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RESUMEN

Este articulo presenta un andlisis dindmico y estructural del paisaje de atractores en dos redes reguladoras de genes vinculadas
al desarrollo embrionario de erizos de mar: el endodermo y el esqueleto larval. Se utilizan modelos booleanos para simular la
dindmica y se generan los diagramas de transicion correspondientes. A partir de muestras aleatorias de condiciones iniciales,
se identifican atractores de periodo dos en todos los casos. Se examinan la profundidad de las trayectorias, el tamaifio de las
cuencas de atraccién y la estructura de comunidades en las componentes atractoras. Se observa que los atractores dominantes
concentran la mayor parte de las trayectorias y presentan comunidades mds extensas, mientras que los menos frecuentes
estan asociados a trayectorias mds simples. La elevada proporcién de interacciones activadoras y mddulos de interaccion
en ambas redes sugiere una organizacion topoldgica que favorece la convergencia hacia estados ciclicos estables. Estos
resultados apoyan la hipétesis de que la estructura de las redes génicas estd moldeada por presiones evolutivas que promueven
comportamientos dindmicos robustos y funcionales durante el desarrollo embrionario.

Palabras Claves:

Redes reguladoras de genes, dindmica booleana, atractores periddicos, comunidades dindmicas

ABSTRACT

This article presents a dynamic and structural analysis of the attractor landscape in two gene regulatory networks involved in
sea urchin embryonic development: the endoderm and the larval skeleton. Boolean models are used to simulate the system’s
dynamics and to generate the corresponding transition diagrams. Based on random samples of initial conditions, all iden-
tified attractors exhibit a period-two cyclic behavior. The study examines trajectory depth, basin sizes, and the community
structure within attractor components. Dominant attractors concentrate most trajectories and form larger communities, while
less frequent ones are associated with simpler, more direct dynamics. The high proportion of activating interactions and the
presence of multiple interaction modules suggest a topological organization that promotes convergence to stable cyclic states.
These findings support the hypothesis that gene network structures are shaped by evolutionary pressures to ensure robust and
functional dynamics during embryonic development.
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PRELIMINARES
TEORIA DE GRAFOS

En el contexto de este articulo, nos referimos a las redes
como un grafo dirigido (o digrafo) denotado por G = (V,A),
donde V representa el conjunto de vértices y A el conjunto
de aristas dirigidas. Una arista dirigida se define como un par
ordenado (u,v), con u,v € V. Todas las redes consideradas
cumplen la condicién de que tanto V como A son conjuntos
finitos.

Existen dos conjuntos importantes asociados a un vértice
v: el conjunto de entrada de v, denotado por I(v), y el con-
junto de salida de v, denotado por O(v). Estos conjuntos se
definen de la siguiente manera: I(v) ;== {u € V : (u,v) € A}
yoOW):={ueV:(vu) €A}

El grado de entrada y el grado de salida de un vértice
v € V en un digrafo se definen como el nimero de aristas
que llegan a v y el ndimero de aristas que salen de v,
respectivamente. Estos se denotan por |[[(v)| y |O(V)].

Un camino dirigido en G desde u € V hastav € V es una
secuencia de vértices tal que cada par consecutivo de vértices
u=vg— vy —--- — vy =v forma una arista dirigida en A.
En este caso, ¢ representa la longitud del camino dirigido.
Por otro lado, un camino no dirigido entre los vértices u € V
y v € V es una secuencia de vértices, como se describié
anteriormente, con la diferencia de que cada par consecutivo
de vértices forma una arista dirigida o su inverso en A.

En el digrafo G = (V,A), una componente débilmente
conexa es un conjunto maximal C C V tal que existe un
camino no dirigido entre cada par u,v € C, considerando las
direcciones de las aristas.

Consideremos un polidrbol 7' = (V,A). Las raices del po-
lidrbol constituyen el conjunto de vértices R = {ry,...,ri} C
V, donde el conjunto de entrada es vacio, es decir, I(v) = 0
para todo v € R. Por otro lado, las hojas de T son el conjunto
de vértices L C V cuyo conjunto de salida es vacio, es de-
cir, O(v) = 0 para todo v € L. Las aristas de este drbol estdn
dirigidas desde las raices hacia las hojas.

