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1. Sissejuhatus

Teaduse ja tehnika areng on joudnud parajasti sellisesse punkti, kus bioloogias on
aktuaalseks muutunud organismide kui terviksiisteemide arvutiga modelleerimine

ning tarkvaraarenduses ja eriti simulatsioonide loomisel on populaarsust kogumas
multiagentsiisteemide kasutamine. On loogiline eeldada, et nende kahe suuna vahel
tekivad sidemed ning multiagentsiisteeme hakatakse kasutama ka siisteemibioloogias.
Selleks aga peavad need ideed kdigepealt kellegi peades kohtuma. Kédesoleva magistri-
t00 aluseks olevad motted tekkisid ajatundlike agentidega tegeleva Leo Mdotuse ja
biokeemik Raivo Vilu vestluste kdigus ning kuna 2003. aasta siigisel ei olnud ei neile
ega minule teada iihtegi teist analoogset to6d, saigi magistritod eesmargiks seatud:

Niidata multiagentsiisteemide sobivust
bakteri rakus toimuvate protsesside modelleerimiseks-simuleerimiseks.

Kuna tegu on mitut teadusharu hdlmava teemaga, mis pealegi kasutab mitte veel viga
levinud agentorienteeritud ldhenemist, siis on to0 esimeses pooles antud neist valdkon-
dadest laiem iilevaade. Kohati on need peatiikid iildisemad kui t66 kédigus loodud agent-
mudeli moistmiseks vajalik, kuid sellel on oma pdhjus. Nimelt ei ole kidesolev magistri-
t00 mitte eesmirk omaette, vaid pigem alus edasiseks pohjalikumaks tegevuseks bakteri
modelleerimisel multiagentsiisteemina ja selles kontekstis tulekski esimesi peatiikke
vaadelda.

To66 koosneb jargnevatest osadest:
* Peatiikis 2 kisitletakse mudelite ja modelleerimise olemust.

* Ptk-s 3 antakse iilevaade arvutiteaduse arengust, mis on viinud / viimas
interaktsioonipdhiste mudelite laiema levikuni.

* Ptk 4 annab pohjalikuma iilevaate agentide olemusest ja kasutamisest.
* Ptk 5 kirjeldab lithidalt mudelite kasutamist bioloogias.

* Ptk 6 vaatleb kdesoleva magistritdo seisukohast relevantseid toid rakus toimuvate
protsesside modelleerimise alal.

* Ptk 7 kirjeldab loodud agentmudelit ja saadud tulemusi.
¢ Ptk 8 teeb kokkuvatte,
*ja Lisas on antud agentmudeli ldhtekood.



2. Mudelid ja modelleerimine

Mudelite loomine ja kasutamine on teaduses ning ka igapaevaelus niivord sagedane ja
loomulik tegevus, et enamasti seejuures modelleerimise stigavama olemuse iile arutlema
ei vaevuta. See on ka tdiesti arusaadav, sest iilemddrane filosofeerimine kulutaks liigselt
aega ning voiks arutleja niivord segadusse ajada, et reaalsed tegevused jdidkski soorita-
mata. Kuid aeg-ajalt on siiski kasulik toimuvat ka distantsilt vaadelda ning analiiiisida,
loomulikuna tunduvaid protsesse "dekonstrueerida" ja teadvustada nende tegelikku
olemust.

Veel 20. sajandi keskel oli mudel eelkdige (kuid mdistagi mitte eranditult k&igil juhtu-
del) mudel teooria jaoks — lihtsalt iiks teooria interpretatsioonidest — omades heal juhul
esteetilist, didaktilist (Opetlikku) voi heuristilist véaartust, kuid olles teooria mdistmise
ning eduka rakendamise seisukohast lisna vihevajalik (da Costa and French, 2000).
Praegusel ajal on aga mudelite roll teaduses oluliselt kasvanud, muuhulgas ilmselt ka
tdnu arvutustehnika kiirele arengule. Seetdttu tuleb terminit mudel iiha enam maista kui
(reaalse) siisteemi mudelit, mille eesmérgiks on teooria poolt siisteemi kohta tehtud eel-
duste ja oletuste konkretiseerimine, spetsifitseerimine ja/voi ligikaudne realiseerimine.
Jiargnevas (s.t. kuni jirgmise viiteni) on peamiselt Bailer-Jones (2002) pohjal tdpsemalt
kirjeldatud, kuidas tdnapdeva teadlased suhtuvad mudelite kasutamisse teaduses.
Nimetatud allikas kajastab eelkdige reaalteadlaste vaateid.

Kodigepealt peaks selgitama, mida iildse moiste mudel holmab. Laiemas mottes vOib
mudeliteks nimetada peaaegu kdike teaduse poolt loodavat kuni keerukate teooriateni
vilja. Tdnu mudelite rolli kasvamisele ja nende kasutamise teadvustumisele on mérgata
sellise 1ahenemise laiemat levikut vorreldes varasema ajaga. Enamasti siiski peetakse
mudelit teaduslikust teooriast veidi "madalamal” olevaks, kuigi selge piir nende kahe
vahel puudub. Sellisest vaatepunktist lihtudes on mudelid teooriatest spetsiifilisemad —
tildise teooria rakendused konkreetsematele juhtudele — ning sisaldavad mérgatavaid
lihtsustusi. Kui aga mudelit pohjalikult testida ja tdiendada ning see iiha enam ja enam
tegelikkusega kooskdlas on, voib mudel muutuda teooriaks: hetkeseisuga parimaks
teaduse poolt viljapakutavaks seletuseks, kus pohimotteliselt voib kiill lihtsustusi ja
tahtlikke véljajdtmisi leiduda, kuid need on voimalikult tépselt vélja toodud ja "kontrolli
all". Mudeli korral ei ole terminid "tdesus" ja "digsus" paljudel juhtudel otseselt raken-
datavad, sest mudel vOib olla uurimisto6 jaoks huvitav ja kasutuskdlbulik ka juhul, kui
ta tegelikkusest viga tugevalt erineb voi on lausa tahtlikult "valesti" loodud. Kui aga
reaalsed protsessid toimuvad oluliselt teisiti vorreldes TEOORIA poolt vélja pakutuga,
siis Oeldakse enamasti otse vilja, et teooria on vale.

Teaduslik mudel on millegi esitus matemaatiliste vorranditena, vdidete kogumina,
visuaalselt, geomeetriliselt voi muul viisil. Teaduslik mudel on eelkdige probleemi
piistitus uurimist vdoimaldaval kujul ehk hiipoteesi esitamine formaalselt ja testitavalt.
Mudeli loomisel kaasatakse eelkdige huvipakkuva siisteemi need aspektid, mis tundu-
vad olevat olulised, jéttes (aja, raha ning teadmiste piiratuse tottu) vilja tdendoliselt
vihemtéhtsad tegurid. Selles mottes voib pidada heaks mudelit, mis esitab vaadeldava
probleemi pohiolemuse, meid huvitava kéditumise, nii lihtsalt kui voimalik. Seetottu tihti
ei olegi eriti oluline, kui tdpselt teaduslik mudel suudab protsesse ette ennustada, vaid
pigem see, mil viisil ja kui hea ettekujutuse uuritavast protsessist saab modelleerija.
Niiteks viga keerukate ja suurt arvutusvdimsust vajavate arvutuslike mudelite korral
voib modelleerimisprotsessi "peidetus" arvutitesse olla uurija jaoks tdsiseks problee-
miks. Teisalt on siiski ka tépsus reaalsuse kirjeldamisel ning ennustamisel iiks mudeli



headuse moddupuudest. Ja kui mudel muutub nii tédpseks, et ndeb (nditeks arvuti-
simulatsioonina) juba vilja nagu modelleeritav siisteem ise, tekivad uued huvitavad
probleemid ja kiisimused. Probleemina vdib nimetada olukorda, kus liigselt hdgustub
mudeli ja reaalsuse tegelik vahekord ning reaalset protsessi hakataksegi kisitlema ainult
mudelist saadud ettekujutuse pohjal, unustades mudeli loomisel tehtud arvukad teadli-
kud ja teadmatud lihtsustused. Huvitava kiisimusena aga kerkib esile simulatsiooni ja
reaalsuse vahekord laiemalt: kuidas ikkagi suhtuda neisse (arvutis) simuleeritud prot-
sessidesse? Intrigeeriva voimaluse pakub vilja Grand (1997):

Niisiis, siin on minu "suur vaide" (big claim): ndhtuse otsene arvutisimulatsioon ei
ole selle ndhtuse eksemplar, Ukskdik kui sarnane ta sellele paistab (algoritm, mis
otseselt simuleerib osakese likumist, ei oma ise massi ega inertsi). Aga sellistest
simuleeritud ehitusplokkidest kokku pandud metanéhtus on pdhimétteliselt erista-
matu samast metanahtusest, mis on kokku pandud niiéelda "reaalsetest" ehitus-
plokkidest — nad asuvad erinevates universumites, kuid on ekvivalentsed. Simu-
leeritud aatomid ei ole aatomid. Simuleeritud aatomitest ehitatud molekulid on
molekulid. Simuleeritud molekulidest tdetruult konstrueeritud organismid on
elusad.

Seega eristan ma Uksteisest esimest jarku ja kdrgemat jarku simulatsioone. Esi-
mest jarku simulatsioonid ei ole nende poolt simuleeritava nahtuse eksemplarid,
kuid kdrgemat jarku simulatsioonid (mis eksisteerivad simuleeritud universumis)
on. Esimest jarku simulatsioon on lihtsalt algoritm. Teist jarku simulatsioon on
samuti (tingimata) algoritm, kuid samal ajal on ta n&htus. Uks paradigma vaatleb
arvutit kui "t66tlusseadet" (processing device), samal ajal kui teine kasutab seda
kui "kohta asjade ehitamiseks", ja need on pdhimotteliselt erinevad kontseptsioo-
nid. Paljusus mangib siin olulist rolli — votmetahtsusega on ilmselt esimest jarku
algoritmidest konstrueeritud virtuaalsete objektide populatsioonid.

(Kuidas Stephen Grand selle ideeni joudis, on humoorikal moel kirja
pandud viidatud artiklis (Grand, 1997), mida on mdtlemise ergutamise ja
alternatiivsete maailmavaadetega tutvumise seisukohast kasulik lugeda ka
juhul, kui sealtoodud viidetega ndus ei ole).

Modelleerimisprotsessi voib kirjeldada mitmetest erinevatest vaatenurkadest ja erineva
pohjalikkusega ning suur hulk teadusfilosoofe ja teiste teadusalade esindajaid on seda ka
teinud. Viljapakutud arutlustest pohjaliku iilevaate tegemine on siinkohas moeldamatu,
kuid néitena on jiargnevas Mikulecky ja Gwinn' 1 kirjutiste pdhjal lithidalt vaadeldud
Robert Rosen' i kirjeldust modelleerimisest (nnRosen's Modeling Relation).

Tegelikku, reaalselt eksisteerivat siisteemi nimetab Rosen materiaalseks siisteemiks
(material system). Looduslik siisteem (vO1 loomulik siisteem, (natural system)) on
materiaalse siisteemi subjektiivselt defineeritud alamhulk vdi abstraktsioon, mis pdhineb
meie sensoorsetel tajudel ning motteprotsessidel. Seega juba looduslik siisteem on uurija
poolt aktiivselt valitud: ei ole mingeid a priori juhiseid, mis meile tegelikus maailmas
siisteemi piirid tidpselt kitte néditaks. Meie meelte kaudu ajusse joudvate tajuithikute
(percepts) vahel moodustuvad automaatselt seosed, mistdttu tunnetame pohjuslikkuse
(causality) olemasolu universumis (joonis 1, vasakul).

Uritades viihendada vaatleja rolli, proovib teaduslik meetod muuhulgas vihendada
meelte subjektiivsust, kasutades modteriistu ning omistades tajutavale kvantitatiivseid
vidrtusi. Seejuures tuleks aga tihele panna, et nimetatud meetodil on ka korvalmgjusid:
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Joonis 1. Modelleerimisprotsess Robert Rosen' i pilgu l1dbi (Gwinn).

teadusliku uurimise alt kipuvad vilja jaama ndhtused, mida on raske kvantitatiivselt
viljendada ja millega tegelemisel on raske saavutada "objektiivsust".

Formaalne siisteem on inimese loodud ning koosneb 16plikust hulgast viidetest ja neile
mojuvatest reeglitest. Formaalne siisteem t66tab tdielikult oma tuletusmootori abil ning
el oma iseenesest mingeid viiteid vilistele siisteemidele.

Jarelikult on nii looduslik kui formaalne siisteem iseseisvad: nad ei sisalda midagi, mis
meile otseselt iitleks, kuidas neid omavahel suhestada. Seetottu on modelleerimine alati
ka "kunst", mitte ainult puhas teadus: modelleerija valib ise, millised formaalse siisteemi
elemendid panna vastavusse loodusliku siisteemi elementidega. Seejuures iiritab ta
moistagi saavutada nende kahe siisteemi omavahelist kooskdla, et valitud seosed ei viiks
vastuoludeni formaalse ja loodusliku siisteemi omaduste vahel. Niisiis on modelleerija
jaoks oluline, et joonisel 1 toodud diagramm "kommuteeruks", siimboolselt véljendudes:
(1) =(2) + (3) + (4). Ehk teisisonu: me kodeerime loodusliku siisteemi formaalseks siis-
teemiks, proovides siilitada kooskdla kahe siisteemi vahel; formaalses siisteemis viime
vastavalt tuletusreeglitele ldbi teisendused, saades tulemuseks ennustused loodusliku
siisteemi kohta; dekodeerime need ennustused ja vordleme looduslikus siisteemis toimu-
vaga. Tuleb aga jillegi meeles pidada, et kuna kodeerimine ja dekodeerimine sisaldavad
endas subjektiivset komponenti, "kunsti", siis diagrammi kommuteeruvuse méérab uuri-
ja, mitte mudel.

Kui leiame loodusliku ja formaalse siisteemi vahel sellise vastavuse, et voime teha
ennustusi loomuliku siisteemi kohta ilma seda kdigepealt kodeerimata (s.t. puudub
alumine nool eeltoodud diagrammil), siis on tegu pigem metafoori kui mudeliga. Kui
(arvuti)simulatsioon on valmistatud formaalse mudeli pohjal, kuid saadud tulemusi
vorreldakse otse loodusliku siisteemiga, siis voib ka sellist simulatsiooni nimetada
metafooriks, kuna puudub otsene kodeerimine looduslikust siisteemist simulatsiooni.

Nagu juba mainitud, on Robert Rosen' 1 késitlus mudelitest vaid iiks paljudest erinevate
autorite poolt viljapakututest. Siin eraldi viljatoomiseks sai ta valitud eelkdige seetdttu,
et on leidnud suhteliselt laialdast vastukaja ning selle kisitluse véljatodtamisel on
lahtutud ka bioloogiliste ja teiste keerukate siisteemide problemaatikast (mis siintoodud
kirjeldusest eriti selgelt vilja ei paista, kuna tegu on vaid ddrmiselt pdgusa iilevaatega
Rosen' i ideedest).



3. Arvutiteaduse areng

Arvutiteadus on suhteliselt noor ala ja areneb jatkuvalt suure kiirusega. Hoolimata oma
uudsusest on ta juba saavutanud viga olulise rolli tihiskonnas, kiirendades jirsult info
litkumist ja tootlemist. Ehk nagu Steve Jobs juba ca. 1980. aastal ajakirjas Scientific
American avaldatud Apple' i reklaamis piltlikult viljendus: "Personaalarvuti on jalgratas
moistuse jaoks." (Hertzfeld). Kuna arvutite kasutamine omab jérjest suuremat tihtsust
kdigi teadusalade arengus, siis mojutavad arvutiteaduse paradigmad — maailmavaated,
teadmiste organiseerimise ja kasutamise viisid — teataval miiral kogu teaduslikku
motlemist (olles samas ka ise teistest uurimisvaldkondadest mdjutatud, kas siis otsese
analoogia néol: simuleeritud 16dmutamine fiitisikast, geneetilised algoritmid ja geneeti-
line programmeerimine evolutsiooniteooriast, tehisnédrvivorgud neuroloogiast, tehis-
immuunsiisteemid immunoloogiast, L-siisteemid taimebioloogiast, sipelgakoloonia-
optimiseerimine looduslike sotsiaalsete vorkude uurimisest (Stepney et al. 2004); voi ka
kaudsemalt, mida on kirjeldatud kdesoleva peatiiki teises pooles). Nimelt, kasutamaks
arvutit konkreetse probleemi uurimiseks, tuleb see esitada arvutile mdistetaval kujul,
mis sunnib teadlast kohandama oma mdttelist mudelit arvutis kasutatavale esitusviisile
sobivamaks. Sellise protsessi sagedasel kordumisel vodib teadlase mdttemudelite loomise
voime muutuda piisivalt piiratumaks, nii et esialgu arvuti poolt peale sunnitud modellee-
rimisviisi kasutatakse ka viljaspool arvutiga suhtlemist. Seetdttu on nende motteviiside-
ga tutvumine ja nimetatud ohu teadvustamine oluline mitte ainult kitsale arvutiteadlaste
ringile, vaid tervele uurijate kogukonnale.

