactivacion de las bacterias dependen de la cantidad de sustrato
disponible, que se representa mediante la matriz AL de dimensiones MxM, y se encuentra
directamente relacionada con la matriz CEL. El valor contenido en cada AL(x,y) indica la
cantidad de sustrato disponible para la bacteria ubicada en CEL (x,y).

La Figura 3 muestra un in6culo de un solo microorganismo en una matriz de desarrollo de
tamafio 10x10.

AL _

/ AL(xy)

CEL(x-1,y+1) |/ CEL(x,y+1)\| CEL(x+1,y+1)

CEL(x,y)

Ta CEL(x,y)

CEL(x-1,y) CEL(x+L,y)

CEL(x-1,y-1) | CEL(x,y-1) | CEL(x11,y-1)

Figura 3. Puede observarse la bacteria ubicada en CEL(X,y) y la vecindad que considerara al ejecutar las reglas
de evolucion, el valor asignado como tiempo de adaptacion, y la relacion 1 a 1 con la matriz de sustrato AL(X,y).

Ademas, para poder simular las transiciones de estado de la poblacion entre los tiempos ty
t+1 se utiliza una matriz adicional de iguales dimensiones, con la tnica finalidad de contener
datos auxiliares.

3 FUNCIONAMIENTO

Al iniciar la corrida del programa, se establecen parametros que, al variar, sirven para
ajustar las condiciones a cualquier microorganismo bioldgico. Tales pardmetros son:
»= Tamaio de las matrices (M)
* Inéculo
* Posicion inicial del indculo
» Sustrato para cada posicion de la matriz
Se distribuye el indculo en la matriz de desarrollo, CEL(X,y) y el sustrato en la matriz
AL(x,y).
Mientras no se cumplan las condiciones de finalizacion, se recorre la matriz CEL
disparando, para cada posicion ocupada, las reglas de evolucion (ver apartado 3.1)
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Se han considerado los casos de bacterias cuyo medio de cultivo es liquido, de manera que
las las células que se producen en cada division contintian su vida independientemente en la
mayoria de los casos formando una suspension de células libres. Existen bacterias que no
presentan movilidad (como el Staphylococcus aureus) de manera que el crecimiento provoca
la formacion de colonias. Se ha considerado también el caso de movimiento en un medio
solido. Los tipos de movimiento considerados son movimiento browniano, en el que la
bacteria puede moverse aleatoriamente a cualquiera de las posiciones vecinas vacias. Por otra
parte, se considera la alternativa de movimiento por agitado del medio, tal como se realiza
utilizando reactores; en este ultimo caso, la bacteria puede moverse aleatoriamente a
cualquier lugar del entorno, siempre que éste no se encuentre ocupado. El agitado implica
también la homogeneizacion del sustrato disponible.

La Figura 4 muestra las reglas del proceso mencionado.

si CEL(x,y) #0 y AL(x,y)# 0 = AL (x,y) = AL(x,y) - 1
¥ Ta cEL(xy) = Ta CEL(xy) -1
y % chequear posibilidad de replicacion
GENERAR (1,s) con x-1 <1 <x+1; y-1<s <y+1
si CEL(r,s)=0 — CEL(r,s) =1
Y TaceLy) = Ta
Y TaceLes) = Ta
si CEL(x,y) # 0y AL(x,y) =0 — CEL(x,y)=0

si CEL(x,y) = 0 — generar nuevos valores para x,y

Figura 4. Condiciones y acciones para cada microensayo.

3.1 Reglas de evolucién

Para obtener la siguiente generacion en el automata celular a partir de una generacion
previa, se aplican las reglas de evolucion (escrita en pseudocddigo) de acuerdo a si se trata de
bacterias que carecen de movimiento; si se realizard movimiento browniano o si se trata de
movimiento por agitado:

% movimiento browniano
Mientras deba continuar actualizando
Mientras matriz <> EOF
Si en la Celda existe una bacteria Entonces
Si sustrato disponible > 0 Entonces
Bacteria sobrevive y disminuye sustrato y disminuye tiempo de duplicacion
Genera posicion para duplicacion
Si vecino = 0 y tiempo de adaptacion = 0 entonces
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bacteria muere y
nace hijal y
nace hija2 y
reinicia tiempo de duplicacion para cada hija
fin si
Genera posicion nueva, entre los vecinos, para efectuar movimiento
Si vecino = 0 entonces
bacteria cambia de posicion
fin si
Caso contrario bacteria muere
Fin si
Caso contrario continuar recorrido
Fin si
Fin mientras
Fin mientras

% movimiento — agitado turbulento
Mientras deba continuar actualizando
Mientras matriz <> EOF
Si en la Celda existe una bacteria Entonces
Si sustrato disponible > 0 Entonces
Bacteria sobrevive y disminuye sustrato y disminuye tiempo de duplicacion
Genera posicion para duplicacion
Si vecino = 0 y tiempo de adaptacion = 0 entonces
bacteria muere y
nace hijal y
nace hija2 y
reinicia tiempo de duplicacion para cada hija
fin si
Caso contrario bacteria muere
Fin si
Caso contrario
continuar recorrido
fin si
Fin mientras
Si momento de agitado entonces
Generar posicion nueva en el entorno completo, para realizar movimiento
Si nueva posicion vacia entonces
Bacteria cambia posicion
Fin si
Homogeinizacion de alimento
Fin si
Fin mientras
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3.2 Abreviaturas

BHIB: Brain-Heart Infusion Broth (infusiones de cerebro y corazon) Medio altamente
nutritivo para el cultivo de una gran variedad de microorganismos exigentes, incluyendo
Streptococcus, Pneumococcus y Meningococcus.

TSB: Tryptone Soya Broth. Un caldo de cultivo nutritivo capaz de hacer prosperar una
amplia gama de bacterias y hongos. El medio es también considerablemente utilizado para
cultivos de sangre, aunque el alto nivel de carbohidratos puede causar un rapido crecimiento y
posterior muerte de los organismos que producen acidos.

Spp.: En biologia se denomina especie (del latin species) a cada uno de los grupos en que
se dividen los géneros, es decir la limitacion de lo genérico en un ambito morfoldégicamente
concreto. En biologia, una especie es la unidad basica de la clasificacion bioldgica. A menudo
se define una especie como grupo de organismos capaces de entrecruzar y de producir a
descendiente fértil. Mientras que, en muchos, casos esta definicion es adecuada, son de uso
frecuente, medidas mas exactas o que diferencian mas, como por ejemplo basandose en la
semejanza del ADN o en la presencia de rasgos local-adaptados especificos.

Prot.: Proteobacteria.

4 RESULTADOS

Una de las caracteristicas de las poblaciones bacterianas es la de presentar un elevado
crecimiento en un tiempo muy reducido, siguiendo una progresion geométrica, en la que el
numero de individuos se duplica al cabo de un tiempo de generacion (t) como se indica en la
ecuacion 1.

NB(t)= NB,2" (1)

Donde NBy representa el nimero de bacterias en la generacion cero (0) y n es el nimero de
generacion, equivalente a: (ecuacion 2)

n=t/r (2)

Donde t representa el tiempo transcurrido desde la generacion cero hasta la generacion n.
En funcion del aumento de la masa celular se tiene (ecuacion 3):

M /M, =e" (3)

Donde M es la masa celular en un tiempo t, Mg es la cantidad de masa celular en al inicio,
y u es la tasa de crecimiento.
Combinando las ecuaciones 1 y 2 se obtiene (ecuacion 4):

In2
H=—
r

(4)

Se han realizado simulaciones para las bacterias Escherichia coli, Bacteria lactica,
Staphylococcus aureus, Clostridium botulinum (prot.), Enterobacteriacea, Salmonella spp.
tomando datos experimentales de la base de datos ComBase construida entre la Food
Standards Agency y el Institute of Food Research de Reino Unido; el USDA Agricultural
Research Service y su Eastern Regional Research Center de EE.UU.; y el Australian Food
Safety Centre of Excellence. Esta base de datos se encuentra disponible en
http://www.combase.cc/.
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Se muestran, a continuacion los resultados obtenidos para simulaciones bajo diferentes
condiciones de movimiento segin los parametros que se mencionan, para cada tipo de
bacteria.