DINAMICA DE LAS REDES

Una red reguladora de genes (GRN, por sus siglas en
inglés) puede entenderse como un sistema dindmico forma-
do por multiples unidades interconectadas, cuya evolucion
depende de la estructura de las interacciones entre ellas,
tal como se expone en de Jong and Lima (2005). En este
marco, dichas unidades corresponden a productos génicos
y se describen mediante valores numéricos que varian en el
tiempo, los cuales representan sus concentraciones relativas,
siguiendo lo sefialado en Luna et al. (2013).

El tiempo se modela como una variable discreta, y el siste-

ma se describe mediante una red de mapas acoplados por tra-
mos afines, siguiendo el enfoque de Luna and Ugalde (2008).
La evolucién global del sistema se observa en los instantes
to <t <---<t, <---,y suestado en un momento arbitra-
rio t puede representarse mediante un vector N-dimensional,
donde |V| = N y cada componente x/ € R indica el nivel de
actividad de la i-ésima unidad en ese instante. La dindmica
del sistema define su configuracién futura a partir del esta-
do inmediatamente anterior, mediante la siguiente regla de
actualizacién:

x’j+l =o;X;+D; (v el (vy)),

donde el parametro «; € [0, 1] representa la tasa de degra-
dacién asociada al vértice v;, y D; es una funcién que depen-
de de los niveles de actividad de los vértices que conforman
el conjunto de entradas de v;. Adoptamos ¢; = 1 con el fin
de simplificar la descripcion de la dindmica y enfocar el ané-
lisis en el papel que desempenan la topologia de la red y los
mddulos de interaccién, asumiendo una evolucién sin degra-
dacién explicita. La funcién D; es una funcién dependiente
de los niveles de actividad de los vértices que integran el con-
junto de entradas de v;. A las componentes funcionales que
determinan estas interacciones las denominamos mdédulos de
interaccidn. Hay tres casos principales:

1. Entradas individuales: Una unica arista u — v es sufi-
ciente para activar v:
+1 _
)gv - ‘xit

donde x, € {0,1} es la variable que indica si u estd ac-
tivo.

2. Entradas combinatorias: Varias aristas deben concurrir
simultdneamente para generar la sefial. Un ejemplo de
su representacion se observa mediante el producto de

sus variables:
41 _ '
X = qu.

uel,

3. Autoregulaciones: Un vértice v puede regularse a si mis-
mo mediante un lazo v — v. Se incluye su propia varia-
ble x, en la férmula, por ejemplo:

4= [T

uel,\{v}

Asi, la activacion de v depende también de su estado
previo.

La evolucién temporal de una red reguladora puede repre-
sentarse mediante un digrafo que funciona como su diagrama
de transicién, de acuerdo con el enfoque descrito en Espaiia
et al. (2025). En este digrafo, cada vértice corresponde a una
configuracién posible del sistema en un instante ¢ € N, es
decir, a un vector (x},x,...,x%) € {0,1}". Los caminos de
este grafo describen las trayectorias dindmicas que emergen
a partir de una condicién inicial (x(l),xg, ... ,xg,) c{0,1},y
permiten visualizar las secuencias de estados que el sistema
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puede alcanzar bajo su dindmica. Para los fines de este
estudio, adoptamos la convencién de que el valor O indica
que un gen se encuentra desactivado, mientras que el valor 1
representa su activacion.