"Paradigma" on termin, mis kdlab huvitavalt, kuid mille tdpne sisu jaab tihti veidi eba-
selgeks, mistottu seda kasutatakse iisna erinevatel viisidel ja mitmesugustes konteksti-
des. Niiteks on paradigmadeks nimetatud erinevaid ldhenemisi arvutiarhitektuurile,
arvutusmudelitele ja programmikoodi tiitmise viisidele. Uks kdige laiemalt levinud
moiste, mis seda terminit kasutab, on ilmselt "programmeerimise paradigmad" ehk
tarkvara struktureerimise meetodid (mida monikord nimetatakse ka tarkvara dekom-
positsiooni meetoditeks, kuid kuna mdistet dekompositsioon kasutatakse tihti ka veidi
teistsugustes tdhendustes, nditeks tipse matemaatilise definitsiooni alusel, siis segaduse
viltimiseks on jargnevas eelistatud moistet tarkvara struktureerimine). Hea liihiiilevaate
programmeerimise pohimdtete muutumisest alates esimestest arvutitest kuni objekt-
orienteerituseni annab Stroustrup (1988) ja jargnevas ongi seda iilevaadet kokkuvatli-
kult refereeritud. Seejuures tuleb tihele panna, et uued motteviisid mitte ei asendanud
eelnevaid, vaid pigem tdiendasid neid — varasemad ldhenemisviisid leidsid oma koha
uuemate sees. Programmeerimiskeelte paigutamine konkreetsete paradigmade alla
lahtub Stroustrup' il pohimottest: keetoetab vastavat programmeerimisstiili, kui ta
sisaldab vahendeid, mis muudavad selle stiili kasutamise mugavaks (piisavalt kergeks,
turvaliseks ja efektiivseks). Kui paradigmast Idhtuva programmi kirjutamine nduab
erilisi joupingutusi voi oskusi, siis keel mitte ei toeta, vaid ainult voimaldab vastava
stiili kasutamist.

Kbdige esimene programmeerimisparadigma oli protseduuriline programmeerimine,

kus peatihelepanu poorati protseduuri disainimisele (arvutuste ldbiviimiseks vajaliku
algoritmi loomisele), ehk: "Otsusta, milliseid protseduure vajad; kasuta parimaid algo-
ritme, mida suudad leida.". Programmikoodis korra loomiseks kasutatakse funktsioone.
Peamised arutlusteemad on: kuidas funktsioonile argumente edastada, kuidas eristada
erinevat liiki argumente, ja kuidas eristada erinevat liiki funktsioone (protseduurid,
rutiinid, makrod jms.). Protseduurilisi keeli: Fortran, Algol-60, Algol-68, C, Pascal.




Aastate mooddudes rohuasetused muutusid ning tdhelepanu poordus andmete organi-
seerimisele, eesmargiks sai andmete peitmine. Omavahel seotud protseduure ja nende
poolt manipuleeritavaid andmeid nimetatakse mooduliks ja paradigma sisu on: "Otsusta,
milliseid mooduleid vajad; tiikelda programm nii, et andmed oleks peidetud mooduli-
tesse.”. Programmi struktureerimist mooduliteks toetab nditeks Modula-2.

Enamasti antakse moodulite kasutamisel kontroll konkreetset tiiiipi andmete iile vastava
andmeliigiga tegeleva mooduli kitte. Sel viisil realiseeritud "andmetiiiibid" on aga
selgelt erinevad keelde sisseehitatud andmetiitipidest: puudub iihtne 1ihenemine identi-
fikaatorite omistamisel, ei kehti tavalised argumentide iileandmise ja muutujate skoobi
reeglid. Probleemile pakkus lahenduse uus ldhenemisviis, andmete abstraktsioon, kus
kasutajale antakse vdoimalus defineerida andmetiiiipe, mis kdituvad (peaaegu) nagu
sisseehitatud tiiiibid. Sellist andmetiiiipi nimetatakse tavaliselt abstraktseks andme-
tiiiibiks. Paradigmaks saab: "Otsusta, milliseid andmetiiiipe vajad; varusta iga tiitip
tdieliku operatsioonide komplektiga.". Andmete abstraktsiooni toetavad niiteks Ada,
Clu, C++.

Kasutaja defineeritud andmetiiiibi puuduseks on vihene paindlikkus: ainus viis teda
uute kasutusjuhtude jaoks kohandada on otsene definitsiooni modifitseerimine. Sellele
probleemile lahenduste otsimise tulemusena siindis uus paradigma, objektorienteeritud
programmeerimine, mis pakkus vélja moisted klass ja pdrilikkus: kasutaja poolt loodud
andmetiilip defineeritakse klassina ning selle andmetiiiibi kohandamisel spetsiifilisema
kasutusjuhu jaoks tuletatakse defineeritud (baas)klassist uus (tuletatud/alluv/alam)klass.
Paradigma sisu: "Otsusta, milliseid klasse vajad; varusta iga klass tdieliku operatsiooni-
de komplektiga; too iihised omadused ilmutatult vilja, kasutades pdrilikkust".
Objektorienteeritud keeli: Simula, C++.

Paradigmade tutvustus selles Stroustrup' i 1988. aasta artiklis I1dpebki objektorienteeritud
programmeerimisega. Niitid, 17 aastat hiljem, esitatavaid samateemalisi iilevaateid
vaadates selgub, et ka need 10pevad enamasti samas kohas ja uut sellise kaalukategooria
paradigmat ei ole veel peale tulnud. Et véimalikku jargmist olulist tarkvara struktureeri-
mise meetodit ette aimata, on kasulik kdigepealt vaadelda arvuti- ja ka teiste teaduste
arengutrende.

Wegner (1999) toob vilja paralleeli arvutiteaduse ja fiilisika arengu vahel (joonis 2).
Newton' i fiilisika késitleb uuritava siisteemi vaatlejat siisteemivilisena ja lahtub abso-
luutsetest (universaalsetest) ruumi ning aja madistetest. Relatiivsusteooria seisukohalt
kuulub ka vaatleja siisteemi ning omadused nagu mass, pikkus ja samaaegsus soltuvad
vaatleja taustsiisteemist, kuid pohjuslikkus ning aegruumi geomeetria on siiski sdltuma-
tud, absoluutsed, reaalsusesse kuuluvad. Kvantfiiiisika aga ei pea eeldust, et on olemas
sOltumatu absoluutne reaalsus, iildse vajalikuks ning leiab, et vaadeldavad siindmused ei
vaja pohjuslikke seletusi ning seejuures ka vaatlusakt ise avaldab uuritavale siisteemile
moju. Seega on fiiiisikute motteviis, mis esialgu oli valdavalt ratsionalistlik, muutunud
aja jooksul empirismi (kogemuslikkuse) suunas.

Arvutite korral on vaadeldava objekti rollis moni arvutis asuv olem ja vaatlejaks moni
teine olem voi arvutikasutaja. Tiiiipilise deterministliku vaatlusakti puhul antakse algo-
ritmile algparameetrid, algoritm t66tleb neid, 10petab tegevuse ja viljastab tulemuse.
Sama tegevuse kordamisel saadakse sama tulemus. Keerulisemal juhul aga on arvuti-
siisteemiga voimalik suhelda kogu t66 ajal (kusjuures konkreetset t60 10petamist ei
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Joonis 2. Fiiiisika ja arvutiteaduse arengu sarnasus (Wegner, 1999).

pruugigi olla ette ndhtud) ning seda voivad teha paljud vaatlejad korraga. Sellise inter-
aktsioonilise arvutisiisteemi kditumine ei ole enam taandatav algoritmilisele "ratsiona-
listlikule" kujule. (Mirkus: eeltoodu on ainult ligikaudne ja oluliselt lihtsustatud variant
Wegner' i poolt esitatust, tipsemat infot saab eelpool viidatud artiklist).

Goldin ja Wegner (2004) tdheldavad, et praktikas muutusid arvutid tugevalt inter-
aktsioonilisteks juba lisna ammu, kuid suures osas arvutiteadusest on siiani valdav
klassikaline puhtalgoritmiline lahenemine, mis pdhineb nn. "Turing' i teesi miiiidil"
(kuigi probleemile juhiti tdhelepanu ka teoreetilise poole pealt juba 1970. aastate 15pus).
Tegelik Turing' i tees vdidab: "Kui leidub tootav meetod (algoritm) matemaatilise
funktsiooni védrtuste leidmiseks, siis on vdoimalik seda funktsiooni arvutada Turing' i
Masinaga.". Mitmesugustel artiklis (Goldin and Wegner, 2004) viljatoodud pShjustel on
seda teesi aga hakatud tdlgendama mirksa laiemalt: "Turing' 1 Masin suudab teha (arvu-
tada) koike, mida suudab teha arvuti.", kuigi Turing ise nii ei arvanud, ndidates lisaks
algoritmilisele Turing' i1 Masinale ka teistsugust arvutusmudelit, interaktsioonilist
valikumasinat (choice machine), mis ei ole taandatav Turing' i Masinaks.

Viimasel ajal pooratakse interaktsioonidele jirjest suuremat tihelepanu siiski ka arvuti-
teaduses, paljuski ilmselt praktilistest vajadustest ldhtuvalt. Esiteks on arvutisiisteemid
ise muutunud viga keerulisteks ja suurest hulgast komponentidest koosnevateks. Tei-
seks uuritakse paljudes teadusharudest jarjest kasvava huvi ja pohjalikkusega keerulisi
kohanevaid siisteeme (complex adaptive systems; loomulikult on CAS' ideks liigitatavaid
siisteeme uuritud kogu aeg, aga niiiid tehakse seda rohkem ilmutatult, otsides seejuures
iihiseid omadusi erinevatest valdkondadest parit CAS' ide vahel). Keeruliste kohanevate
siisteemide modelleerimisele-simuleerimisele aga oodatakse senisest paremat tuge
arvutitelt. Tekkinud on suurt osa teadust puudutav ning interdistsiplinaarset koostood
soodustav vajadus uute teadmiste ja teooriate jirele. Vaja on pragmaatilisi teooriaid
jargmiste nihtuste ja siisteemide jaoks: ilmnevad omadused (emergent properties),
areng ja kasvamine, diinaamilised heterogeensed struktureerimata avatud vorgud
(Milner and Stepney, 2003).

Neid arengutrende arvesse vottes vOib ennustada, et jargmises olulisemas program-
meerimisparadigmas on senisest suurema tdhelepanu all nii interaktsioonid kui ka
suhtlevate komponentide autonoomsem kditumine vorreldes ainult kiske tditvate
objektidega. Uks toodud tingimustele vastav ning jirjest kasvava populaarsusega
lahenemine tarkvara struktureerimisele on agentorienteeritud programmeerimine,
vOI1 ka laiemalt agentorienteeritud l1dhenemine uuritavale probleemistikule. Sellest
motteviisist tulebki juttu jirgmises peatiikis.



4. Ulevaade agentide olemusest ja kasutamisest

Nii tdielikult tarkvaraliste kui ka hiibriidsete agentide kasutamine erinevates vald-
kondades néitab tugevat tdusutendentsi. Kiesolev peatiikk annab pdgusa iilevaate
agentorienteeritud ldahenemisest probleemide lahendamisele, seletades lahti agendi
moiste ja olemuse ning nédidates agentide kasulikkust neile sobivates rakendustes. Et
viltida ebarealistlike lootuste teket ning juhtida tihelepanu vdoimalikele probleemidele,
on 1dpuosas vilja toodud ka agentorienteeritud tarkvaraarenduse ohud.

4.1. Agent ja tema keskkond

4.1.1. Agendi moiste

Terminit agent kasutatakse paljudel erinevatel elualadel, muuhulgas luuretegevuses ja
keemias, ning ka arvutiteaduses leiab ta jérjest laiemat kasutust. Kuna aga sellel alal on
agent alles suhteliselt uudne mdiste, siis ei ole veel vilja kujunenud tema viga tipset
méiiratlust ning erinevad uurijad vdivad agendi all mdista veidi erinevaid asju. Sellegi-
poolest saab leida mone iildisema médratluse, mis holmab enam-vihem koiki termini
agent erinevaid definitsioone arvutiteaduses.

Wooldridge (1998) ja Jennings and Wooldridge (1998) nimetavad agendiks siisteemi
(enamasti arvutisiisteemi), millel on jirgmised omadused:

* Autonoomsus — agent peaks olema voimeline tegutsema ilma inimese voi teiste
agentide otsese juhtimiseta. VOib oelda, et agent kapseldab endasse oleku
(sarnaselt objektile programmeerimiskeeltes) ning lisaks sellele ka kéditumise
— erinevalt objektist miirab agent ise, kas ja mida ta teeb. Seetdttu ei delda,
et iiks agent kutsub vilja teise agendi mone meetodi / funktsiooni / tegevuse,
vaid et agendilt palutakse / ndutakse mingi tegevuse sooritamist. Seejérel
agent ise otsustab, kas palve / ndue téita voi mitte.

* Reaktiivsus e. reageerimisvoime — agent asub keskkonnas (néiteks arvuti-
keskkonnas koos teiste agentidega voi reaalses fiiiisilises maailmas)
ja on voimeline selle keskkonna muutustele reageerima.

* Proaktiivsus — agendi kditumine ei seisne pelgalt reageerimises vilisteguritele,
vaid ta on vdimeline ise initsiatiivi iiles nditama, tegutsema omaenda
eesmirkide saavutamise nimel.

* Sotsiaalsus — agent peaks olema vdimeline suhtlema teiste agentidega (teatavatel
juhtudel ka inimestega), et saavutada enda eesmirkide tditmist ning aidata
ka teisi agente. Tiilipilised sotsiaalse tegevuse vormid agentidel on
labirddkimised ning (seejdrel) iithine probleemi lahendamine.

Moénevorra tipsema médratluse annab Ferber (1999), defineerides agenti kui fiiiisilist
vOi virtuaalset olemit / objekti (entity):

* mis on voimeline oma keskkonnas tegutsema,

* mis suudab teiste agentidega suhelda,

* mida juhib hulk piiiidlusi (tendencies) kas isiklike eesmérkide kujul voi siis
rahulolu / ellujddmise funktsiooni ndol, mida ta iiritab optimeerida,

e mis omab isiklikke ressursse,

* mis on vOimeline oma keskkonda tajuma (kuid piiratud méiéral, mitte tervikuna),

* mille ettekujutus sellest keskkonnast on ainult osaline (vdi puudub iildse),

* mis omab oskusi ja suudab pakkuda teenuseid,



* mis vOib olla suuteline ennast taastootma / paljunema,

e mille kditumine on suunatud oma eesmairkide saavutamisele, vottes arvesse tema
kisutuses olevaid ressursse ja oskusi ning soltudes tema tajudest, ettekujutustest
ning kommunikatsioonist.

4.1.2. Agentide klassifikatsioon

Kui eelnev andis agendi mdératluse tildjuhul, siis tihti on kasulik agente mdne omaduse
alusel klassifitseerida. Uheks levinud moddupuuks on agendi "intelligentsus" (Ferber,
1999):

» Kognitiivne (teadmuslik-tunnetuslik) agent — omab ettekujutust teda iimbritse-
vast keskkonnast ja teistest agentidest. Tal on mahukas teadmusbaas, isiklikud
eesmargid ja plaanid nende eesmirkide saavutamiseks ning ta on suhteliselt
keerukas ja lisna iseseisev iiksus.

 Reaktiivne agent — ainult reageerib vilistele mojuritele, plaane ei tee. On
suhteliselt lihtne ja "rumal" iiksus, aga suure hulgana koos tegutsedes voivad
reaktiivsed agendid moodustada edukalt funktsioneeriva siisteemi (nditeks
sipelgaid vdib mingis ldhenduses vaadelda reaktiivsete agentidena, mis koos
tegutsedes moodustavad keeruka ja funktsionaalse sipelgakoloonia).

Samas tuleb tihele panna, et toodud kaks kategooriat ei ole mitte iiksteisest isoleeritud
taiesti erinevad agendiklassid, vaid pigem sama skaala kaks otsa. Enamikel juhtudel
asub parim lahendus hoopis kusagil kahevahel (joonis 3).

