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Definicion del modelo inicial:

*La levadura de la cerveza (Saccharomyces cerevisiae) posee
una division por gemacién asimétrica. La célula madre crea
2 células hijas de dimensiones distintas pese a que el nucleo

se divide por mitosis en 2 partes idénticas.

*El niUmero de copias de los genes ribosomales en las células

hijas no es el mismo.
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Definicion del modelo inicial:

Sistema bioldgico con N células, cada una de ellas con 150
copias de genes.

*En cada reproduccion (iteracion del modelo) por cada célula
se generan 2 nuevas células, una con el mismo numero de
genes y otra con un incremento delta de 2 genes.
Inicialmente, A =2 genes.

)
150 copias

y
CEEEEEE—

152 copias

150 copias
—

MODELO I:

*Partimos con 1 células con 150 copias.

*Evolucionamos el sistema hasta que tengamos el 98% de las
células con 300 copias (es el maximo de copias)
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MODELO I:
*Partimos con 10000 células con 150 copias.

Numero de células N copias
Iter. 150 152 154 156 158 160 162
0 10000 0 0 0 0 0 0
1 10000 | 10000 0 0 0 0 0
2 10000 | 20000 | 10000 0 0 0 0
3 10000 | 30000 | 30000 | 10000 0 0 0
4 10000 | 40000 | 60000 | 40000| 10000 0 0
: = 5 10000 | 50000 | 100000 | 100000 | 50000 | 10000 0
(' /; 6 10000 | 60000 | 150000 | 200000 | 150000 | 60000 | 10000
X
MODELO I:

*Partimos con 10000 células con 150 copias.

Evolucién modelo I.
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Si llevamos el
modelo hasta
conseguir que el
98% de las [

células tengan 7

300 copias, en ] //

escala logaritmica —,

tenemos esta ) =

representacion: T
=

50 m 180 20 =0 = zo =0 300

NUMEra de copias por cecula

"/ Modificacion al modelo BASE:
= 1) Cada 10 iteraciones elegimos de nuevo 10.000
células al azar y seguimos el experimento.

MODELO BASE 31. Cada 10 iteraciones y normalizado

Numero de celulas (narmalizado a 10240000)

Namero de copias
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Definicion de funcion evolucion para el

modelo BASE.
Iteracién | Numero de células N copias. Variable “i”.

146 148 150 152 154 156 158
vector_1 0 0 | 10000 | 20000 | 10000 0 0
Vector_2 0 0 | 10000 | 30000 | 30000 | 10000 0

vector_2[i]=vector_1[i] + vector_1[i - delta]

Modificacion al modelo BASE:

2) El incremento de 2.7 en el nimero de genes.
2.7 > 30% 2 copias + 70% 3 copias
deltal=2 - facl=0.3
delta2=3 - fac2=0.7

Iteracion | Nimero de células N copias

148 149 150 151 152 153 154
vector_1 0 0 | 10000 0 0 0 0
Vector_2 0 0 | 10000 0 3000 | 7000 0

vector_2[i] = vector_1[j] + vector_1[i-delta_1] * facl
+ vector_1[i-delta_2] * fac2




Modificacion al modelo BASE:

2) El incremento de 2.7 en el nimero de genes.
2.7 > 30% 2 copias + 70% 3 copias
deltal=2 ->facl =0.3
delta2=3 >fac2 = 0.7

| vectorni | 10000 o] o] o] o] o] o
Iteracion | Numero de células N copias
150 | 151 | 152 | 153 154 155 156
vector 1 | 10000 0| 3000 7000 0 0 0
Nz
L_./S___, | Vector_2 | 10000| 0| 6000| 14000 ] o] 0 of

vector_2[i] = vector_1[j] + vector_1[i-delta_1] * facl
+ vector_1[i-delta_2] * fac2

Modificacion al modelo BASE:

2) El incremento de 2.7 en el nimero de genes.
2.7 > 30% 2 copias + 70% 3 copias
deltal=2 —>factor 0.3
delta2=3 —>factor 0.7

| vectorini | 10000 0| o] o] o] o] o
Iteracion | Numero de células N copias
150 |[1s1 | 152 | 153 154 155 156
vector 1 | 10000 o 3000| 7000 0 0 0
‘__7&“_; [ vector_2 [ 10000] o] eooo| 14000 0] 0 0|
->’<M | Vector_2 | 10000[ o] o9000| 14000| 00| 2100 of
, J

V.

\ ‘/‘

vector_2[i] = vector_1[j] + vector_1[i-delta_1] * facl

+ vector_1[i-delta_2] * fac2
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Modificacion al modelo BASE:

deltal=2 ->factor 0.3
delta2=3 ->factor 0.7

2) El incremento de 2.7 en el nimero de genes.
2.7 > 30% 2 copias + 70% 3 copias

| vectorni | 10000 o] o] o] o] o] o |
Iteracion | Numero de células N copias
7 150 | 151 | 152 | 153 154 155 156
vector 1 | 10000 0 3000 7000 0 0 0
| Vector_2 | 10000| o] 6000| 14000 ] ok o] ol .|

/ |Vector_z| 1oooo| o| 9ooo| 21ooo| 900| 4200|

4900|

=

R'>’<‘" |Vector_2| 1oooo| 0| 9000| 14coo| 900| 2\1?04\\ 0|
\ /

vector_2[i] = vector_1[j] + vector_1[i-delta_1] * facl

MODELO BASE 31. Cada 10 iteraciones y normalizado

Nuamero de celulas (normalizado a 10240000)

Namero de copias

\/ + vector_1[i-delta_2] * fac2
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¢ Cuantas iteraciones del modelo necesitamos para que sature?

Ajuste del parametro DELTA

g

e Series1

PREGUNTA:
RESPUESTA:
Dependera del valor de DELTA.
DELTA !}""’”‘?”’ de
Iteraciones 450
1.0 426,
15 310) 400 |
2.0 224
22 210) 350
24 195 g
26 181 s
265 178 ]
27 174 :'._{ 250
2.75 171 =
2.8 168 'g 200 |
3.0 156 5
35 138 E 100
4.0 122 =
50 99 100
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Para un valor de DELTA dado, realizamos 100

iteraciones y obtenemos un

a distribuciéon de valores.
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¢, Qué mas cosas se pueden afiadir?
- Una mortalidad de las células dependiendo de su
antigiiedad.

wn

Iteracion | Numero de células N copias. Variable “i”.

146 148 150 152 154 156 158

vector_1 0 0| 10000 | 20000 | 10000 0 0

Factor de mortalidad = fm = 0.02 (2%)

Vector 2 0 10000 | 30000 | 30000 | 10000 0
l*(l—fm) l*(l -fm) l*(l -fm) l*(l -fm) l l l
|Vector_3| o| o| 9800| 294oo| 294oo| 9soo| o| |

Sugerencias??

CPD del 12SysBio:

++17 nodos con 648 nucleos Intel Xeon Cascade Lake, con
17.34TB de RAM y 2.37 PB de almacenamiento (discos
SAS HDD, SAS SDD y NVMe).

**Conexiones com anchos de banda de 50 GB/s y 20 GB/s
9 Nodos de calculo intensivo:

>40 cores + 1.5 TB RAM + 400 TB almacenamiento.
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