En la Figura 1 se presenta un ejemplo de la dindmica
que induce una red reguladora de genes. En (a), se muestra
una red reguladora de genes ficticia con estructura de
poliarbol, compuesta por cinco vértices (genes) y seis aristas
que representan interacciones de activacién e inhibicion,
indicadas mediante flechas convencionales y flechas planas,
respectivamente. En (b), se muestra la funcién booleana
derivada de su topologia, en la cual se asume que los
genes rafz permanecen constantemente activos, mientras
que el conjunto de hojas estd conformado por un dnico
representante. En (c), se ilustran dos trayectorias dindmicas
generadas a partir de diferentes condiciones iniciales 00000
y 10011. En ambos casos, la evolucién del sistema conduce
eventualmente a un estado estable, el punto fijo 11011. Los
estados estables (que incluyen tanto puntos fijos como pun-
tos periddicos), denominados patrones de actividad génica
o GAPs (por sus siglas en inglés, Gene Activity Patterns,
segun lo sefialado en Espinosa-Soto (2018)), corresponden
al fenotipo funcional de la red, reflejando su especializacion
en una tarea regulatoria particular, segin Davidson et al.
(2002). Finalmente en (d), se muestra el diagrama de
transicién asociado a la red, el cual representa todas las
trayectorias posibles derivadas de las 2°, configuraciones
iniciales binarias del sistema. Cada vértice en el grafo
esta etiquetado con el valor decimal correspondiente a su
configuracion binaria (por ejemplo, la etiqueta O corresponde
a la condicién inicial 00000 y la etiqueta 31 corresponde a
11111), y las aristas indican las transiciones dictadas por
la dindmica booleana. Como se aprecia, este digrafo es
igualmente un polidrbol en el que, salvo cuatro vértices,
todos son raices, y no existen hojas, pues cada uno de los
vértices restantes tiene al menos una arista de salida.

En las redes analizadas en este trabajo, el espacio de es-
tados crece exponencialmente con el nimero de genes (del
orden de 234, es decir, mds de 17 mil millones de combinacio-
nes posibles), por lo que una exploracién exhaustiva de todas
las trayectorias actualmente es para nosotros computacional-
mente inviable. En consecuencia, los atractores se determina-
ron de manera analitica a partir de las funciones booleanas de
cada red, identificando todos los ciclos accesibles. El modelo
booleano caracteriza de forma completa el paisaje de atracto-
res definido por la estructura de la red; no obstante, estudios
futuros podrian considerar variantes estocdsticas o continuas
para explorar sensibilidad paramétrica y transitorios raros.

METODOLOGIA

En este articulo se analizan dos redes reguladoras de ge-
nes extraidas de sistemas modelo ampliamente utilizados
en biologia del desarrollo, por ejemplo, véanse los trabajos
de: Davidson (2010); Arda et al. (2013); Combs and Yutzey

Gene 1 Gene
Ill" Y(l) =cte =1
T Y(2) = min{l1, x(1) +x(3)}
Gene 2 Gene 4 Y(3) = min{1, 2 = (x(1) + x(2))}
Y(4) =cte =1
F Y(5) = min{1, x(2) + x(4)}
Gene 5

(a) Red reguladora de genes (b) Funcién booleana asociada

_——— O

—_—— e — O
—_—— e — O O
cCooOo—m—Oo
—_—— - O
—_—— - O O
——
cCoOo—=—o
—_—
——

(c) Orbitas de dos condiciones
iniciales

0116 17 32 8 9 24 25

2 6 10 12 14 18 22 26 28

(d) Diagrama de transicién de la red

Figura 1: Ejemplo de la dindmica de una red reguladora de genes.
Se muestra una red reguladora de genes, su funcién booleana
asociada, dos trayectorias dindmicas a partir de las condiciones
iniciales: 00000 y 10011. Finalmente, se muestra el diagrama de
transicion de la red.