Puhtkognitiivsed Puhtreaktiivsed
agendid agendid
Ainult Stimbol- ja NMumbriline Esitus
siimbolesitus numberesitus esitus puudub

Joonis 3. Kognitiivsus ja reaktiivsus.
Telje all on néidatud, millist info esitusviisi vastavad agendid kasutavad oma
teadmiste tootlemisel ning sdilitamisel. (Umberjoonistus allikast (Ferber, 1999))

Agentide klassifitseerimisel vdib vaadelda ka nende suhet keskkonnaga (Ferber, 1999).
Arvutikeskkonnast (rakendusprogrammide kogum, vorgud, heterogeensed siisteemid)
voib leida puhtkommunikatiivseid agente, kelle viljapoole suunatud tegevus seisneb
ainult suhtlemises teiste agentidega. Reaalses fiiiisilises maailmas (v6i selle simu-
latsioonis) asuvad agendid vdivad aga olla vastupidise olemusega: kogu tegevus
suunatakse keskkonnale (liikumine, objektide liigutamine-muutmine jms.). Viimasel
juhul ei ole muidugi vilistatud ka suhtlemine teiste agentidega, aga see toimub enamasti
kaudselt — keskkonna muutmise ja nende muutuste tajumise teel. Puhtkommunikatiivsed
agendid paiknevad joonisel 3 toodud skaalal tavaliselt vasakul (kognitiivsel) ning
fuitisilised paremal (reaktiivsel) poolel.



4.1.3. Agent ja keskkond

Kuna keskkond ja selles asuvad agendid on lahutamatult seotud, siis tuleks ka kesk-
konna omadustele piisavalt tdhelepanu poorata. Russell ja Norvig (1995) nimetavad
jargmisi olulisemaid punkte, mida silmas pidada:

* Ligipddsetav vs. mitteligipddsetav. Keskkond on agendile ligipaédsetav juhul,
kui agent saab oma sensorite abil kindlaks teha keskkonna oleku. Ligipédédsetavus
voib olla tdielik voi osaline, viimane omakorda piisav voi ebapiisav soltuvalt
sellest, kas agent saab oma otsuste tegemiseks vajaliku informatsiooni kitte
vOi ei saa. Raskesti ligipdédsetava keskkonna korral peab agendil olema piisavalt
pohjalik sisemine ettekujutus oma maailmast, nii et ta suudaks ka vihesest infost
piisavalt tipselt tuletada keskkonna hetkeoleku ning téanu sellele moistlikult
kiituda.

Deterministlik vs. mittedeterministlik. Keskkond on deterministlik juhul, kui
tema jargmine olek on tdielikult méédratud praeguse oleku ning agentide poolt
sooritatavate tegevustega. Mittedeterministlikkus voib olla keskkonna enda
omadus, aga ka tuleneda mitteligipddsetavusest — kui agendil ei ole keskkonna
kohta piisavalt informatsiooni, v8ib selle kditumine ndida ettemidramatuna.

Episoodiline vs. mitteepisoodiline. Episoodilises keskkonnas vdib agendi
tegevuse jagada nn. "episoodideks", mis koosnevad agendi poolt keskkonna
tajumisest ning seejérel vastavalt saadud infole sobiva tegevuse sooritamisest.
Need episoodid on omavahel sdoltumatud ning seetdttu tegevuse edukus soltub
ainult konkreetsest episoodist, mis omakorda vihendab oluliselt ndudmisi agendi
keerukusele — ei ole vajadust midagi ette planeerida.

Staatiline vs. diinaamiline. Keskkond on konkreetse agendi jaoks staatiline, kui
keskkonna muutused ei soltu ajast, vaid ainult selle agendi tegevusest. Kui aja
kulgedes keskkond ei muutu, kiill aga agendi tegude efektiivsus (nditeks hiljem
sooritatu voib olla vihem efektiivne), nimetatakse keskkonda
pooldiinaamiliseks.

Diskreetne vs. pidev. Keskkond on agendi jaoks diskreetne, kui eksisteerib 16plik
arv voimalikke sisendviirtusi sensoritelt ja samuti 10plik arv voimalikke kesk-
konnale suunatud tegevusi (nditeks maleméngu korral on igal ajahetkel piiratud
arv lubatud kiike).

Enamasti kehtib reegel: mida komplitseerituma keskkonnaga on tegu, seda keerukam
peab olema ka agent, et edukalt toime tulla. Raskeim olukord on ilmselt juhul, kui
keskkond on mitteligipddsetav, mittedeterministlik, mitteepisoodiline, diinaamiline ja
pidev.

4.1.4. Agendipdhine slisteem

Agentidel pohinev siisteem voib sisaldada mistahes nullist erineva arvu agente.
Enamikel juhtudel on tegu multiagentsiisteemiga, kus siisteemi moodustavad omavahel
koostdod tegevad agendid. Teatud juhtudel voib aga piisavaks osutuda ka ainult iihe
agendi kasutamine. Nditena vOib tuua ekspertabilistena tuntud siisteemid, kus iiksainus
keerukam agent aitab inimest mone iilesande tditmisel (enamasti kergendab arvuti kasu-
tamist mingi probleemi lahendamisel vOi informatsiooni kogumisel). (Jennings and
Wooldridge, 1998)
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4.2. Milleks agendid?

4.2.1. Milleks hajutamine?

Agentide kasutamisel arvutiteaduses on kandvaks ideeks funktsionaalsuse ja
"intelligentsuse" jagamine eraldiseisvateks osadeks. Aga MIKS seda iildse tegema
peaks? Selgub, et pohjusi on mitmeid ja seejuures kiillaltki kaalukaid (Ferber, 1999):

* Probleemid / iilesanded on fiiiisiliselt hajutatud. Paljudes valdkondades
on hajutatus loomulik omadus. Transpordivorgustikud ongi olemas justnimelt
vajaduse tottu geograafiliselt hajutatud punktide vahel materjale liigutada, aga
teatavas ulatuses on ruumiline hajutatus paratamatu ka mujal, nditeks vabrikute
koosteliinides vOi keemiatehaste tootmiskompleksides.

Probleemidon funktsionaalselt hajutatud ja heterogeensed. Keeruka
toote, nditeks voidusdiduauto voi reisilennuki, valmistamine vajab suure hulga
spetsialistide koostood, kellel igaiihel on kindlad spetsiifilised oskused. Uksik-
indiviid ei suudaks omandada tohutut hulka teadmisi, mida selliste siisteemide
edukaks valmistamiseks vaja oleks.

Vorgud nduavad hajutatuse mdistmist ja kasutamist. Adrmiselt suurte keerukate
vorkude (nt. Internet) tooshoidmiseks ja kasutamiseks peab motlema pigem mitte
globaalselt-iihtlustavalt, vaid 1dhtuma avatud siisteemide ideoloogiast: erinevad
stisteemid peavad suutma teatud ulatuses koostood teha. Multiagentsiisteemid on
iks tdsiseltvoetavaid kandidaate avatud, hajutatud, heterogeensete ja paindlike
arhitektuuride loomiseks, mis ei ndua struktuuri eelnevat paikapanekut.

Keerukaid probleeme ei saa tervikuna analiiiisida ja lahendada. Enamasti aga

on voimalik suurt iilesannet jaotada viiksemateks osadeks, millest joud iile kéib.
Niiteks juhtida terve maakera lennuliiklust on ddrmiselt keerukas, kuna mitme-
suguste parameetrite ja piirangute arv on tohutu ning pidevalt muutuv. Praktikas
kasutatakse lokaalseid lennujuhtimiskeskusi, mis iisna edukalt toimivad.

Siisteemid peavad suutma kohaneda nii sisemiste kui viliskeskkonna muutus-
tega. Avatud siisteemis lisatakse, muudetakse ning eemaldatakse erinevaid
komponente ning pidevalt vdivad muutuda vilistingimused. Kuna multiagent-
siisteemide olulisteks omadusteks on lokaalsus ning koostdd, samuti agentide
lisamise ja eemaldamise vOimalus isegi tootavas siisteemis, siis on neil hea
eeldus pakkuda lahendusi avatud siisteemide realiseerimiseks.

Tarkvaratehnika liigub disainide suunas, mis baseeruvad autonoomsetel inter-
aktiivsetel iiksustel. Tarkvaraarenduse ajalugu niitab, et arvutiprogrammide
loomisel liigutakse iiha enam hajutatuse suunas ning kasutatakse iiha ise-
seisvamaid komponente.

Seega ei ole hajutamises tegelikult midagi uut. Lihtsalt seoses arvutiteaduse suhteliselt
noore eaga ei ole funktsionaalsuse ja "intelligentsuse" hajutamine veel piisavalt omaks
voetud ning selles suunas alles liigutakse.
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4.2.2. Agendid vs. objektid

Milleks kasutada agente, kui on juba olemas laialt levinud ning populaarne objekt-
orienteeritud programmeerimine? Tdepoolest, pohimatteliselt saaks samad probleemid
lahendatud ka objektide abil. Enamus agentide valmistamise keskkondi ongi kirjutatud
objektorienteeritud keeltes. Kiisimus on pigem ldhenemisnurgas ja abstraktsioonitase-
mes. Objektorienteerituse ideoloogia ei ridgi autonoomsest kditumisest (reaktiivsus,
proaktiivsus, sotsiaalsus), mistottu koik sellega seonduvad probleemid tuleb program-
meerijal endal lahendada. Samuti on standardses objektidel baseeruvas siisteemis iiks
juhtldim (thread of control), agentsiisteemid aga nduavad juba oma autonoomse ole-
muse tottu hargtootlust (multithreading ), mistottu igale agendile antakse tavaliselt oma
16im (Chanchalani, 2003). Seega mdne olemasoleva agentide valmistamise keskkonna
kasutamine lihtsalt paljudel juhtudel kiirendab ja kergendab programmeerija t66d.

Agentide kasutamine vOib tarkvaraarendust lihtsustada veel mitmel moel. Kuna agendid
on suhteliselt autonoomsed ja tihti iisna standartsete suhtlemisliidestega, siis suurte pro-
jektide korral, kus tegevuses on palju tarkvarainsenere, voib siisteemi kokkupanek olla
oluliselt lihtsam (analoogselt nditeks objektorienteerituse eelistega "tavalise", mitte-
objektorienteeritud programmeerimise ees). Lisaks sellele voimaldab agentide kasuta-
mine kiillaltki lihtsalt kaasata uude siisteemi vanu olemasolevaid tarkvarakomponente:
need saab "liimbritseda" kihiga, mis t0lgib vana komponendi suhtluse agentidele
moistetavasse keelde ja vastupidi (Jennings and Wooldridge, 1998).

4.3. Agentide rakendused

4.3.1. Kasutusvaldkonnad

Eelmises jaotuses "Milleks agendid?" toodud pohjendusi vaadeldes saab juba ilmselt
esmase ettekujutuse, kus agenttehnoloogiast abi vdiks olla. Samuti ilmneb, et potent-
siaalseid rakendusi on ddrmiselt palju ja erinevaid. Nendest voimalikest valdkondadest
kompaktse nimekirja koostamine ei ole just lihtne, kuid iihe variandi on oma raamatus
vilja pakkunud Ferber (1999):

* Probleemide lahendamine — laiemas mottes koik situatsioonid, kus kasutatakse
tarkvaralisi ilma fiiiisilise struktuurita agente mingi iilesande tditmiseks / lahen-
damiseks. Voib omakorda jaotada:

probleemiga, siis on lahendamiseks vaja erinevate teadmiste ja oskustega
tiksuste (agentide, inimeste, ...) koostood.

fuiiisiliselt (néiteks elektrijaotusvorgu too tagamine).

* Multiagentsimulatsioonid — voimalus simuleeritava siisteemi igale osale (niditeks
molekul, putukas, inimene, liiklusvahend) vastavusse panna agent, mille tule-
musena saadav mudel vastab paremini tegelikkusele ja on samas ka kergemini
moistetav (erinevalt niiteks diferentsiaalvOrranditest ja muudest puhtmatemaa-
tilistest mudelitest).

* Tehismaailmade loomine — erineb eelmisest selle poolest, et ei proovita
voimalikult tipselt simuleerida olemasolevat siisteemi, vaid pigem uuritakse
pohjalikumalt monda agentidevahelise interaktsiooni mehhanismi ja selle moju.
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* Kollektiivrobootika — roboteid ehitatakse koostod pohimaottest ldhtuvalt:

- 1obot ise vOib koosneda moodulitest, mis omavahel koostood teevad,
- Vi siis on roboteid mitu ja nad kéituvad iilesande lahendamisel koordi-
neeritult.

* Tarkvara disain — iileminek objektorienteerituselt voi muudelt lihenemisviisidelt
agentorienteeritusele (rakendustes, kus see mdistlikuks osutub).

Toodud valdkonnad on kohati {isna laialivalguvad, mistdttu parema ettekujutuse
saamiseks agentide voimalustest ja kasulikkusest on jidrgnevas esitatud kolm néidet
multiagentsiisteemide rakenduste kohta t60stus- ja drikeskkonnas (agentide kasutamine
teaduses tuleb vaatluse alla hilisemates peatiikkides). Esimene ndide demonstreerib
psiihholoogilisi probleeme agenttehnoloogia kasutuselevotul toostuses; teisel juhul
selliseid probleeme ei tekkinud ja lahendust rakendatakse edukalt tootmistdos;
kolmandas niites kasutati tarkvaralisi agente kdigepealt ettevotte tooprotsesside
simuleerimiseks, et saadud tulemuste alusel neid protsesse efektiivsemaks muuta, ning
agenttehnoloogia otsese ettevotte t60s rakendamise suunas alles liigutakse.

4.3.2. Naide 1: Autode varvimise t66koda

Toostusseadmete juhtsiisteeme programmeeritakse tihti redeldiagrammide abil, mis on
pohimotteliselt tuletatud fiiiisiliste releede ithendamise diagrammidest (fiiiisilistel relee-
del realiseeriti juhtautomaatikat juba sadu aastaid tagasi). Kuigi tehnilised voimalused
on kaasajal oluliselt teistsugused, kasutatakse juhtmeskeemide metafoori jatkuvalt viga
laialdaselt, sest see on kergestimdistetav ja paljudel juhtudel védga sobiv kontseptsioon.
Samas on tema vdimalused monevorra piiratud — monikord oleks otstarbekam kasutada
keerukamaid juhtseadiseid, millele usaldatakse oluliselt rohkem otsustusdigust, s.t.
tootmisiiksuse kéditumine ei ole tdielikult inimese poolt ette méidratud (see iseenesest
muidugi ei vilista tavaliste programmeeritavate kontrollerite kasutamist, pigem ndouab
teatavat motteviisi muutust).

Hea ndide multiagentsiisteemide efektiivsusest toostuses on General Motors' i (GM)
poolt Fort Wayne' i koostetehases (Indiana, USA) aastal 1992 kasutusele voetud
autovarvimissiisteem. Probleem seisnes jiargnevas:

Pérast veoauto kokkupanekut tuleb ta vérvida vastavalt tellija soovile.
Virvimisjaamu on aga vihem kui erinevaid voimalikke virve. Seetdttu tuleb aeg-
ajalt jaamas virvi vahetada, mis kulutab palju aega ning suur hulk vérvi liheb
samuti kaduma.

Esialgne optimeerimissiisteem kasutas klassikalist programmi ning seda oli viga kulu-
kas reguleerida ning iilal pidada. Lisaks pidi kogu t66 viga detailselt ette planeerima
ning iga rike virvimisjaamades tekitas koheselt suure probleemi.

Virvimistookoja juhtimiseks valmistati multiagentsiisteem, kus iga vdrvimisjaama
esindas iiks agent ning to0pohimate oli jargmine: kui jaam on vaba, siis ta votab ette
jargmise veoauto ootejdrjekorrast (mille pikkus on umbes 100 autot), jdrgides kolme
reeglit:
1. Valida jarjekorrast esimene selline auto, mis vajab parajasti jaamas olevat varvi.
2. Kui iikski auto seda vérvi el vaja, siis valida suurima prioriteediga auto ning
lillituda iimber tema poolt vajatavale vérvile.
3. Kui ei ole prioriteetseid autosid, votta jdrjekorrast esimene auto ning liilituda
timber tema poolt vajatavale vérvile.
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Lisaks sellele muudeti agendipohiseks ka iiksikute seadmete (niisutajad, kuumutajad,
jahutajad jne.) juhtimine pohimottel, et seadmed ise "vastutavad" oma tegevuse eest,
kiitudes vastavalt kohapealsele olukorrale. Hoolimata sellest, et sisuliselt olid koik need
muudatused iisna lihtsad ega kasutanud mingeid keerukaid teooriaid, sddsteti tanu uuele
siisteemile aastas 2 miljonit dollarit, juhtimistarkvara hulk vidhenes 40% ja iiksikud
rikked virvimisjaamades ei tekitanud enam tdsisemat probleemi.