4.1 Escherichia coli

Organismo: Escherichia coli

Sustrato: Verdura o fruta y sus productos (En tempeh')
Temperatura: 30°C

pH: 4,9

NaCl: No indicado

Parametros de simulacion:

T,=0,Tg=2
5 —
*  hMovimiento
451 — Datos exp.
Agitada
4r 4 Estatico
35+

log (ME/NBo)
P
[y}

D *d 1 1 1 1 1 1 1 1
L 3

0 5 10 15 20 25 30 35 40
Tiempa (h)

Figura 5. Simulacion de crecimiento de Escherichia coli en tempeh a 30°C, con parametros T, =0, T4=2

4.2 Escherichia coli

Organismo: Escherichia coli

Sustrato: Medio de cultivo® (En BHIB)
Temperatura: 6°C

pH: 5,5

NaCl: 0,5 %

Parametros de simulacion:
T.=24,Tq=17

' Alimento que resulta de la fermentacion controlada cocinando porotos de soja con el hongo Rhizopus
oligosporus

? Sustancia liquida o gelatinosa que contiene nutrientes en los que se cultivan microorganismos o tejidos con
fines cientificos.
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Figura 6.. Simulacion de crecimiento de Escherichia coli en BHIB a 6°C, con parametros T, =24, T4=17.

4.3 Escherichia coli

Organismo: Escherichia coli
Sustrato: Medio de cultivo (En BHIB)
Temperatura: 19°C
pH: 7,2
NacCl: 0,5 %
Parametros de simulacion:
Ta=2,Tq=2
B E
Datos exp.
7 +  Agitado
+  Movimiento
gl 4 Estatico
5 L

lag(MENBa)
=

30 40
Tiempo (h)

Figura 7. Simulacion de crecimiento de Escherichia coli en BHIB a 19°C, con pardmetros T, =2, Tq=2
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4.4 Bacterias acido Lacticas

Organismo: bacteria acido lactica

Sustrato: Medio de cultivo (en TSB +0.6 % Extracto de levadura)
Temperatura: 25°C

pH: 7,2

NaCl: No indicado

Parametros de simulacion:

Ta = 0, Td =1
5 =
=3
M
.
x|
=
fay)
=
Datos exp.
¥ #  Estatico.
ns T *  Movimiento
¥ Agitado
D. 1 1 1 1 1
] a0 100 150 200 250

Tiempa (h).

Figura 8. Simulacién de crecimiento de bacteria acido lactica en TSB a 25°C, con parametros T, =0, T4=1

4.5 Staphylococcus aureus

Organismo: Staphylococcus aureus
Sustrato: Medio de cultivo (En BHIB)
Temperatura: 19°C

pH: 6

NacCl: 12,5 %

Parametros de simulacion:
Ta=24,Tq=12
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lag(MB/MNBo)
(g

I Agitadao
Datos exp.Staphylococcus
0 +  Movimiento
4 Estatico

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
0 100 200 300 400 500 60O 70O BOOC 500 1000
Tiempo (h)

Figura 9. Simulacion de crecimiento de Staphyloccocus aureus en BHIB a 19°C, con pardmetros T, = 24, Ty =

12.
4.6 Clostridium botulinum (prot.)
Organismo: Clostridium botulinum (prot.)
Sustrato: Medio de cultivo (En caldo)
Temperatura: 25°C
pH: 4,7
NacCl: 0,5 %
Pardmetros de simulacion:
T,=95Tq=7
5 o)
# Agitado
=i Datos exp. (T
4l +  Movimiento f"
#  Estético "
35
= 3
jun]
=
& 25
=4
g 2
15
1
05
D 7 e paha e 1 1 1 ]
0 i 100 150 200 2500 300
Tiempo (h)

Figura 10. Simulacién de crecimiento de Clostridum botulinum (prot.) en caldo a 25°C, con parametros T, =27,
Td =7
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4.7 Enterobacteriaceae

Organismo: enterobacteriaceae
Sustrato: Aves (En pavo)
Temperatura: 7°C

pH: 6

NacCl: No indicado

Parametros de simulacion:

T.=60,Tq=10
8 =
Datos exp.
2L +  Agitado
+  Movimiento -
#  Estatico
5

lagiMBANBa)
=

1 1 1 1 1 1
250 300 350 400 450 500

Tiempo (h)

1 1 1
0 a0 100 150 200

Figura 11. Simulacion de crecimiento de Enterobacteriaceae en pavo a 7°C, con parametros T, = 60, Tq = 10.