(2009); Kueh and Rothenberg (2012); Stathopoulos and Le-
vine (2005). Estas redes corresponden a los siguientes orga-
nismos:

1. Endodermo del erizo de mar, extraida de Garfield et al.
(2013).

2. Esqueleto del erizo puirpura del Pacifico, extraida de Li
and Davidson (2009).

Los erizos de mar son organismos modelo amplia-
mente utilizados en biologia del desarrollo debido a su
embriogénesis externa, simetria radial y redes génicas
bien caracterizadas. El endodermo, una de las tres capas
germinativas del embrién que da origen al intestino pri-
mitivo y a otros 6rganos internos, ha sido particularmente
estudiado en especies como Strongylocentrotus purpuratus.
En estos organismos, el endodermo se origina a partir de
dos poblaciones celulares vegetales denominadas Vegl y
Veg2, cuya especificacion estd regulada por una red génica
altamente conservada que responde a sefiales de las vias
Wnhnt/B-catenina y Delta/Notch. Este sistema constituye
un modelo ideal para investigar los mecanismos de espe-
cificacion del destino celular y la integracién de sefales

doi: 10.58560/rmmsb.v05.€.025.01
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intercelulares durante la formacion de estructuras internas,
proporcionando asi informacion clave sobre la evolucién de
los programas de desarrollo en deuterdstomos, segin Peter
and Davidson (2010).

Esqueleto del erizo purpura del Pacifico. Strongylocen-
trotus purpuratus, el erizo purpura del Pacifico, constituye
un modelo fundamental para el estudio de la formacién
del esqueleto larval. Esta estructura estd compuesta por
espiculas calcireas que se originan a partir de células
mesenquimadticas primarias (PMC), las cuales migran, se
fusionan en un sincitio y secretan una matriz organica que
sirve como andamiaje para la cristalizacién de calcita. La
especificacion de las PMC estd regulada por una red génica
que incluye factores exclusivos del linaje de equinoideos,
como pmarl y alxl, y depende de sefiales inductivas
provenientes del ectodermo, entre las que destaca la via de
sefializacién mediada por VEGF. Este sistema constituye un
ejemplo paradigmdtico de cémo los programas genéticos
orquestan procesos morfogenéticos y proporciona un marco
para investigar la evolucién de estructuras biomineralizadas
en metazoos, segin Rafiq et al. (2012).

En ambas redes se muestra un fragmento de su red
reguladora de genes en el desarrollo embrionario de los
organismos correspondientes.

Estas redes estdn compuestas como se indica en la Tabla 1.
Por el nimero de vértices que conforman estas redes, la
cantidad total de condiciones iniciales que conforman el
diagrama de transicion es, por lo menos, del orden de 1010,
Para fines analiticos, definimos una muestra aleatoria de
condiciones iniciales de un millén para la primera red y
diez millones para la segunda. Dichas muestras son esta-
disticamente representativas, ya que garantizan un intervalo
de confianza del 95% con un margen de error maximo de
40,098 % para la primera red y 0,031 % para la segunda,
asumiendo la peor variabilidad posible en proporciones
(p = 0,5). Estas condiciones aseguran una alta fiabilidad en
las estimaciones de participacién y profundidad presentadas
en los andlisis por presentar.

Como se puede observar, ambas redes tienen una
dominancia fuerte para el nimero de activaciones, que
corresponden a mas de un 80%, una tasa de autorregula-
ciones baja (menor al 10%) y una cantidad de médulos de
interaccién mayor al 50 %. Esto da indicios de la estabilidad
de los atractores considerando la dindmica booleana que
aqui planteamos.

En este articulo se presenta un andlisis estadistico del pai-
saje de atractores de los diagramas de transicion de dos redes
reguladoras de genes, basado en el tamafio de las cuencas
y la distribucién de las longitudes de los caminos. Para el
andlisis de las redes reguladoras y sus respectivos diagramas
de transicién, se utilizaron los programas Mathematica 14 'y
Python 3.0, junto con las bibliotecas pandas, collections,

networkx ymatplotlib.pyplot. Ademads, la visualizacion
de los datos se realizé con CorelDRAW Graphics Suite 2023.

RESULTADOS

La estructura de los diagramas de transicién que resultan
de aplicar la dindmica a las redes reguladoras de genes del
Endodermo del erizo de mar y de Esqueleto del erizo piir-
pura del Pacifico arroja que su comportamiento asintético
siempre termina en varios ciclos atractores que siempre son
de tamafio 2, estos suelen representar patrones de expresion
génica oscilatorios o alternantes. Esto puede indicar que
algunos genes pueden estar encendiéndose y apagandose
representando mecanismos de retroalimentacién positiva
0 negativa, como explica Tian et al. (2009), o asociarse a
dos estados funcionales recurrentes, como por ejemplo una
respuesta a un estimulo encendido o apagado.