Hoolimata edust 10petas GM kolme aasta pirast siisteemi kasutamise. Green' i (1995)
sonul pohjendas veoautode tootmise juht Ernest Vahala olukorda sellega, et kuna
kompanii asendab hiidraulilised virvimisrobotid elektrilistega, voetakse kasutusele uus
tarkvara. Vahala lisas, et tdendoliselt uurib GM kasutatud 1dhenemisviisi kunagi hiljem
edasi, kuid: "There continues to be resistance to chaos because people don't understand
it. It defies good logic." ("Kaosele on jdtkuvalt vastuseis, kuna inimesed ei saa sellest
aru. See ei ldhe kokku hea loogikaga.". Seletus: sel ajal seostati nimetatud siisteemi
eelkdige kaoseteooriaga, kuna masinatele anti iisna suur autonoomia ning need kéitusid
vastavalt oma "soovidele", kdrvaltvaataja jaoks veidi "kaootiliselt", mitte range tegevus-
kava jirgi.).

// Niide 1 on kompileeritud allikatest Parunak (1998), Ferber (1999) ja Green (1995).

4.3.3. Néide 2: AMROSE

Laevanduses kasutatakse jdrjest enam topeltkerega ehk kahepdhjalisi aluseid. Nende
laevade kere koosneb kahest terviklikust teraspinnast, mille vahel on tiihi ruum. Kere
valmistamise ajal on vajalik teatavad operatsioonid (nditeks keevitamine) ldbi viia ajal,
mil molemad terasekihid on juba paigas. Tavaliste vahenditega on tooriistade tédpne
juhtimine selles kitsas ruumis kahe terasekihi vahel ddarmiselt keeruline.

AMROSE (Autonomous Multiple Robot Operation in Structured Environments) on
siisteem, mis suudab juhtida paljusegmendilist robotkétt (joonis 4) eelnimetatud kitsas
ruumis laevakere sees. Iga manipulaatori liili on iiks agent, kes teab oma asukohta.
Robotkie ots — tooriista hoidev segment — on see, kellele antakse konkreetsed juht-
noorid toooperatsiooni ldbiviimiseks. Juhul, kui otsmine liili ei ulatu tooriistaga ndutud
kohani, teatab ta endast jirgmisele segmendile oma asukoha muutmise soovidest kujul
"liiguta mind kohta X". See segment omakorda kiitub samade reeglite jirgi, andes
vajadusel juhtndore jirgnevale liilile, jne. (Parunak, 1998)

Kirjeldatud siisteemi kasutatakse néiteks Odense Laevatehases Taanis.
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Joonis 4. Paljusegmendiline manipulaator. Pilt allikast (The Snake Robot).

4.3.4. Naide 3: Procter & Gamble'i varustusvorgustik

Procter & Gamble (P&G) on kompanii, mille toodete hulka kuuluvad Tide, Pringles,
Pampers ja Clairol ning millel on kuni 5 miljardit tarbijat 140 riigis. Uheksakiimnendate
aastate 10pul oli P&G-1 tdsine probleem. Esiteks: toodete jaotus- ja miitigisiisteemis oli
pidevalt liikvel / ladustatud 3,8 miljardi dollari védértuses kaupa — tohutult palju. Teiseks:
marketite 2000 populaarseimast tooteartiklist (millest P&G tooted moodustavad mérki-
misvédrse osa) olid 11% pidevalt kauplustest otsas, mis on viga ebasoovitav — moned
kliendid voivad kiill ostmise edasi liikata, aga suurem osa ostab hoopis teise firma kauba
vOi jédtab ostu iildse dra. Veider oli aga see, et jaotussiisteemi saadetava kaubavoo
suurendamine ei vihendanud kaupade otsasolekut poodides. Sageli tuli ette hoopis olu-
kordi, kus riiulitelt 16ppenud kaup oli kiill kauplusel olemas, aga ladude iilekoormatuse
tottu ei leitud seda iiles. P&G seadis eesmirgiks vihendada jaotussiisteemis oleva kauba
hulka 1 miljardi dollari vorra ilma kaupade otsasolekut suurendamata.

Koostoos konsultatsiooni- ja tarkvarafirmaga BiosGroup (Santa Fe, New Mexico, USA;
firma asutajate hulka kuulub ka Stuart A. Kauffman) to6tati vilja agentmudel, kus agen-
tideks olid P&G jaotusahela iiksikud komponendid (veoautod, autojuhid, kauplused
jms.). Iga agendi kditumist juhtisid reaalse elu vaatlemisel leitud reeglid, nagu néiteks
"Saada veoauto vélja ainult siis, kui ta on kaupa tdis." vdi "Tee rohkem Sampooni, kui
laoseis jddb viiksemaks x pdeva jooksul ostetavast.".

Valminud keskkonnas sai simuleerida mitmesuguste uute logistikareeglite mgju siistee-
mile. Peamisteks vaatlusalusteks suurusteks olid kauba hulk siisteemis, transpordikulud
ja toodete I6ppemine kauplustes. Katsetati erinevaid tellimis- ning kohaleveosagedusi,
mitmesuguseid jaotuskeskuste ladustamispoliitikaid erinevate toodete suhtes, ndudluse
ennustamise meetodeid jpm.
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Mboned jareldused ldbitehtud simulatsioonidest olid juba ette aimatavad ja senini seisnud
ainult andmete vihesuse taga, kuid oli ka iillatavaid tulemusi. Nditeks selgus, et tihti on
kasulikum saata vélja mittetdielikult laaditud veoauto. Senini oli P&G transpordikulude
optimeerimise seisukohast ndudnud alati tdiskoormat voi pooliku laadungi korral lisa-
tasu tellijalt. Selliste reeglite tottu tellisid kauplused alati terve koorma. See aga tekitab
mitmeid probleeme: turundustsiikli 16pul peab tootja iilejdsigid endale tagasi vedama,
samuti tekib eelpool nimetatud fenomen, kus kauba rohkus kaupluste laoruumide
viiksuse tottu hoopis raskendab miiiigiriiulite pidevalt varustatuna hoidmist. Lisaks
kaotab P&G olulist infot reaalse ndudluse kohta, kuna kauplused tellivad vajatust
rohkem. Logistikasiisteemi muudatuste simuleerimine voimaldas veenduda, et
kardinaalsed muutused tdepoolest end dra tasuvad.

Labiviidud uuringute ja simulatsioonide pohjal otsustati:

| ddvendada reegleid, tihti vastuolus tavamdtlemisega, et jaotusvorgu
koguefektiivsust suurendada. Kohati oli iisna keerukas veenda kaubavedude
organiseerijaid, et vahel on tdepoolest kasulik lasta pooltiis autol lahkuda.

* Muuta tootmine paindlikumaks. Mudelist saadud info pohjal muudab P&G oma
tootmisprotsessi pohjalikult, vahetades suurte partiide tootmise vélja valmis-
olekuga valmistada mistahes toodet iga péev.

* Muuta jaotusvork paindlikumaks. Niiteks selgus, et jaemiiiijat on voimalik
varustada 24 tunni jooksul, mitte 48 vdi 72 nagu senini.

2003. aasta alguse seisuga ennustas P&G, et eesmirk vihendada jaotussiisteemis oleva
kauba hulka 1 miljardi dollari vorra ilma kaupade otsasolekut suurendamata saab tdide-
tud juunis 2003.

P&G jaoks oli ja on see kokkuvottes ddarmiselt edukas IT projekt. Investeerides vihem
kui 3 miljonit dollarit on saavutatud varasemaga vorreldes kokkuhoid 300 miljonit
dollarit aastas, kusjuures paljud muutused on alles algusjédrgus. Jirgmine suurem hiipe
loodetakse saavutada aastaks 2008: kui praegu kasutab P&G agenttehnoloogiat vaid
modelleerimiseks, siis selleks ajaks on plaanis votta tarkvaralised agendid kasutusele
ka tegelikes tootmis- ja varustussiisteemides.

// Niide 3 on kompileeritud allikatest Seibel and Kellam (2003) ja Anthes (2003).

4.4. Agentorienteeritud tarkvaratdoriistad

Tdnu jarjest suurenevale huvile agenttehnoloogia vastu on viimasel ajal loodud arvukalt
mitmesuguse tasemega abivahendeid tarkvaraliste agentsiisteemide valmistamiseks. Et
need tooriistad, nagu valdkond isegi, on kiillaltki uued, siis on ka nende poolt pakutav
tugi ja voimalused paljudel juhtudel suhteliselt piiratud. Samuti ei ole vilja kujunenud
selgeid turuliidreid. Tosi kiill, osaliselt on see olukord pdhjendatav arendusvahendite
spetsialiseerumisega: mitmed tooriistad keskenduvad mone konkreetse valdkonna
problemaatikale ega soovigi viga laiahaardeliseks muutuda. Uldjoontes aga v&ib tinu
intensiivsele arendustdodle ilmselt 1dhiajal oodata tooriistade poolt pakutavate voimaluste
hulga ning kvaliteedi olulist kasvu.

Vihegi pohjalikum iilevaade olemasolevatest vahenditest ei tule kdesoleva too piires
kone alla, seetdttu on jargnevas pigem illustratiivsel eesmirgil toodud mittetéielik
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nimekiri koos ddrmiselt lithikeste kirjeldustega. Loetelu koostamisel on muuhulgas
kasutatud autorite Tesfatsion, Eikenberry ja Vidal poolt koostatud viidete kogumikke,
kust igaiiks voib huvi korral siin viljatoodud tarkvaratdoriistadele veel lisa leida, ning
vahendite enda kodulehekiilgi.

ABLE (Agent Building and Learning Environment) — IBM' i poolt valmistatud Java
raamprogramm, komponenditeek ja todvahend intelligentsete agentide ehitamiseks.
Teegis on muuhulgas vahendid andmebaasidega suhtlemiseks, Boole' i ja hdgusa
loogika, ndrvivorkude, Bayes' 1 valemite ning otsustuspuude kasutamiseks.
(http://www.alphaworks.ibm.com/tech/able)

Agent Development Kit (tasuline) — Java-pohine vahend suurte turvaliste hajus-
siisteemide ehitamiseks. Toetab kaughaldust, agendid kasutavad suhtlemiseks XML'" i.
(http://www.tryllian.com/technology/product1.html)

AgentFarms — keskkond multiagentsimulatsioonideks, sisaldab niiteks graafilist
mudelite loomise vahendit, abivahendeid logimiseks, muutujate vidrtuste mootmiseks,
kogumiseks ja esitamiseks, keerukate struktuuride diinaamika visualiseerimiseks ning
salvestamiseks. (http://www.agentfarms.net/)

AgentSheet (tasuline) — vdimaldab luua agente, interaktiivseid médnge, virtuaalseid
maailmu jms. ka programmeerimisoskuseta inimestel, eelkdige koolilastel.
(http://agentsheets.com/)

Aglets — IBM' i poolt loodud Java-pdhine agendiplatvorm ja teekAglet on Java agent,
mis suudab iseseisvalt litkkuda mitmest arvutist koosnevas siisteemis.
(http://aglets.sourceforge.net/)

Ara — agendiplatvorm, kus pohitidhelepanu on pddratud turvalisusele ja agentide
mobiilsusele; vihe on tuge agentide koostdo, intelligentsuse jms. arendamiseks.
(http://wwwagss.informatik.uni-kl.de/Projekte/Ara/index_e.html)

Ascape — Java-pohine raamprogramm agentmudelite loomiseks ja analiitisimiseks,
kus agendid asuvad ruumis iiksteise suhtes kindlatel positsioonidel, nt. reas voi vorel.
"Agendimaastike" (agent landscapes) graafiline esitus, statistilised vahendid.
Véimaldab loodud mudelite lisamist internetilehekiilgedele (Java rakendusena).
(http://www.brookings.edu/es/dynamics/models/ascape/main.htm)

Bee-gent (Bonding and Encapsulation Enhancement aGENT) — agentidena on esitatud
ka agentidevahelised sonumid, kusjuures need transpordiagendid vdivad soltuvalt antud
ilesandest ise valida eesmérgi saavutamiseks sobivaima tegutsemisviisi. Bee-gent
voimaldab "agentifitseerida" ka juba olemasolevaid rakendusi, pakkudes vastavaid
agentliideseid ehk -iimbriseid (sel juhul tervet rakendust kisitletakse iihe agendina).
(http://www2.toshiba.co.jp/beegent/index.htm)

Bond — Java-pohine FIPA standarditele vastav raamprogramm koos vahenditega
agentide sees toimuva uurimiseks, visualiseerimiseks jms. (http://bond.cs.ucf.edu/)

Brahms — inimeste ja masinate kditumise modelleerimiseks mdeldud vahend, mis
voimaldab esitada agentide tegevust geograafilist infot sisaldavas virtuaalmaailmas.
Tegevuste kirjeldamine on reeglipdhine, omab mdningast sarnasust BDI (belief-desire-
intention) arhitektuuriga. (http://www.agentisolutions.com/brahms.htm)
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Cormas — (loodus)ressursside (iihis)kasutamise modelleerimiseks mdeldud keskkond,
loodud keeles SmallTalk. (http://cormas.cirad.fr/indexeng.htm)

Cougaar — DARPA poolt finantseeritud Java-pohine arhitektuur suuremdotmeliste
hajutatud agentrakenduste loomiseks. (http://www.cougaar.org/)

CybelePro (tasuline) — Java-pohine infrastruktuur, kus suurt tihelepanu on pooratud ka
turvalisusele. (http://www.cybelepro.com/)

DECAF (Distributed, Environment-Centered Agent Framework) — Java-pohine raam-
programm agentsiisteemide loomiseks. Sisaldab graafilist kasutajaliidest, mis voimaldab
agentide visuaalset programmeerimist. (http://www.eecis.udel.edu/~decaf/)

DIET Agents — Java-pohine, rohuga platvormi viikesel ressursindudlikkusel.
(http:/diet-agents.sourceforge.net/)

D-OMAR (Distributed Operator Model Architecture) — osaliselt Java' 1baseeruv, kuid
agentide kirjeldamiseks kasutatakse spetsiaalset LISP' 1 laiendust.Hitp://omar.bbn.com/)

Echo — simulatsioonivahend eelkdige bioloogilistes populatsioonides mitmekesisust ja
infotootlust reguleerivate mehhanismide uurimiseks. Agendi tegevuse méérab
individuaalne genotiiiip. (http://www.santafe.edu/projects/echo/)

FIPA-OS — tooriist FIPA standarditele vastavate agentide valmistamiseks.
(http://www.emorphia.com/research/about.htm)

Hive — MIT Medialab' i Java-platvorm hajusrakenduste loomiseks, eelkdige mitme-
suguste viikeste (kantavate voi nt. "targas kodus" asuvate) arvutite ithendamiseks.
(http://hive.sourceforge.net/)

Ingenias Development Kit — multiagentsiisteemide arendusprotsessi toetav tooriist,
mis vdoimaldab siisteeme kirjeldada iildiste agendimdistete abil ning genereerida neist
kirjeldustest tootavat koodi. (http://ingenias.sourceforge.net/)

Jacomma (Java Communicating Agents) — voimaldab ICM' iléInteragent Communi-
cation Model) vastavate reaktiivsete iile vorgu hajutatud infoagentide loomist nii Java
kui JPython' i abil.Http:/jacomma.sourceforge.net/)

JADE (Java Agent Development Framework) — Java-pohine raamprogramm FIPA
spetsifikatsioonile vastavate mobiilsete agentide loomiseks. Sisaldab graafilisi abi-
vahendeid nii arendus- kui haldusprotsessi lihtsustamiseks. (http:/jade.tilab.com/)

MadKit — kirjutatud Java' s, kasutab AGRAgent/Group/Role) organisatsioonimudelit,
milles agendid kuuluvad gruppidesse ning tdidavad rolle. Agentide kirjeldamiseks saab
kasutada keeli / vahendeid: Java, Scheme (Kawa), Jess, BeanShell.
(http://www.madkit.org/)

MAML (Multi-Agent Modeling Language) — pohineb agendiarendusvahendil Swarm,
proovides selle kasutamist oluliselt lihtsamaks muuta. (http://www.maml.hu/)
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MASON - Java teek multiagentsimulatsioonide loomiseks rohuga kiirusel ja véiksusel.
Sisaldab 2D ja 3D visualiseerimisvahendeid ning piltide ja videote salvestamise
voimalust. (http://cs.gmu.edu/~eclab/projects/mason/)

Mobidyc (MOdeling Based on Individuals for the DYnamics of Communities) —
pohjalikumate arvutiteadmisteta. Kirjutatud keeles Cincom VisualWorks Smalltalk.
Kasutab kolme tiilipi agente: paigalseisvaid, mobiilseid ja ilma asukohata. Sisaldab
mitmesuguseid visualiseerimis- ja salvestusvahendeid. (http:/www.avignon.inra.fr/
internet/unites/biometrie/mobidyc_projet/version_index_html)