4.8 Salmonella Spp.

Organismo: Salmonella spp

Sustrato: Medio de cultivo (En caldo)
Temperatura: 7°C

pH: 7

NacCl: No indicado

Parametros de simulacion:
T.=22,Tq=14
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— Datos exp.
f Agitado
#  Movimiento
# Estatico

[ y]
T

1 1 1 1 1
0 50 100 150 200 250 300
Tiempo (h.)

Figura 12. Simulacién de crecimiento de Salmonella sp. en caldo a 7°C, con parametros T, =22, Ty = 14.

5 CONCLUSIONES

Los modelos de simulacién permiten formular modelos basados en un conjunto de reglas
programables que no se adaptan a ningin formalismo matematico. Cuando se estudian
sistemas particulares para los que hay una detallada informacidon experimental, se espera que
el modelo incluya los pormenores del comportamiento de los individuos y del entorno. Como
ejemplo de lo que se puede exigir a un modelo detallado, veamos los cuatro criterios basicos
que Uchmanski y Grimm (1996) plantean para diferenciar un “genuino” modelo de
individuos: 1) la complejidad del ciclo vital del individuo debe estar representada; 2) debe
incluirse una representacion explicita de la dindmica de los recursos; 3) el tamafio de la
poblacion debe definirse por nimeros naturales; y 4) es necesario representar la variabilidad
de los individuos coetaneos.

El algoritmo presentado permite realizar las curvas de crecimiento de bacterias en funcion
del tiempo real, lo que representa una ventaja respecto del Monte Carlo, que reproduce las
curvas en funcion del tiempo de Monte Carlo, que es dificil de relacionar con el tiempo real
(Larcher y Cattaneo, 2006; Cattanco et al., 2007).

El algoritmo desarrollado reproduce satisfactoriamente los resultados experimentales para
el caso de simulaciones con movimiento de tipo agitado turbulento. Respecto a las
simulaciones con movimiento browniano y sin movimiento, se observa que se reproducen
bien las fases de lag y el inicio de la fase de crecimiento exponencial. Se considera probable
que los desajustes se deban a que las simulaciones se basan en un sistema bidimensional y no
en un sistema tridimensional, como lo es la realidad.

Para las bacterias estudiadas fue posible establecer los valores de tiempo de lag y tiempo
de duplicacion, mencionados en los resultados (figura 5, figura 6, figura 7, figura 8, figura 9,
figura 10, figura 11, figura 12):

Escherichia coli, en tempeh, a 30°C - Tiempo de lag = 0 horas y tiempo de duplicacion = 2
horas.

Escherichia coli, en BHIB, a 6°C - Tiempo de lag = 24 horas y tiempo de duplicacion = 7
horas.
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Escherichia coli, en BHIB, 19°C - Tiempo de lag = 2 horas y tiempo de duplicacion = 2
horas.

Bacteria lactica en TSB + 0,6% extracto de levadura, a 25°C, Tiempo de lag = 0 horas y
tiempo de duplicacién = 1 horas

Staphylococcus aureus en BHIB a 19°C, Tiempo de lag = 24 horas y tiempo de
duplicacién = 12 horas.

Clostridium botulinum (prot.), en caldo, a 25°C, Tiempo de lag = 95 horas y tiempo de
duplicaciéon = 7 horas.

Enterobacteriacea, en pavo, a 7°C, Tiempo de lag = 60 horas y tiempo de duplicacion = 10
horas.

Salmonella spp., en caldo, a 7°C, Tiempo de lag = 22 horas y tiempo de duplicacion = 14
horas.
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