Endodermo del erizo de mar

El diagrama de transicion de la red reguladora de genes del
Endodermo del erizo de mar tiene dos componentes débil-
mente conexas, cuyos ciclos atractores, son de periodicidad
dos, y se muestran a continuacion:

1. Primer ciclo atractor:

1,1,...,1,0,0,1,1,....1.
—— ——
17 15

1,...,1,0,0,1,1,0,0,1,...,1,0,1,...,1.
—— —— =
17 5 5

2. Segundo ciclo atractor:

1,...,1,0,0,1,1,1,0,1,...,1.
—— ——
17 11
1,...,1,0,0,1,1,0,1,...,1.
—— ——

17 12

A pesar de que la dimensién de esta red es de 34, la
dindmica resultd ser sencilla. A continuacién en la Figura 2
se muestra un resumen de la dindmica de su diagrama de
transiciéon. En el cual, el primer ciclo atractor (que por
simplicidad escribiremos como Atractor 1) atrae al 50 % de
las condiciones iniciales en la muestra aleatoria que utiliza-
mos. Mientras que el segundo ciclo atractor (o simplemente
Atractor 2), atrae a la otra mitad de las condiciones iniciales.

Ademas, la profundidad ¢ de esta red es bastante pequeia.
El camino més largo detectado en el diagrama de transicién
tiene longitud de 3. Esto puede deberse a la gran cantidad
de activaciones que tiene la red subyacente (recordemos que
es de 85.5%). Un muy pequefio porcentaje de condiciones
iniciales, son las que llegan al atractor en un solo paso, lo
que indica que la dindmica transitoria no es trivial, aunque
solo haya que pasar por uno o dos estados intermedios antes

doi: 10.58560/rmmsb.v05.€.025.01
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Red reguladora de genes Vértices | Aristas | Activaciones | Inhibiciones Hojas Raices Autorregulaciones | Médulos de interaccion
Cant. | % | Cant. | % | Cant. | % | Cant. % | Cant. %o Cant. %o
Endodermo del erizo de mar 34 83 71 85.5 12 14.5 15 44.1 5 14.7 5 6.0 44 53.0
Esqueleto del erizo piirpura del Pacifico 35 106 87 82.1 19 17.9 11 31.4 5 143 8 7.5 88 83.0

Tabla 1: Resumen comparativo de propiedades estructurales de dos redes reguladoras de genes. Se incluyen niimero de
vértices, aristas, activaciones, inhibiciones, hojas, raices, autorregulaciones y modulos de interaccidn, expresados en

cantidad absoluta y porcentaje.

20 Distribuciéon de pasos para llegar al atractor

—— Atractor 1

—— Atractor 2
60

50

401

%

30

20

10

Pasos

Participacién atractor 1
50%

Participacién atractor 2
50%

Figura 2: Estadistica de los atractores del Endodermo del erizo de
mar.

de caer en un comportamiento estable, y en este caso, ciclico.

A partir de la muestra, se construyeron las funciones
de probabilidad de que una condicién inicial le tome n
nimero de pasos para llegar al ciclo atractor final que le
corresponde, en donde se obtuvo que las funciones son
unimodales, con médximo en el nimero de pasos igual a
dos y que coinciden con un error cuadratico medio de 0.82 %.

Asimismo, al examinar las componentes de los ciclos
atractores, observamos que los bloques de 1’s predominan
claramente al principio (con 17 componentes) y al final (con
mds de 10 componentes, salvo en uno de los casos). Aun-
que este patrén puede obedecer a la elevada cantidad de ac-
tivaciones de la red, también muestra que la diversidad del
diagrama de transicidon se manifiesta principalmente en los
tramos centrales de cada condicién inicial.