NetLogo — nii dppuritele kui ka teadlastele mdeldud keerukate siisteemide modelleeri-
mise keskkond. Sisaldab suurel hulgal nididismudeleid. Lisaks omab klassiruumis kasu-
tamiseks moeldud vahendit HubNet, kus iga Opilane saab oma arvuti vdi Texas Instru-
ments (TI-83+) kalkulaatori kaudu juhtida-kontrollida iihte simulatsioonis osalevat
agenti. Kirjutatud Java' s, vdimaldab mudelite eksporti Java aplettideks.
(http://ccl.northwestern.edu/netlogo/)

Network Agents (ICM, April, Go!, DialoX) — grupp siisteeme intelligentsete agentide
ehitamiseks: ICM — agentide suhtlemise infrastruktuur; April — agentide ehitamise keel;
Go! — loogikakeel; DialoX — XML-pohine kasutajaliidese mootor.
(http://sourceforge.net/projects/networkagent/)

Open Agent Architecture — raamprogramm, mis voimaldab tarkvaraliste hajutatud
agentide kogumil iiheskoos iilesandeid lahendada. Defineerib ise agentidevahelise
suhtlemise keele; toetab mitmesuguseid programmeerimiskeeli.
(http://www.ai.sri.com/~oaa/)

OpenCybele — avatud lihtekoodiga versioon agendiinfrastruktuurist Cybele.
(http://www.opencybele.org/)

Ps-i (Political Science - Identity) — valmistatud eesmirgiga voimaldada ilma varasema
programmeerimisoskuseta sotsiaalteadlastel agentmudeleid luua. Sisaldab deklaratiivset
keelt mudeli spetsifitseerimiseks. (http:/ps-i.sourceforge.net/)

Quicksilver — viheste voimalustega vahend Java' s kirjutatavate agentmudelite loomis-
protsessi moningaseks kergendamiseks. (http:/quicksilver.tigris.org/)

Repast (Recursive Porous Agent Simulation Toolkit) — sarnaneb Swarm' ile, kuid omab
implementatsioone mitmetes programmeerimiskeeltes ning sisaldab moningaid lisa-
vahendeid kohanemise modelleerimiseks, nt. geneetilisi algoritme. Loodud eelkdige
elusate sotsiaalsete agentide modelleerimiseks. Omab visualiseerimisvahendeid,

toetab geograafilise info kasutamist. (http:/repast.sourceforge.net/)

SDML (Strictly Declarative Modelling Language) — kodik teadmised on esitatud
deklaratiivselt, reegli- ja andmebaasidena. Voimaldab mitmest lihtsamast agendist
moodustada iihe keerukama. (http://cfpm.org/sdml/)

SeSAm (Shell for Simulated Agent Systems) — agentsimulatsioonide keskkond koos

mitmesuguste visualiseerimisvahenditega. Agendi kirjeldamiseks kasutatakse UML' i
sarnaseid diagramme. (http://www.simsesam.de/)
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Sim_Agent Toolkit — algselt loodud toetamaks inimesesarnaste intelligentsete agentide
uurimist, kuid tudengite poolt kasutust leidnud ka interaktiivsete miangude valmistami-
sel. Toetab keeruka sisemise struktuuriga (nérvivorgud, siimbolloogika jms.) agentide
loomist. (http://www.cs.bham.ac.uk/~axs/cog_affect/sim_agent.html)

SimBioSys — C++ raamprogramm evolutsiooniliste agentsimulatsioonide tarvis.
(http://www.kumo.com/~david/SimBioSys/)

StarLogo — kui tuntud dppekeeles Logo saab ekraanil juhtida iihte "kilpkonna", siis
StarLogo' s on kilpkonni palju (kasvdi tuhandeid) ja nad liiguvad modda muudetavate
omadustega maapinda. (http://education.mit.edu/starlogo/)

StarlogoT — StarLogo laiendus, to6tab ainult Macintosh arvutitel.
(http://ccl.northwestern.edu/cm/)

Swarm — Santa Fe Instituudis loodud tarkvarapakett keerukate siisteemide simuleerimi-
seks. Koosneb Objective-C' s ja Tk' s kirjutatud teekidest, voimaldab ka Java kasutamist.
(http://www.swarm.org/wiki/Main_Page)

ZEUS - British Telecommunications' 1 Java-pohine tooriistakomplekt agentsiisteemide
valmistamiseks. Iga ZEUS agent koosneb definitsiooni- (agendi eesmirgid, ressursid,
oskused, eelistused; "arutlemis-" ja dppimisvdime), organisatsiooni- ja koordinatsiooni-
kihist. (http://more.btexact.com/projects/agents/zeus/index.htm)

4.5. Agentorienteeritud tarkvaraarenduse ohud

Agenttehnoloogial on palju positiivseid omadusi ning mitmetes rakendustes on ta selgelt
ile varasematest tehnoloogiatest. Samas on aga kasulik endale varakult teadvustada,
millised on voimalikud ohud agentide kasutamisel. Alusetud lootused vdivad purune-
mise korral tekitada frustratsiooni ning soovimatust agenttehnoloogiat iileiildse kusagil
kasutada. Realistlikult lihenedes ning voimalikke takistusi teades on kergem agente
rakendada just neile sobivates valdkondades ja tinu sellele oma probleeme edukamalt
ning efektiivsemalt lahendada.

Jiargnev voimalike ohtude kirjeldus on oluliselt lithendatud refereering artiklist Woold-
ridge and Jennings (1998).

4.5.1. Poliitilised ohud

» Agentide liigne reklaamimine. Agenttehnoloogia kasutamine voib kiill mitmetes
rakendustes viga edukas olla, kuid ta ei ole maagiline ideoloogia kdigi olemas-
olevate probleemide lahendamiseks. Kui iilesanne oli viga keerukas varasemaid
tarkvaratehnoloogiaid kasutades, siis on lisna tdenéoline, et ka agentide kasuta-
mine selle lahendamiseks saab olema raske t66. Teine tdsine oht iilereklaamimisel
on agentide kasutamise vordsustamine intelligentse probleemilahendusega. Selle
kahjulikkuse suurepidraseks illustratsiooniks on kunagine iilioptimistlik ekspert-
siisteemide vOimaluste viljapakkumine, milledest enamus aga reaalsuseks ei ole
saanud ja seetdttu on paljud inimesed ekspertsiisteemides pettunud, kuigi mitme-
tes valdkondades on nende kasutamine igati digustatud ja edukas.

» Agentide suhtes religioosseks voi dogmaatiliseks muutumine. Agenttehnoloogia
ei ole universaalne lahendus. Paljudes rakendustes on teised paradigmad, niiteks
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objektorienteeritus, palju sobivamad ja efektiivsemad. Isegi kui on alust arvata,
et konkreetse probleemi lahendamisel on agenttehnoloogia enam-vihem sama
efektiivne kui moni varasem ldhenemine, siis iildjuhul on kasulik valida viimati-
nimetatu, sest selles on tarkvarainsenerid enamasti kogenumad ja oskuslikumad.
Dogmaatilisuse oht véljendub oma agendidefinitsiooni tdielikus jargimises ka
juhul, kui selleks puudub vajadus. Niiteks kui keegi leiab, et litkuvus on agendi
lahutamatu omadus, siis ta tdendoliselt iiritab panna oma agente keskkonnas ringi
liikkuma isegi juhul, kui staatilised agendid oleks palju parem lahendus.

4.5.2. Ohud projekti haldamisel

* Sa ei tea, miks justnimelt agente tahad kasutada. Projektijuhid véivad ajakirjandu-
se mojul agenttehnoloogiast liigselt innustuda, eriti kuna agent on kontseptuaalselt
suhteliselt kergesti arusaadav moiste. Kui aga alustada projekti vihese ettevalmis-
tusega ning pelga lootusega, et kiill uus tehnoloogia edukas on, siis see projekt
eriti kaugele ei joua.

* Sa ei tea, milleks tdpselt agendid kasulikud on. See on seotud eelneva punktiga.
Mitte moistes agenttehnoloogia rakendamise voimalusi erinevates valdkondades
vOib jouda niiteks olukorda, kus mone konkreetse rakenduse jaoks vilja tootatud
spetsiifilist agentarhitektuuri iiritatakse kasutada ka koigis jirgnevates projektides,
mis vdivad olla hoopis teiste nduetega.

» Konkreetse iilesande jaoks universaalse lahenduse loomine. Oht seisneb selles, et
proovitakse valmistada agentarhitektuur, mida saaks kasutada ka kdikvoimalike
muude iilesannete lahendamisel. Uldjuhul on aga tulemuseks ajakulu ning projekti
kallinemine, samuti lahenduse liigne keerukus ja ebaefektiivsus. Tarkvaratehnika
praktika niitab, et komponentide taaskasutus on enamasti maistlik ainult sarnaste
probleemide lahendamisel ning suuremad erinevused ldhteiilesandes nduaks juba
liigseid ja ebapraktilisi muutusi komponentides.

* Prototiiiipide ja reaalsete siisteemide segiajamine. Agenttehnoloogias on suhte-
liselt lihtne valmistada vihese agentide arvuga prototiiiip, mis midagi kasulikku
teeb. See on aga veel viga kaugel tookindlast ja usaldusvédrsest siisteemist, mida
praktikas kasutada voiks.

4.5.3. Kontseptuaalsed ohud

» Uskumine, et agenttehnoloogia on "hdobekuul". Selliselt nimetatakse tarkvara-
arenduses tehnikat, mille kasutuselevott tostaks tarkvara loomise efektiivsust
suurusjirgu vorra. Kuigi agenttehnoloogia moningatel juhtudel tdepoolest vdib
olukorda paremaks teha, ei tasu sellegipoolest imesid oodata. Ilmselt on agendid
jarjekordne abstraktsiooniaste, mis voimaldab inseneril keerukusega paremini
toime tulla, nagu seda olid / on ka protseduurid, struktuurprogrammeerimine,
abstraktsed andmetiiiibid ja objektid, aga iga uue asja positiivsete ja negatiivsete
kiilgede ilmnemine ning inseneride oskuste viljakujunemine votab oma aja.

» Uleshaibitud sdna ja reaalse kontseptsiooni segiajamine. Uks agenttehnoloogia
populaarsuse pohjusi on termini agent intuitiivsus-arusaadavus. Uhest kiiljest on
see hea, ndidates tema kasulikkust ja laia rakendatavust, teisalt aga kalduvad
tarkvaraarendajad uskuma, et neil on asjast sisuline ja pShjalik arusaam, kuigi
tegelikult ei ole.
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» Unustamine, et tegeldakse tark vara loomisega. Kuna agenttehnoloogia
on alles véljakujunemise staadiumis, seisneb agentsiisteemi loomine enamasti
pidevas eksperimenteerimises. Konkreetse projekti korral (eriti kui tegeldakse
kliendi soovide tditmisega, mitte lihtsalt uurimist6oga) voivad aga tekkida tosised
komplikatsioonid, kui kogu aeg ja raha kulutataksegi ainult agentarhitektuuri
uurimisele ja véljaarendamisele, unustades kdik muud olulised arenduse aspektid
alates kasutajanduete analiitisist kuni pohjaliku testimiseni.

* Unustamine, et luuakse h aj u s tarkvara. Hajussiisteemid on iiks kdige keeru-
lisem liik arvutisiisteeme ning aja jooksul on tehtud palju uurimistdod, et selle
keerukusega hakkama saada. Multiagentsiisteem on vdhemalt sama keeruline
kui tavaline hajussiisteem, seetdttu ei maksa juba olemasolevat kogemustepagasit
korvale heita. Ka agentsiisteemi maistliku t66 tagamiseks tuleb arvestada teada-
tuntud probleemidega nagu siinkroniseerimine, iihiste ressursside kasutamine,
ummikud (deadlock ja livelock).

/I Adremirkus: Livelock on olukord, kus kaks vdi enam protsessi pidevalt muuda-
vad oma olekut vastusena teis(t)e protsessi(de) muutus(t)ele, seejuures ilma mingit
kasulikku t60d tegemata. Erineb deadlock' ist selle poolest, et iikski protsess ei ole
blokeeritud ega oota midagi. Analoogiline olukord reaalelust on juhtum, kui kaks
vastassuundades kondivat inimest iiritavad teineteisest médduda ja teevad selleks
sammu korvale, kuid mdlemad alati samale poole, mille tulemusena nad vasakule-
paremale "kdikuma" hakkavad. // Allikast (Livelock from FOLDOC).

4.5.4. Analiiiisi- ja disainiohud

» Ei kasutata dra olemasolevaid tehnoloogiaid. Agentsiisteemi loomisel moodustab
agendispetsiifiline osa (nt. komponentide koostoo voi lidbirdadkimiste teostamine)
suhteliselt viikese osa kogu toost. Ulejiinu valmistamisel on tulusam kasutada
juba olemasolevaid tehnoloogiaid (nditeks hajusarvutusplatvorme ja andmebaasi-
siisteeme) ja meetodeid véltimaks mottetut ressursikulu "jalgratta leiutamisele".

* Ei kasutata &ra paralleelsust. Tiiiipiline disainiviga avaldub selles, et kdigepealt
ks agent teeb natuke ©6d, annab andm ed Frogm isele ning Hab ooteresiim i.
Jargmine agent kiitub sarnaselt, jne. Sellisel juhul on kasutamata jaanud agent-
siisteemide iiks koige olulisemaid omadusi: paralleelsus. Normaalses agent-
siisteemis tootavad agendid samaaegselt (voi iihe protsessori korral vahemalt
simuleeritakse samaaegsust).

4.5.5. Mikrotasandi (agenditasandi) ohud

* Soov vilja to6tada omaenda agentarhitektuur. Kuigi esialgu voib tunduda,
et iikski olemasolev arhitektuur konkreetse iillesande lahendamiseks ei sobi,
tasub see ikkagi pohjalikumalt jdrele uurida. Piisavalt usaldusvéirse ja koigi
vajalike omadustega arhitektuuri viljatootamine voib votta aastaid ning kui enam-
vihem sobiv variant on juba kiittesaadav, siis ei ole enamasti motet ise proovida
uut luua. Tegelikult pole paljude rakenduste korral iildse formaalset agentarhitek-
tuuri tarviski — piisab ainult agentide valmiskirjutamisest konkreetsele rakendusele
sobivas keeles.

* Arvamine, et loodud arhitektuur on geneeriline / iildsobiv. Kui mingil pdhjusel on
ikkagi loodud uus agentarhitektuur, siis ei tasu loota, et seda saab edaspidi koikjal
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kasutada. Ka arhitektuurid on enamasti probleemispetsiifilised — kasutatavad
ainult sarnaste iilesannete lahendamiseks.

» Agendid kasutavad liiga palju tehisintelligentsi. Tihti tekib soov kasutada
koikvoimalikke eksperimentaalseid tehnikaid tehisintelligentsi vallast, mille
tagajirjeks on iilekoormatud kasutuskdlbmatu siisteem. Uldjuhul on tulusam
alustada minimaalse vajaliku loomisest ning alles hiljem, kui esialgne siisteem
juba tootab, vajadusel lisandusi teha.

» Agentidel ei ole iildse intelligentsi. Tdiesti tavaliste hajussiisteemide komponen-
tide voi skripte kasutavate vorgulehekiilgede nimetamine agentideks viib agendi
moiste devalveerumiseni. Selline kéditumine tekitab pettumust klientides, kes
lootsid saada midagi uudset ja erilist, ning kiiiinilisust tarkvaraarendajates,
kellel tekib arvamus, et agent on jirjekordne mottetu turundustermin.

4.5.6. Makrotasandi ohud

» Agentide nigemine kdoikjal. Objektorienteeritud keelt nimetatakse kontseptuaalselt
puhtaks, kui selles keeles on ainult objektid. Sarnaselt voib ldheneda ka agent-
siisteemidele, kuid enamasti ei ole see kasulik — kui absoluutselt koik kuni liitmis-
ja lahutamisoperatsioonini vélja realiseerida agentidena, tekib tohutu efektiivsuse-
kadu.

* Liiga palju agente. Mida rohkem agente, seda raskeminiennustatavalt ja kaooti-
lisemalt siisteem kiitub. Soltub kiill konkreetsest probleemist, kuid paljudel juhtu-
del soovitakse siiski saada siisteemi, mille kditumine piisib etteantud raames.

» Liiga vihe agente. Sel juhul ei kasutata dra multiagentsiisteemide voimalusi
(analoogne objektorienteeritud keeles kogu funktsionaalsuse kokkukirjutamisega
ainult iihte-kahte klassi).