Esqueleto del erizo piirpura del Pacifico

El diagrama de transicién de la red reguladora de genes
del Esqueleto del erizo pirpura del Pacifico tiene siete com-
ponentes débilmente conexas, cuyos ciclos atractores, son de
periodicidad dos, y se muestran a continuacién:

1. Primer ciclo atractor:

1,...,1,0,0,1,0,1,0,1,0,1,...,1,0, 1,...,1.
—— —— ——
11 4 11

1,...,1,0,1,1,0,1,0,1,...,1,0,1,...,1.
—— —— ——
11 6 11

. Segundo ciclo atractor:

1,...,1,0,1,1,0,1,0,1,0,1,...,1,0,1,....1.
~— ~— ~—
11 4 11

1,...,1,0,0,1,0,1,0,1,...,1,0,1,...,1.
N—— N—— N——
11 6 11

. Tercer ciclo atractor:

1,...,1,0,1,1,0,0,0,1,0,1,...,1,0,1,....1.
—— N—— ——
11 4 11

1,...,1,0,0,1,0,0,0,1,...,1,0,1,...,1.
—— —— ——
11 6 11

. Cuarto ciclo atractor:

1,....1,0,1,1,0,0,0,1,...,1,0,0,1,...,1,0.
~—— N—— N——

11 6 9
1,...,1,0,0,1,0,0,0,1,0,1,...,1,0,1,....1,0.
—— —— ——

11 4 10

. Quinto ciclo atractor:

1,...,1,0,0,1,0,0,0,1,0,1,....1,0,1,....1.
N—— N——

——
11 4 11
1,...,1,0,1,1,0,0,0,1,...,1,0,1,....,1.
—— —— ——

11 6 11

. Sexto ciclo atractor:

1,...,1,0,1,0,...,0,1,0,...,0,1,0,0,1,0,0,1,1,1,0,0, 1, 0.
~—— N~ =
11 4 4
1,...,1,0,...,0,1,1,0,0,0,1,0,0,1,0,0,1,1,1,0,0, 1, 0.
——

——
11 6

. Séptimo ciclo atractor:

1,...,1,0,1,0,...,0,1,1,0,0,0,1,0,0,1,0,0,1,1,1,0,0, 1, 0.
~—— ~——
11 4

1,...,1,0,...,0,1,0,...,0,1,0,0,1,0,0,1,1, 1, 0,0, 1,0.
N~ N~ N~
11 6 4

doi: 10.58560/rmmsb.v05.€.025.01
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Figura 3: Estadistica de los atractores en la red del desarrollo del esqueleto larval en el erizo piirpura del Pacifico.

Se tiene que cada atractor estd en una componente
débilmente conexa disjunta de las demads, lo que particiona
al diagrama de transicion.

La red reguladora de Esqueleto del erizo piirpura del
Pacifico, compuesta por 35 vértices, exhibe una dindmica
notablemente sencilla, similar a la observada en la red
anterior, en donde todos los atractores identificados corres-
ponden a ciclos de periodo dos. En la Figura 3 se presenta
un resumen estadistico del comportamiento asintético de
esta red, donde destacan los atractores 1 y 2, que concentran
en conjunto aproximadamente el 91% de las condiciones
iniciales analizadas. Especificamente, el atractor 1 alcanza
su participacién maxima en el paso cuatro con un 43.3 %,
mientras que el atractor 2 presenta su pico en el paso tres
con un 62.5 %.

Los atractores 2, 3, 4, 5, 6 y 7 presentan tasas de atraccién
significativamente menores y distribuciones més suaves. No
obstante, todos ellos comparten la caracteristica de alcanzar
su méaxima probabilidad en la longitud de trayectoria mas
prolongada dentro de su componente, lo que sugiere una
convergencia mds gradual hacia el estado ciclico. Por otro
lado, el atractor 4, tiene una participacion nula estadistica-
mente.