» Kogu aja kulutamine infrastruktuuri rajamisele. Seoses multiagentsiisteemide
loomiseks mdeldud ning iildkasutatavuse saavutanud arenduskeskkondade
vihesusega / piiratusega kulub suur osa ressurssidest infrastruktuuri loomisele
(sOnumite haldamine ja monitooring, tootava siisteemi haldamise vahendid jms.),
mis pealegi ei saa tavaliselt olema eriti korgekvaliteediline (sest agendiprojektides
on tegevad pigem tehisintelligentsi kui vOrgunduse ja hajussiisteemide taustaga
inimesed). Kui 16puks agentide enda arendamiseni joutakse, on viheks jadnud nii
aega, raha kui entusiasmi.

* Siisteem on anarhiline. On levinud vddrarvamus, et agentsiisteemi valmistamiseks
tuleb lihtsalt suur hulk agente iihtekokku kuhjata, et pole vaja tdsisemalt struktuuri
peale moelda ning kdik agendid on vorddiguslikud. Paljude rakenduste puhul see
toele ei vasta. Niiteks voib oluliselt efektiivsemaks osutuda agentide hierarhia
kasutamine, agentidest meeskondade moodustamine ja / voi viikese arvu vahen-
dusagentide loomine, kelle kaudu iilejadnud agendid suhtlevad.

* Simuleeritud ja reaalse paralleelsuse segiajamine. Enamikul juhtudel luuakse
multiagentsiisteem esialgu prototiiiibina, kus koik agendid asuvad iihesainsas
arvutis ning paralleelsust ja hajutatust simuleeritakse. On ohtlik eeldada, et
siisteem ka reaalse hajutatuse korral tipselt samamoodi kiituma hakkab. Uks
oluline probleem seisneb selles, et simuleeritud hajutatuse korral on ikkagi
voimalik tsentraalne juhtimine, mida paljud prototiiiibid kipuvad dra kasutama,
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kuid mis reaalse hajutatuse korral vdoimatuks osutub (voi voimalikkuse korral
hajutatuse kasulikud omadused annulleerib).

4.5.7. Ohud siisteemi teostamisel (implementation)

e Tabula rasa. Uut tehnoloogiat kasutusele vottes arvatakse, et kdike tuleb téiesti
puhtalt lehelt alustada. Tihti aga on siisteemi toimimiseks vajalikud komponendid
juba olemas, kuigi tehniliselt vananenud, ning neid on raske uuesti valmistada.
Agenttehnoloogia puhul on lahenduseks vanadele komponentidele agendikihi
lisamine, mis vdoimaldab neid agentsiisteemiga liita ilma funktsionaalset osa
uuesti kirjutamata.

* De facto standardite ignoreerimine. Kuna uutes tehnoloogiavaldkondades ei ole
alguses tugevaid rahvusvahelisi standardeid, siis arendajad paljudel juhtudel loo-
vad ise koik oma siisteemile vajaliku. See aga tdhendab erinevate organisatsiooni-
de poolt valmistatud komponentide kokkusobimatust. Kuid hoolimata kinnitatud
standardite vihesusest on siiski olemas mitmed praktikas kasutatavad de facto
standardid, mida enamasti on kasulik jargida.
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5. Modelleerimine bioloogias

Bioloogias kui viga mitmekesiseid ja keerukaid looduslikke siisteeme uurivas
valdkonnas kasutatakse laialdaselt erinevaid mudeleid. Jargnevas on vaatluse all
eelkdige matemaatilised ja arvutuslikud mudelid.

Uks voimalus bioloogias kasutatavate mudelite liigitamiseks on toodud artiklis Peck
(2004):

» Statistilised ennustavad mudelid — ennustusvdime saavutatakse statistilise valemi
parameetrite selliste véirtuste leidmisega, mida kasutades valemi poolt antavad
tulemused on voimalikult 1ihedased reaalsest siisteemist saadud andmetega.
Statistilises mudelis puuduvad pohjuslikud mehhanismid, mis seletaks tulemuste
taga seisvaid voimalikke bioloogilisi protsesse.

* Fenomenoloogilised mudelid — mudelisse on sisse kirjutatud pohjuslikud mehha-
nismid, mida arvatakse eksisteerivat reaalses siisteemis. Fenomenoloogiline
mudel voib olla deterministlik, néditeks tavaline diferentsiaalvorrand, mida saab
tipselt ja pohjalikult analiilisida matemaatiliste vahendite abil. Kuid ta vdib olla
ka keerukas siisteemi simulatsioon arvutis, millest kasuliku info kittesaamiseks
tuleb votta pigem eksperimentaatori kui matemaatilise analiiiisija hoiak.

Kui konkreetsemalt vaadelda metabolismi modelleerimist (metabolism = koik eluga
seotud keemilised protsessid), mis on oluline kédesoleva magistritdo seisukohast, siis
kaks peamist mudelite gruppi on (Gombert and Nielsen, 2000):

* Stohhiomeetrilised mudelid — baseeruvad metaboolsete reaktsioonide vorgustiku
ajast soltumatutel omadustel. Peamiseks vahendiks on metaboolsete voogude
analiiiis, kus massi jddvust arvestades leitakse vood ldbi metaboolsete reakt-
sioonide vorgustiku harude. Stohhiomeetriliste mudelite ennustusvéime on
monevorra piiratud, kuna arvesse ei ole voetud mitmesuguseid metabolismi
reguleerivaid mehhanisme.

* Kineetilised mudelid — baseeruvad iihest kiiljest stohhiomeetrial ja teisest kiiljest
protsesside (nt. ensiiiimi poolt kataliiseeritud reaktsioonide, valkude interaktsioo-
nide) kineetikal (joonis 5). Vajavad detailset informatsiooni protsesside kineetika
kohta, mistottu paljudel juhtudel ei ole info vihesuse tottu rakendatavad.

Lisaks on viimasel ajal vilja pakutud ka mitmesuguseid teisi peamiselt arvutisimulat-
sioonidel pohinevaid ldhenemisi, millest paljud kaasavad ka stohhiomeetria ja reakt-
sioonide kineetika vahendeid, osad aga kasutavad monevdorra teistsuguseid motteviise.
Niiteid erinevate raku metabolismi ja iildse kogu rakus toimuva arvuti abil modelleeri-
mise voimaluste kohta on toodud jirgnevas peatiikis.

Mudelite valmistamisel on didrmiselt oluline roll uuritava loodusliku siisteemi kohta
teada olevatel andmetel. Hetkel on aga bioloogia kédsutuses olevate andmetega suhte-
liselt omapérane olukord. Uhest kiiljest toimub, osaliselt tdnu automatiseeritud katse-
seadmetele, viga voimas uute andmete juurdevool, néditeks genoomikas ja proteoomikas.
Et kogunevast tohutust infohulgast uusi teadmisi kitte saada, kasutatakse muuhulgas
andmekaevandustehnikaid, mis automaatselt otsivad andmebaasides sisalduvate objekti-
de vahel seoseid ja millede abil saadud tulemused niitavad teadlastele kitte uusi suundi,
kuhu uurimistdoga edasi litkuda (Garner and Pertsemlidis, 2003). Teisest kiiljest aga on
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Joonis 5. Niide kineetilisest modelleerimisest: stohhiomeetriline reaktsiooni-
vorgustik (a) kombineeritakse ensiilimide kineetikat kirjeldavate vorranditega (b)
ning saadakse tulemusena metaboliidi M, massi kirjeldav vorrand (¢) (Gombert
and Nielsen, 2000).

just andmete vihesus see, mis pidurdab bioloogiliste siisteemide diinaamiliste mudelite
valmistamist, uue olulise ala — siisteemibioloogia — ldhenemisviisi organismide uurimi-
sele (Wolkenhauer, 2002), (Wolkenhauer and Klingmiiller, 2004). PShjuseks on eel-
nimetatud suurte andmehulkade oluline puudus: tegu on enamjaolt bioloogilises siis-
teemis mingil hetkel leidunud ainete nimistu ja hulga jiidvustustega, mis ei sisalda ei
ajalist ega ruumilist informatsiooni. Nimelt on protsesside diinaamika kohta kdivate
andmete saamine bioloogias tihti ddarmiselt keeruline, nagu néiteks kirjutab Sorger
(2005): "... moota tosina kinaasi tegevusi imetaja signaaliahelas kasvoi paaril ajahetkel
on doktorikraadi omavale bioloogile suur t66".

Kuna nii andmete kui arvutisimulatsioonide hulga jarsk kasv on toimunud iisna kiiresti,
siis on tdsiseks probleemiks ka omavahelise iihilduvuse puudumine, mistdttu on rasken-
datud viga erinevaid formaate kasutavatest andmebaasidest vajaliku info leidmine ning
erinevate arvutipohiste mudelite omavaheline integratsioon (Kell, 2004), (Morris et al.
2005). Uks vdimalus probleemi lahendada on luua programmid, mis suudavad erinevaid
formaate tolkida, omavahel teisendada. Teine ja pikemas perspektiivis ilmselt moistli-
kum viis on andmestandardite viljat6otamine.

Kuigi nimetatud probleemid — sobivate andmete ning andmestandardite vihesus —

on hetkel mdnevdrra limiteerivad tegurid, toimub bioloogiliste siisteemide mudelite
loomine iiha kasvavas tempos ja kiillap iiletatakse ka need takistused. Naiteks biokeemi-
liste reaktsioonide mudelite esitamiseks arvutile arusaadaval moel ongi juba valmimas
standardid SBML (The Systems Biology Markup Language, http://sbml.org/) ja CellML
(http://www.cellml.org/). Kuid eksisteerib ka iiks oht, mis valdkonna arengule vdib nega-
titvselt mojuma hakata ja mida hetkel veel eriti mérgata ei ole: intellektuaalomandi
Oigustega seonduvad probleemid. Mitmed arendajad, niditeks Genomatica, CyberCell ja
Gene Network Sciences, on juba esitanud patenditaotlusi nii mudelitele kui ka modellee-
rimistehnikatele (Burbeck and Jordan, 2004).
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6. Relevantsete toode luhillevaade

Kodikvoimalike rakus toimuvate protsesside analiiiisimiseks ja simuleerimiseks on
loodud arvukalt tarkvaralisi tooriistu ning veel kordades rohkem vilja pakutud model-
leerimisvahendite prototiilipe ja praktikas realiseerimata ideid. Mdistagi on raku model-
leerimisega tegeledes kasulik tutvuda vdoimalikult paljude erinevate lihenemisviisidega,
kuid kdesoleva to6 raames on mdistlik piirduda liihiiilevaatega kahest kdige otsesemalt
tooga seotud modelleerimisvahendite ja -ideede grupist:

1. Tarkvaralised vahendid, mis voimaldavad simuleerida voimalikult suurt osa
raku metabolismist (s.t. viga spetsiifilisi, ainult mingit viga konkreetset
protsessi uurivaid lahendusi ei ole jargnevas vilja toodud).

2. Ideed rakusiseste protsesside modelleerimise kohta multiagentsiisteemina (raku
kujutamine ainult iihe agendina ei ole siinkohal piisavalt relevantne, sest sel
juhul hakkab ilmnev kéitumine toimima alles populatsiooni tasandil).

6.1. Tarkvaralised vahendid raku metabolismi simuleerimiseks

Nagu eelmises peatiikis mainitud, modelleeritakse metabolismi enamasti stohhio-
meetriliste (ainevood) ja kineetiliste mudelite (peamiselt diferentsiaalvorrandid) abil.
Sellest tulenevalt kasutab ka enamus tarkvaralisi lahendusi just sellist ldhenemisviisi.
Voopodhised on néiteks:

* MetaboLogica ( http://www.metabologica.com/),
* MetaFluxNet (http:/mbel.kaist.ac.kr/mfn/),

¢ INSILICO discovery (tasuline, http://www.insilico-biotechnology.com/
f_products.html),

*ja MATLAB' ile mdeldud pakett Flux Analyzer I{ttp://www.mpi-magdeburg.
mpg.de/en/research/projects/1010/1014/1020/mfaeng/fluxanaly.html).

Diferentsiaalvorranditel pohinevad muuhulgas:
* KINSOLVER (http://Isdis.cs.uga.edu/~aleman/kinsolver/),
* BioNetPack (http:/cellsignaling.lanl.gov/bionetgen/index.shtml),
* BioUML (http://www.biouml.org/),
*PySCeS (http://pysces.sourceforge.net/),
* SBML ODE Solver ( http://www.tbi.univie.ac.at/~raim/odeSolver/),
* A-Cell (http://www.f.waseda.jp/ichikawa/A-Cell.ntm),
* Simpathica ( http://bioinformatics.nyu.edu/Projects/Simpathica/)
ning vististi ka:
* MMT?2 (http://www.simtec.mb.uni-siegen.de/software_mmt2.0.html),
* BioPathway Explorer (tasuline, http:/biosoftwareinc.com/OurProduct.htm),
*ja TERANODE Design Suite (tasuline, http:/teranode.com/products/tds/index.php).

Diferentsiaalvorrandeid kasutab ka hiibriidsiisteem BioCharon (Bio Sketch Pad +

Charon, http://www.cis.upenn.edu/mobies/charon/index.html), millest tuleb pohjalikumalt
juttu jargmises alapunktis, sest lisaks on seal tegu agendikontseptsiooni rakendamisega.
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Vaadeldes keemilisi reaktsioone mikrotasandil, tuleb arvesse votta molekulide juhus-
likku liikumist: reaktsioon saab toimuda vaid siis, kui molekulid omavahel kohtuvad.
Seetottu kasutavad paljud tooriistad metabolismi protsesside modelleerimisel stohhas-
tilisi meetodeid alates klassikalisest Gillespie algoritmist kuni uute efektiivsemate
lahendusteni. Stohhastilisel simuleerimisel pohinevad niiteks:

* Stocks ( http://www.sysbio.pl/stocks/index.html),

* StochSim ( http://www.anat.cam.ac.uk/groups/comp-cell/StochSim.html),

* Stochastirator ( http://opnsrcbio.molsci.org/stochastirator/stoch-main.html),
*BioNetS (http://x.amath.unc.edu/bionets/),

* MesoRD (http://mesord.sourceforge.net/),

* Moleculizer (http://www.molsci.org/~lok/moleculizer/),

* RouletteCyte (http:/biodynamics.indiana.edu/CellModeling/),

*ja M-Cell (http://www.mcell.cnl.salk.edu/).

Pakkumaks uurijale voimalust valida oma probleemi lahendamiseks sobivaim meetod,
on tihti iihte tarkvaravahendisse sisse ehitatud koik eelnimetatud ldhenemisviisid ja
modelleerija kasutab vastavalt oma soovile kas diferentsiaalvorrandeid voi stohhastilisi
algoritme. Niiteid sellistest programmidest:

* Cellware ( http://www.bii.a-star.edu.sg/research/sbg/cellware/index.asp),

* Dizzy (http://labs.systemsbiology.net/bolouri/software/Dizzy/),

* Dynetica (http://www.its.caltech.edu/,you/Dynetica/Dynetica-page.html),

e Jarnac ehk Scamp II ( http://www.sys-bio.org/software/softwaremain.htm),

* SigTran (http:/csi.washington.edu/teams/modeling/projects/sigtran/index.html),
* Gepasi (http://www.gepasi.org/),

*ja selle jirglane Copasi (http://www.copasi.org/).

Mbonevorra teistsugune vahend on BIOCHAM (The Biochemical Abstract Machine,
http://contraintes.inria.fr/BIOCHAM/), kus biokeemiliste siisteemide modelleerimine toimub
temporaalloogikat CTL (Computation Tree Logic) kasutades.

Kui eelnimetatute puhul oli tdhelepanu keskpunktis eelkdige metabolismi reaktsioonide-
vorgustik iseenesest, siis moned tooriistade loojad on eesmirgiks votnud ka raku kui
terviku simuleerimise. Niiteks V-Cell (http://www.nrcam.uchc.edu/vcell_development/
veell_dev.html) voimaldab mikroskoobiga saadud piltide alusel luua raku struktuuri
mudeli ning seejirel sellel bioloogilisi protsesse modelleerida. Programm V-Cell asub
Ameerika Rahvuslikule Terviseinstituudile (National Institutes of Health, NIH) kuulu-
vas arvutiklastris ning on kasutatav ainult iile Interneti, nagu ka Indiana Ulikooli loodud
programm Karyote (http://biodynamics.indiana.edu/CellModeling/). Kasutaja arvutisse laadi-
tavad on niiteks SmartCell (http:/www.embl.de/Externallnfo/serrano/smartcell/), Cell-X
(http://biodynamics.indiana.edu/CellModeling/), E-Cell (http://www.e-cell.org) ja SimPheny
(tasuline, http://www.genomatica.com/solutions_simpheny.shtml). Mdned vahendid piirdu-
vad ainult lihtsamate keemiliste reaktsioonide arvutamisega kogu rakus, kuid mitmed —
Karyote, SmartCell, SimPheny — simuleerivad siiski ka raku kui terviku toimimises
viga olulist rolli médngivaid DNA' ga seotud protsesse, kus DNA' 1 asuva info pdhjal
tekivad valgud.
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6.2. Rakusiseste protsesside modelleerimine multiagentsiisteemina

Idee bioloogilise raku modelleerimisest multiagentsiisteemina ei ole veel eriti levinud
ning alles hakkab seoses agentorienteerituse populaarsuse tdusuga laiemat huvi dratama.
Seetottu on teemakohaseid artikleid avaldatud viga vihe. Jargnevas on antud iilevaade
kdesoleva magistritoo autorile teadaolevatest artiklitest.