La profundidad del diagrama de transicién varia entre
cinco y seis pasos segun la componente débilmente conexa
considerada. La componente de mayor profundidad coincide
con la de mayor participacién relativa. Aunque existen
trayectorias que conducen al atractor en un Unico paso, estas
representan una fraccién muy reducida de la muestra. La
mayoria de las trayectorias transitorias requiere entre dos y
cinco pasos, reflejando asi una dindmica transitoria breve,
pero no inmediata ni trivial.

A partir de una muestra aleatoria de diez millones de
condiciones iniciales, se construyeron las funciones de pro-
babilidad del nimero de pasos necesarios para alcanzar cada

atractor. Todas ellas (con excepcién de la correspondiente
al atractor 1, que presenta una distribucién mds dispersa)
resultaron unimodales, con una fuerte tendencia hacia
trayectorias cortas en comparacién con la dimensién total
del sistema. Este comportamiento refuerza la interpretacion
de que la red posee una dindmica altamente organizada,
orientada hacia ciclos periédicos accesibles en pocos pasos.

Al igual que en el caso anterior, al examinar las compo-
nentes de los ciclos atractores vemos un claro predominio de
bloques de 1’s tanto al inicio (11 componentes) como al final
(mds de nueve, salvo en dos atractores que exhiben mayor
diversidad en ese extremo aunque tienen un comportamiento
periédico). También este patrén puede explicarse por la ele-
vada activacién de la red, asi mismo evidencia que la mayor
variabilidad del diagrama de transicién se concentra en los
segmentos centrales de cada condicién inicial.

ANALISIS DE COMUNIDADES EN LAS COMPONENTES
ATRACTORAS

Como complemento al estudio dindmico de los atractores,
se realiz6 un andlisis estructural de las comunidades forma-
das por las trayectorias que convergen hacia cada uno de
ellos. Este andlisis permite caracterizar la diversidad interna
y la organizacién topoldgica de cada componente atractora,
revelando diferencias en la complejidad estructural de sus
trayectorias de atraccién.

Endodermo del erizo de mar. En el caso del modelo
correspondiente a la red del endodermo, se analizaron dos
atractores principales. Para ello, se aplicaron técnicas de
deteccién de comunidades sobre los subgrafos inducidos
por las condiciones iniciales que convergen hacia dichos
atractores. En la Figura 4 se muestra la distribucién de la
longitud de las comunidades detectadas. El eje vertical estd
en escala logaritmica para resaltar la variabilidad. Se observa
que ambos atractores presentan estructuras comunitarias
amplias, aunque el Atractor 2 tiende a formar comunidades
mas extensas.

doi: 10.58560/rmmsb.v05.€.025.01
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Figura 4: Distribucién de la longitud de las comunidades para
cada atractor del endodermo del erizo de mar.

Esqueleto del erizo purpura del Pacifico. En el caso
del modelo correspondiente a la red del esqueleto larval, se
identificaron siete atractores. Sobre estos se aplicaron algo-
ritmos de deteccidn de clusteres para estudiar la estructura de
comunidades inducidas por las trayectorias que convergen
hacia cada uno. La Figura 5 muestra la distribucién de
la longitud de dichas comunidades. Al igual que en el ca-
so anterior, se utiliza una escala logaritmica en el eje vertical.

Distribucién de la longitud de las para cada diagrama de transicion

J—

2

Valor (escala log)

Atractor 1

Atractor 2 Atractor 3 Atractor 5 Atractor 6 Atractor 7

Figura 5: Distribucién de la longitud de las comunidades
detectadas en cada componente atractora del esqueleto larval en el
erizo purpura del Pacifico.

transiciones vdlidas, y los colores diferencian las comu-
nidades detectadas. La organizacién jerdrquica observada
en algunos atractores da cuenta de diferencias topoldgicas
significativas, incluso entre atractores con tamafios similares.

@ = . s;(‘iw) ®
5 @) ! \
C @
» -
C {’ & @
( I\
" @ S
2]
(&) (b\
(a) Atractor 2 (b) Atractor 3

(c¢) Atractor 5 (d) Atractor 6

(e) Atractor 7

Figura 6: Estructura de comunidades en los grafos inducidos por
las componentes atractoras de la red del esqueleto larval en el
erizo purpura del Pacifico. El atractor 4 no aparece debido a su

ausencia en la muestra; el atractor 1 no fue incluido por su tamafio.

El Atractor 1 presenta la mayor dispersién, con comuni-
dades mds extensas, lo que coincide con su alta frecuencia
de aparicién en las simulaciones. Atractores como el 2 y
el 3 también muestran estructuras comunitarias complejas,
aunque de menor escala. Por el contrario, los atractores 6
y 7 exhiben comunidades mds compactas y concentradas,
indicando trayectorias de atraccién mas simples.

Las estructuras comunitarias de los atractores mas re-
presentativos se ilustran en la Figura 6. Cada subfigura
(a), (b), (c), (d), y (e) es una componente conexa del
diagrama de transicion, y estd asociada a un Unico atractor
etiquetado en la correspondiente subfigura, de manera en
que cada nodo representa un estado, las aristas indican

En conjunto, los resultados para ambos modelos muestran
que la complejidad estructural de los atractores esta correla-
cionada con su participacién en la dindmica global del sis-
tema. Atractores dominantes tienden a generar trayectorias
mads ramificadas y comunidades de mayor tamafio, mientras
que los menos frecuentes se asocian a estructuras mas sim-
ples.

DISCUSION

La complejidad estructural de las redes presentadas en
este articulo no es trivial, y aun asi todos los atractores
identificados corresponden a ciclos de periodo dos. Esta
simplicidad emergente no es evidente a priori y resalta la

doi: 10.58560/rmmsb.v05.€.025.01
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capacidad de la topologia de la red para organizar dindmicas
complejas en comportamientos altamente predecibles.
Ademds, esto sugiere una tendencia del sistema hacia
dindmicas recurrentes. Desde una perspectiva bioldgica,
dicha periodicidad puede estar asociada con procesos de re-
gulacién génica alternante durante el desarrollo embrionario,
lo cual puede otorgar a estas redes una funcionalidad robusta.

En ambos casos, se observa una marcada predominancia
de interacciones de tipo activador, con mas del 80% de
participacién. Asimismo, la tasa de autorregulaciones es
baja (menor al 10%) y una proporcién considerable de
vértices participa en modulos de interaccién (méas del 50 %).
Esta configuracion estructural sugiere que las redes estdn
disefadas para favorecer la sincronizacién entre nodos
mediante mecanismos de activacion.

La combinacién de estos factores puede explicar la
convergencia rdpida hacia ciclos atractores, incluso en pre-
sencia de una dindmica no lineal y de alta dimensionalidad.
En particular, la alta densidad de activaciones facilita la
propagacién eficiente de sefiales, promoviendo patrones
estables de actividad génica con una minima profundidad
transitoria.

Estos resultados apoyan el hecho de que la estructura
topoldgica de una red reguladora de genes no es arbitraria,
sino que estd sujeta a presiones evolutivas que favorecen
configuraciones capaces de producir comportamientos
dindmicos estables y robustos. En el contexto del desarrollo
embrionario, donde el tiempo y la precision son criticos, esta
clase de dindmica periddica puede representar una ventaja
funcional significativa.

La eleccién de un modelo booleano para este estudio se
fundamenta en que este tipo de enfoque permite capturar
las propiedades globales del paisaje dindmico sin requerir
pardmetros cinéticos dificiles de obtener para las GRNs
analizadas. Tal como se discute en la revision de Barbuti
et al. (2020), los modelos continuos basados en ecuaciones
diferenciales y los modelos estocdsticos (como el algoritmo
de Gillespie) ofrecen una descripciéon mds detallada a nivel
cuantitativo, pero dependen de tasas de reaccidn y constantes
bioquimicas que no estdn disponibles para estas redes com-
pletas. Por ello, el modelo booleano resulta apropiado para
explorar la estructura de atractores y su relacion con la topo-
logia de interacciones. No obstante, una comparacién futura
con modelos continuos o estocdsticos seria valiosa para
evaluar la robustez del comportamiento periédico observado.
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