Mbonevorra iillatuslikuna leiab juba iihest iile kiimne aasta vanusest artiklist (Paton,
1993), mis pakub vilja mitmesuguseid huvitavaid voimalusi raku kirjeldamiseks, idee:
"... Rakke saab kirjeldada sellisel viisil, avatud siisteemidena (Huberman and Hogg,
1988), mis koosnevad autonoomsete arvutuslike iiksteisega interakteeruvate agentide
kogumitest.". Lisaks on seal viidatud veelgi varasematele katsetele aastast 1987 kirjel-
dada rakku iihiskonnana stiilis "molekulaarne demokraatia" ja "supramolekulaarne
sotsialism". Sama autori (Paton) osalusel valminud hilisemates artiklites Fisher et al.
(1999) ja Fisher et al. (2000) on multiagentsiisteemi kasutamise ideed edasi arendatud ja
konkreetsemaks muudetud, kuid mudeli realiseerimiseni arvutis ei ole siiski veel joutud.

// Peatikk jatkub jargmisel lehel...
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Joonis 6. Cellulat' arhitektuur (Gonzalezt al. 2003).

Siisteem Cellulat (Gonzalez et al. 2003) esitab rakusisestes signaaliahelates osalevaid
valke ja teisi komponente "sisemiste" agentidena ning suhtlemine véliskeskkonnaga
toimub lébi liidesagentide. Kogu agentidevaheline suhtlemine toimub kaudselt, "tahvli"
(blackboard) ehk iihiskasutatava andmestruktuuri vahendusel (joonis 6). Tahvel koos-
neb tasemetest, mis siimboliseerivad raku erinevaid piirkondi, ja tahvlile salvestatavad
objektid kujutavad mitmesuguseid rakusiseseid signaalmolekule ja muud liiki signaale.
Joonisel 6 kujutatud juhtplokid (Control) teostavad erinevate agentide toimingute jérjes-
tamist, sisaldades vdoimalust agentide omavaheliseks konkurentsiks diguse iile jargmise-
na tahvlit kasutada, s.t. mOnda rakus toimuvat protsessi teostada.
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Joonis 7. P- ja S-agentidena esitatud biomolekulaarne vorgustik (Alur et al. 2002).

Artikkel Alur et al. (2002) tutvustab pohjalikumalt eelpool nimetatud tarkvaralise
vahendi BioCharon aluseks olevat ldhenemisviisi, milleks on nii diferentsiaalvorrandeid
kui diskreetseid siindmusi sisaldava hiibriidsiisteemi kasutamine. Agente on siisteemis
kahte tiiiipi: P-agendid ehk protsessiagendid ja S-agendid ehk siisteemiagendid. P-agen-
did kirjeldavad transkriptsiooni, translatsiooni, valk-valk interaktsioonide, raku kasvu ja
valkude sidumise diinaamikat. P-agendi sisenditeks on vastava protsessi jaoks oluliste
ainete vms. kontsentratsioon voi arv, mille ta saab S-agentide véljunditelt ja / vdi vorgu-
vilistelt allikatelt (joonis 7). Viljundiks on protsessi toimumise kiirus. S-agentidena on
esitatud erinevate molekulide ja muude objektide liigid. S-agendi sisenditeks on tema
suhtes relevantsete protsesside kiirused. Nende alusel arvutab ta vastavasse liiki kuulu-
vate molekulide uue kontsentratsiooni voi arvu ning paneb tulemuse oma véljundile.

G,,(x)=0

G,(x)=0

Joonis 8 .1 ihtne hilbrildslisteem kahe Wore«im iga @ luret al. 2002).

Iga agent sisaldab pidevat olekum uutuptx p diskreetsete t©Ore«im ide kogum i£Q  (po—
nis 8).Iga repim sisaldab diferentsiaatvérrandeid, m illele vastavalt olekut x m uudetak—
se, ja diferentsiaalvorrandite kehtivuspiirkonda kirjeldavat infot. Vajadusel voib mones
=oiim is diferentsiaalvérrandite asem el kasutada kam uid m eetodeid, naditeks aine vaga
madalate kontsentratsioonide korral voivad parema tulemuse anda stohhastilised algo-
rim id. T66re« i ivahetus toim ub vastavalt eelnevalt kindlaks m d8ratud tingim ustele
soltuvalt olekust x.
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Joonis 9. Raku esitus multiagentsiisteemina
artiklis Katare and Venkatasubramanian (2001).

Artiklis Katare and Venkatasubramanian (2001) on eesmirgiks voetud mikroobide
kohanemisvdime modelleerimine. Konkreetsemalt on uuritud nn. gliikkoosiefekti evolut-
sioonilist viljakujunemist (nii laktoosi kui gliikoosi olemasolul keskkonnas tarbib bakter
koigepealt dra suurema toiteviirtusega gliikkoosi ja seejirel asub laktoosi kallale). Rakk
on esitatud suhteliselt lihtsal viisil, kasutades ainult kolme liiki agente: tuum, organell

ja (sise)keskkond (joonis 9). Tuum jagab organellidele ajaressursse T; ja T, keskkond
toitaineid C; ja C,. Organelle on palju ja igaiiks neist on kas olekus A vdi B, omades
ligipddsu vastavalt ressurssidele T, ja C; voi T, ja C, ning tekitades ressursside olemas-
olu korral vastavalt oma tootlikkusele juurde biomassi nii endale kui rakule. Eluspiisimi-
seks kasutavad organellid osa oma toodetud biomassist dra, selle Ioppedes hukkuvad.
Sobivate tingimuste korral nad poolduvad, iildjuhul kaheks sama tiitipi (A vo1 B), kuid
mutatsiooni toimudes vastupidist tiiiipi organelliks. Oma olekut vdivad agendid ka ise
muuta, niiteks on teatud arvul neist lubatud jiljendada parajasti kdige edukamaid orga-
nelle. Raku kui terviku, samuti kdigi teda moodustavate agentide eesmérk on elus piisi-
da ning kasvada. Tulemusena saadud rakumudel kiitus simulatsioonides "adekvaatselt".
Gliikoosiefekti evolutsioonilise arengu uurimisel ei kasutatud aga enam eelkirjeldatud
rakumudelit, vaid vaadeldi tervet rakku iihe teatud toitumisstrateegiat omava agendina
ning kasutades geneetilisi algoritme simuleeriti populatsiooni arengut.
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Joonis 10. Lac-operoniga seotud protsesside
3D visualisatsioon arvutiekraanil (Burleigh et al. 2003).

Allikas Burleigh et al. (2003) on kirjeldatud lac-operoniga seotud protsesside siilemi-
pOhist (swarm-based) kolmemddtmelist modelleerimist ja visualiseerimist (lac-operon
on geenide siisteem (grupp), mis "vastutab" laktoosi gliikoosiks muundamise eest).

Iga simulatsioonis osalev element on iseseisev agent, mille kditumise médravad lihtsad
interaktsioonireeglid. Mittepaiksed elemendid liiguvad virtuaalses rakus suvaliselt ringi
ja teiste agentidega kohtudes kéituvad vastavalt neile reeglitele. Pseudokoodis nidide
RNA poliimeraasi juhtivatest reeglitest:

case state of

FLOATING: /* initial state */
if near DNA:
attach self to nearest DNA codon
state = DOCKED
else:
move randomly within the cell

DOCKED:
if promoter region is reached:
state = READY_TO_TRANSCRIBE
else:
move along DNA to next codon

Jne.

To6 pohirdhk on rakus toimuvate protsesside kolmemodtmelisel visualiseerimisel.
Niide mudeli esitusest arvutiekraanil on toodud joonisel 10. Lisaks on olemas vdimalus
vaadelda simulatsiooni ka stereoskoopiliselt spetsiaalses siisteemis nimega The CAVE
Automated Virtual Environment (joonised 11 ja 12).
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Joonis 11. The CAVE Automated Virtual
Environment (Burleigh et al. 2003).

Joonis 12. Lac-operoni mudeli 3D visualisatsioon
Calgary iilikooli CAVE' s (Burleiglet al. 2003).
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Artiklis Querrec et al. (2003) on reaktiivsete agentidena esitatud biokeemilised
reaktsioonid. Agendi kditumistsiikkel koosneb kolmest osast:

1. Agent loeb keskkonnast vastavas reaktsioonis osalevate ainete kontsentrat-
sioonid.

2. Agent arvutab vastavalt kontsentratsioonidele reaktsiooni toimumise kiiruse
ning selle alusel leiab, kui suur kogus reaktsioonis osalevaid aineid dra kaob
ja juurde tekib.

3. Agent muudab vastavalt saadud tulemustele keskkonnas olevate ainete
kontsentratsioone.

Jargmisena kiivitatav agent-reaktsioon valitakse juhuslikult.

Khan et al. (2003) on agendi pannud vastavusse molekulide liigiga (molecular-species-
as-agent approach): agent sisaldab iga sellesse liiki kuuluva individuaalse molekuli (voi
arvutiressursside efektiivsema kasutamise nimel mitmest molekulist koosneva grupi)
olekut. Samuti on agendil olemas nimekiri neist reaktsioonidest, milles tema poolt esita-
tav aine osaleda voib. Reaktsioone algatavad individuaalsed molekulid (vdi molekulide
grupid) stohhastilise algoritmi alusel.

Artiklis Webb and White (In Press) on pohirdhk objektorienteerituse ja UML' {Unified
Modeling Language) kasutamisel biokeemias ja demonstreeritakse tarkvaralise vahendi
Rational Rose RealTime rakendatavust raku modelleerimisel alates klassidiagrammide
loomisest kuni kdivitatava koodi genereerimiseni. Seejuures aga kasutatakse ka moistet
"aktiivne objekt" ning tdmmatakse paralleele eelkirjeldatud agentsiisteemiga Cellulat,
kus agentide seosed on samuti eelnevalt jdigalt kindlaks méiiratud.
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7. DnaA titratsiooni mudelil pohinev multiagentsiisteem

Jargnev kirjeldab minu poolt loodud agentmudelit. Kdigepealt on seletatud, miks iildse
sellist mudelit oli mdtet valmistada, ja seejérel on esitatud modelleeritava bioloogilise
protsessi kirjeldus, kasutatud tarkvaralised vahendid, mudeli enda kirjeldus, simu-
latsioonide tulemused ja 10puks voimalikud suunad edasiseks arendustooks.

7.1. Milleks see mudel

Kiisimused kéesolevas t60s loodud mudeli otstarbekuse kohta voib jagada kolme
gruppi:

1. Miks simuleerida bakterit?

2. Miks simuleerida iihte bakterit multiagentsiisteemina?

3. Kas selliseid mudeleid juba teiste poolt tehtud ei ole?

Bakterite simuleerimine arvutiga on oluline mitmel pohjusel. Esiteks ei ole koik neis
toimuvad bioloogilised protsessid veel tipselt 1dbi uuritud, mistottu tuleb jitkuvalt teha
eksperimente. In silico katsetused on aga enamasti mérksa lihtsamalt Idbiviidavad kui
eksperimendid bioloogiliste mikroorganismide endaga, pakkudes vdoimalust hiipoteeside
esialgseks kontrollimiseks ja ideid reaalsete katsete edukamaks sooritamiseks. Teiseks
voimaldab arvutimudeli koostamine ning kasutamine luua modelleeritavast objektist
paremat ettekujutust: kdigepealt nduab simulatsiooni koostamine bakteris toimuvate
protsesside pohjalikku 1dbimdtlemist ning seejédrel pakub teatud juhtudel voimalust toi-
muvat visualiseerida, vaadelda erinevate vddrtuste muutumist ajas ning objektide liiku-
mist bakteris. Mdlemad eelnimetatud pdhjused on olulised nii teadusele kui todstusele
(eriti ravimi- ning toiduainetodstusele) ja samuti ka haridusasutustele.

Bakteri raku simuleerimine multiagentsiisteemina pakub eelkdige simulatsiooni "loomu-
likkust" ja paindlikkust. Loomulikkus seisneb vdoimaluses panna bioloogilistele objekti-
dele vai siisteemidele vastavusse sarnaselt kdituvad (vajadusel proaktiivsed) tarkvara-
lised agendid, néditeks bioloogilisele DNA' le tarkvaraline DNA. Vorreldes diferentsiaal-
vorrandite, temporaalloogika vdi muude (puht)matemaatiliste vahendite abil kirjeldatud
rakuga on sellise agentmudeli struktuur inimesele kergemini moistetav ning ka model-
leerimise tulemus voib olla paremini tegelikkusele vastav. Paindlikkuse annab (headele)
agentmudelitele voimalus suhteliselt vihese vaevaga agente lisada, modifitseerida ja
eemaldada (s.h. siisteemi t60 ajal), paralleeltootluse tugi (s.t. agendid on jaotatud mitme
arvuti vahel ja suhtlevad iile vorgu) ning voimalus erinevaid modelleeritavaid objekte
esitada erineva detailsusega (samas simulatsioonis voib niiteks iiks agent kujutada
monda konkreetset molekuli ja teine kogu rakumembraani). Agentmudelis on ténu inter-
aktsioonidel ja paralleeltootlusel pdhinemisele suhteliselt kerge saavutada ka ilmneva
kditumise teket: siisteemi sellist kditumist, mis ei ole siisteemi kirjelduses ilmutatult
esitatud ja seetottu pakub modelleerijale suurt huvi (kui simulatsioonis toimuvad ainult
sellised protsessid, mis on teadlikult ja ilmutatult ette kirjutatud, siis on modelleerijale
selle virtuaalse siisteemi toimimine pohimotteliselt juba ette teada ega paku muud huvi
kui ehk arvutuste sooritamise ja siisteemi visualiseerimise seisukohast).

Kiisimusele bakteri raku agentmudelite olemasolu kohta on pdhjalikumalt vastatud
eelnevas peatiikis. Siinkohal voib lisada, et magistritood tegema hakates ei olnud ma
teadlik tihestki analoogsest mudelist ja eelkirjeldatud relevantsed t66d on leitud hiljem,
intensiivse teadusajakirjade andmebaaside ldbiotsimise tulemusena. Samuti kasutavad
koik nimetatud t66d erinevaid ldhenemisviise ega oma suurt ithisosa ei omavahel ega
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minu loodud mudeliga. Pealegi on mitmetes eelkirjeldatud toddes agendid omavahel
viga jaigalt seotud voi tootavad vaheldumisi, mis ei ole vastavuses agentorienteerituse
oluliste mérksdonadega nagu autonoomsus ja paralleelsus.

7.2. Modelleeritava bioloogilise protsessi kirjeldus

Bakteri sisemust saab olenevalt eesmérgist modelleerida mitmel erineval viisil ja
keerukusastmel, alates mOne konkreetse protsessi isoleeritud vaatlemisest kuni raku
kisitlemiseni tervikuna koos kdige tema sees toimuvaga. Kdesoleva t66 suund on raku
kui terviku modelleerimine. Samas, kogu teadaoleva info agentmudelina kirjeldamine
vajaks suurt t60gruppi ning aastatepikkust intensiivset tood. Seetdttu on siin valitud
kompromissvariant: ndidata agentmudeli kasutatavust esialgu kiill peamiselt ainult iihte
protsessi modelleerides (ja sedagi tugevalt lihtsustatult), kuid valida selline protsess, mis
seob omavahel mikro- ja makrotaseme (bakteri suhtes) niitajad ning omab raku elus
suurt tdhtsust.

Uldisemas plaanis on kdigi bioloogiliste organismide pdhieesmirk (vdi silmapaistvaim
omadus, kui loodusele eesmirke mitte omistada) elus piisida, mis pikemas perspektiivis
(indiviidi eluiga iiletaval ajaskaalal) toimub paljunemise teel. Eriti aktuaalne on see tee-
ma mikroorganismide korral, sest vOrreldes niiteks inimesega on nende kognitiivsed ja
sotsiaalsed voimed iisna piiratud (kuigi mitte olematud, vt. nditeks Jacob et al. (2004))
ja ilmselt ei voimalda neil enda jaoks defineerida teistsuguseid elueesmirke nagu
inimestel tavaks.

Bakterid paljunevad pooldumise teel. Raku pooldumine on edukas siis, kui mdlemad
tiitarrakud saavad kaasa liiki kirjeldava DNA ning piisavalt biomassi (koosnevana elu-
protsessi iilalhoidvatest ainetest ja struktuuridest), et elus piisida ja olla jatkuvalt kasva-
mis- ja paljunemisvoimelised. Raku pooldumiseni viiva protsesside ahela alguseks, voi
vihemalt vdga olulist rolli méangivaks liiliks, voib pidada DNA replikatsiooni (kopeeri-
mise) alustamist. Just see algus ning tema seos raku massiga ongi valitud kédesoleva t60
modelleerimisobjektiks. Kuigi DNA replikatsiooni regulatsiooni molekulaarsed mehha-
nismid ei ole veel péris tdpselt kindlaks méératud, peetakse koige tdendolisemaks, et
pohiregulaatoriks on valk nimega DnaA. Sellel pohinevat prokariiootsete (eeltuumsete)
rakkude kohta kéivat teooriat ongi jargnevalt allikate Herrick et al. (1996) ja Abner
(2003) alusel lithidalt ja tugevalt lihtsustatult kirjeldatud, Idhtudes bioloogia mudel-
organismide hulka kuuluvast bakterist Escherichia Coli.

1960.-tel aastatel ja hiljem 1ibi viidud eksperimendid néitasid, et:

* DNA replikatsiooni aeg (mida tavaliselt tdhistatakse C-ga) ja aeg replikatsiooni
16pust raku jagunemiseni (D) on konstantsed, E. Coli puhul vastavalt ~40 ja ~20
minutit.

* DNA replikatsiooni initsieerimine toimub ainult teatud rakumassi, nn. initsiat-
sioonimassi korral, mille suhe DNA replikatsiooni alguspunktide arvuga on
konstantne. (Igal DNA ahelal on iiks nn. oriC (origin) piirkond, millest kopeeri-
mine peale hakkab. Kopeerimise tulemusena tekib kohe juurde teine oriC, mis
asub uuel loodaval DNA'" 1. Kui tegu on kiiresti poolduva rakuga ja jirgmine
DNA kopeerimine kéivitatakse enne eelnevast replikatsioonist tingitud raku
pooldumist, siis on rakus initsiatsiooni hetkel korraga mitu oriC' d ja initsiat-
sioonimass on vastav arv kordi suurem.)

* Raku kasv on miiratud kasvutingimustega ega soltu DNA replikatsioonist.
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Seda prokariiootse rakutsiikli algoritmilise olemuse kirjeldust, mida nimetatakse tema
peamiste loojate jargi Cooper-Helmstetter-Donachie teooriaks, peetakse iildiselt maistli-
kuks ja adekvaatseks, kuid tema puuduseks on makrotaseme mdiste "initsiatsioonimass”
empiirilisus: ei ole dra ndidatud seost mikrotasemega, s.t. pole kirjeldatud initsiatsiooni
tekitavaid molekulaarseid mehhanisme.

Edasised katsed niitasid, et initsiatsioonimassi suhe oriC' de arvu siiski péris konstantne
ei ole ja seda saab mgjutada teatud valgu — DnaA — kontsentratsiooni (kunstliku) muut-
misega rakus. See koos muu jérjest lisanduva infoga raku ehituse ja toimimise kohta viis
1980.—" 90.-tel aastatel uue, nn. IT mudelilgitiator Titration Model; initsiaatori tiitrimi-
se mudel) loomiseni, mille kohaselt initsiatsioon algatatakse siis, kui viga aeglaselt aku-
muleeruv DnaA valk (nt. raku pooldumisaja 40 min. korral kulub 1 monomeeri lisandu-
miseks ~6 sekundit) saavutab kriitilise kontsentratsiooni (voi koguse). DNA' I asuvad
DnaA' d siduvad kohad ehk DnaA boksid, mis vdivad olla kdrge voi madala afiinsusega
("kiilgetdombejouga"). Kokku on neid iile 300, sealhulgas moned korge ja moned madala
afiinsusega boksid oriC piirkonnas. Kui DnaA kontsentratsioon kasvab tasemele, mille
juures toimub seondumine ka madala afiinsusega boksidel oriC piirkonnas, moodustub
seal suur kompleks ~20 DnaA molekulist ning mitmetest teistest molekulidest, mis viib
DNA kaksikheeliksi lahtihargnemiseni oriC' s ja DNA replikatsiooni alustamiseni.
Kopeerimise kdivitumine omakorda vabastab oriC piirkonnast hulga sinna seondunud
DnaA' d, tostes jidrsult DnaA kontsentratsiooni raku selles ruumipiirkonnas ning pdhjus-
tades nn. poolsiinkroonset initsiatsiooni teistel ldheduses asuvatel DNA' del (kui neid
juhtub olema, s.t. kiiresti poolduvate rakkude korral). Lisaks pohjustab replikatsiooni-
protsess oriC inhibeerumise moneks ajaks, mis véldib momentaalse reinitsiatsiooni
teket. Samuti inhibeerub teatud ajaks oriC ldhedal asuv DnaA promootor ehk DNA
piirkond, kus asub DnaA tootmiseks vajalik info. Selle tagajarjel DnaA tootmine monda
aega seisab, rakus olemasolevad DnaA molekulid seonduvad uu(t)e loodava(te) DNA
ahela(te) kiilge ning DnaA kontsentratsioon rakus viheneb. IT mudeli poolt vélja-
pakutav rakus oleva DnaA valgu koguhulga ja DnaA bokside koguarvu muutumine
bakteri elutsiikli jooksul on toodud joonisel 13.

NB! Siinkohal on veelkord mdistlik tdhelepanu juhtida sellele, et esiteks on eeltoodud

kirjeldus tugevalt lihtsustatud variant tegelikust teooriast ning teiseks ei ole ka teooria
ise veel 10plikult tdestatud.
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Joonis 13. DnaA bokside koguarvu (tugevam joon) ja DnaA valgu koguhulga
(punktiir) muutumine rakutsiikli jooksul. d = division (raku pooldumine), i =
initiation (DNA replikatsiooni alustamine), ¢ = termination (DNA replikatsiooni
16pp). Vasakul pooldumisaeg > C + D (s.t. raku pooldumisaeg on suur, DNA ko-
peerimine ja sellele jargnev "ooteaeg" jadvad koik sama rakutsiikli sisse). Paremal
pooldumisaeg << C + D (s.t. pidevalt toimub mitu DNA replikatsiooni protsessi
korraga ja kui sellise bakteri DNA sirgeks tdommata (bakteris on DNA ringina, see
omakorda "puntraks" kokku keerdunud), siis tulemus meenutab puud: vt. paremal
all toodud néidet, kus replikatsioonikahvlite liikumissuund on vasakult paremale).
(Herrick et al. 1996)
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7.3. Kasutatud tarkvaralised vahendid

7.3.1. JADE 3.3

Agendiarenduskeskkonnana on kéesolevas to0s kasutatud vahendit JADE (Java Agent
DEvelopment framework, http://jade.tilab.com/). Valiku peamine pdhjus oli asjaolu, et
seda on TTU Automaatikainstituudis ka varem kasutatud (Vadim Kimlaychuk' i poolt)
ning on kindlaks tehtud vahendi sobivus sedalaadi keerukate agentsiisteemide valmista-
miseks. Teiste tooriistade (vt. nimekirja agente tutvustava peatiiki alapunktis "Agent-
orienteeritud tarkvaratooriistad") sobivuse kontrollimine ja neist antud iilesande jaoks
parima viljavalimine oleks olnud viga aegandudev protsess ning ei olnud kidesoleva
t60 eesmirgi saavutamiseks vajalik. Kiill aga tuleb seda ilmselt teha juhul, kui t66d on
kavas edasi arendada ja biotehnoloogidele praktikas kasutatavaks muuta. Jargnevas on
antud JADE' 1 lihikirjeldus Caire ja Bellifemine? al. poolt kirjutatud JADE' 1 program-
meerimisjuhendite pohjal.

JADE on vahetarkvara (middleware) multiagentsiisteemide loomise hdlbustamiseks,
sisaldades:

* Kiituskeskkonda (runtime environment), kus JADE agendid "elavad".

* Teeki (library) agentide valmistamiseks.

* Graafilisi vahendeid kiituskeskkonna ja tootavate agentide administreerimiseks
ning jalgimiseks.

JADE' i voimalused ja omadused:

* Hajutatus: agendiplatvormi on vdimalik jagada laiali iile mitme seadme.
Igas seadmes piisab iihe Java rakenduse jooksutamisest ja seega iihest Java
virtuaalmasinast: agendid on realiseeritud 16imedena (threads) ning elavad
platvormi alla kuuluvates agendikonteinerites.

* Graafiline kasutajaliides, mille kaudu saab teostada ka kaughaldust, s.t.
administreerida teistes seadmetes olevaid agente.

* Silumisvahendid (debugging tools).

 Agentide mobiilsus platvormi piires.

* Agendi SEES toimuvate protsesside moningase paralleliseerimise voimalus
(tugi pseudoparalleelsusele, minimaalne tugi ka toelisele paralleelsusele).
Erinevate agendiEKSEMPLARIDE paralleelsele tootamisele tarkvara poolt
piiranguid ei ole.

* Platvorm vastab FIPA (Foundations of Intelligent Physical Agents) standarditele,
sisaldades agendihaldussiisteemi (Agent Management System, AMS), iihte voi
mitut samaaegset kataloogiteenust (Directory Facilitator, DF) ja agendi-
kommunikatsioonikanalit (Agent Communication Channel, ACC) (joonis 14).

* Efektiivne ACL (Agent Communication Language) sdnumite transport:
platvormi piires Java objektidena, mitte stringidena. Viljapoole platvormi
liikuvatele sonumitele antakse automaatselt FIPA standarditele vastav suntaks,
kodeering ja transpordiprotokoll.

* FIPA interaktsiooniprotokollide teek.
* Agentide automaatne registreerimine ja deregistreerimine AMS' is.

* FIPA standarditele vastav nimeteenus: agentidele antakse nende kéivitumisel
globaalselt unikaalne identifikaator (Globally Unique Identifier, GUID).
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Joonis 14. FIPA agendiplatvormi baasarhitektuur (Bellifemine et al.).

(JADE'i omaduste nimekirja jdtk)
* Toetab rakenduse poolt defineeritud suhtlemiskeeli ja ontoloogiaid.

* InProcess liides, mis vdoimaldab platvormiviélistel rakendustel kdivitada
autonoomseid agente.

Agentide funktsionaalsus on JADE' is esitatud "kditumistena(behaviours):
programmeerija defineerib teegis olevale klassile Behaviour voi selle alamklassidele
(TickerBehaviour, CyclicBehaviour jt.) oma alamklassi(d) ja lisab neist tekitatud objek-
tid agendi kéivituskoodis v6i ka hiljem tookoodis kdsuga addBehaviour(Behaviour)
agendi kditumiste nimekirja, kust agendi plaanur (scheduler) neid kiivitab. JADE' 1 poolt
pakutavad kditumise baasklassid on ndidatud joonisel 15 ning agendildime to6pShimote
joonisel 16.

Agentide omavaheline suhtlemine toimub {iiksteisele sonumite saatmise teel. SOnumite
saatmine on asiinkroonne: saadetavad sonumid asetatakse agendi sonumijérjekorda
("postkasti"), kust agent siis neid soovi korral iiles korjab ja to6tleb (joonis 17).

7.3.2. Java 2 Platform, Standard Edition (J2SE)

Kuna JADE on Java-pdhine, siis tuleb siisteemi jooksutamiseks kasutada Java Runtime
Environment' 1 ja arendustookdava Software Development Kit' i, mis on kittesaadavad

aadressilt http://java.sun.com/j2se/index.jsp. Kédesolevas toos olid kasutusel versioonid
j2rel.4.2_05-b04 ja j2sdkl.4.2_05.

7.3.3. JGraphT

Replitseerimise ajal iiksteisega seotud DNA' de haldamiseks kasutasin teekiGraphT,
mis on kittesaadav lehelt http:/jgrapht.sourceforge.net/. JGraphT pakub kasutamiseks
mitmesuguseid matemaatilise graafiteooria objekte ja algoritme. Kdesolevas t60s oli
kasutusel versioon jgrapht-0.5.3. Kuna selgus, et teegil on probleeme serialiseeritavuse-
ga, siis tuli tema ldahtekoodis teha paar viikest parandust, nimelt klassidele DefaultEdge,
DirectedEdge ja AbstractBaseGraph::Specifics sai lisatud implements Serializable.
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Joonis 15. JADE teegis asuvate agendi kditumist defineerida vdoimaldavate klasside

hierarhia. Koiki pakutavaid klasse pole siin siiski vilja toodud, niiteks taimerite
poolt kdivitatavaid kéitumisi. (Bellifemine et al.)

7.3.4. JChart2D

Siisteemi t60 ajal agentide muutujate véértuste visualiseerimiseks kasutasin teeki
JChart2D, mis on kittesaadav lehelt http://jchart2d.sourceforge.net/. JChart2D vdimaldab
ilma suurema vaevata ekraanile kuvada joongraafikuid, mis andmepunktide lisamisel ise

edasi kerivad ja vajadusel skaalasid muudavad, et info tipselt dra mahuks. Kdesolevas

to0s oli kasutusel versioon jchart2d-1.03.
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Joonis 17. Asiinkroonne sonumite saatmine JADE' is (Caire).
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7.4. Loodud mudeli kirjeldus

Valminud agentmudel esitab tugevalt lihtsustatult bakteri E. Coli DNA replikatsiooni
initsieerimist, replikatsiooni ennast ja nende seost raku massiga vastavalt alapeatiikis
"Modelleeritava bioloogilise protsessi kirjeldus" antud mudelile, kus replikatsiooni
regulaatoriks on valk DnaA.

Mudel koosneb nelja liiki agentidest: Keskkond, Bakter, DnaA Tootja ja DNA.
Jiargnevas on antud nende agentide iildisem sonaline kirjeldus, kus koiki tehnilisi
detaile eraldi vélja ei ole toodud. Tapsemat infot on voimalik leida t66 lisana antud
lahtekoodist. Diagrammidena ei ole mudelit esitatud, kuna esiteks on tegu suhteliselt
viikese ja ka sonalise kirjelduse kaudu iisna kergesti mdistetava mudeliga ning teiseks
ei sobi tavalised UML klassidiagrammid, mida on lihtne Java koodist genereerida,
multiagentsiisteemide kujutamiseks.

Keskkond (AgEnvironment) koondab endas kogu bakterit timbritseva keskkonna.

* Lihtsuse mdttes on kdik keskkonnatingimused (temperatuur, toitained, miirk-
ained jms.) hetkel esitatud koos, itheainsa arvuna: mida suurem, seda parem
bakteri jaoks.

* Kui Keskkonnale saata kiisimus keskkonnatingimuste kohta, siis ta saadab
kiisijale tagasi sOnumi tingimuste hetkeviirtusega.

* Keskkonnatingimused ei muutu automaatselt, vaid neid (seda) saab muuta Kesk-
konnaagendile vastavat sonumit saates. Hetkel tootab simulatsioon mdistlikult
tingimuste vahemikus ~15..60 (suvalised iihikud). See piirang tuleneb muuhulgas
reaalsest ajast sOltuvate taimerite kasutamisest agentide tegevuste kéivitamiseks:
liiga "heade" tingimuste korral toimuvad protsessid nii kiiresti, et etteméératud
andmetootlushetkede vahel toimuvad muutused on liiga suured ja 166vad siistee-
mi tasakaalust vilja; liiga "halbades" tingimustes aga vdib probleemseks osutuda
nditeks arvutuste tdpsus, kuna hetkel on lihtsuse mottes paljudes kohtades kasuta-
tud tdisarve. Ilmselt tuleb mudelit edasi arendades asendada astronoomilise aja
kasutamine arvutiajaga. See voimaldaks ka arvutiressursside efektiivsemat dra-
kasutamist — simulatsiooni nii kiiret t66d, kui arvuti parajasti suudab.

Bakter (AgBacterium) esindab tervet bakteri rakku, hallates raku osi kujutavaid agente
(DNA(d), DnaA Tootja) ning simuleerides iilejidnud osade, mida ei ole agentidena
esitatud, summaarset kditumist.

* Raku mass suureneb vastavalt keskkonnatingimustele. Praeguse seisuga kasu-
tatakse viga lihtsat lineaarset kasvu: keskkonnatingimusi kujutav arv lihtsalt
liidetakse iga natukese aja tagant (100 ms) bakteri massile.

* Bakter pollib (kiisitleb) rakule kuuluvaid DNA" sid, et teada saada aktiivsete
DnaA promootorite koguarvu, millest sdltub DnaA Tootja tookiirus (lihtsuse
mottes kiisib DnaA Tootja praegu seda infot Bakteri kdest, muidu peaks ta
koigepealt Bakterilt kiisima sellele kuuluvate DNA' de nimed ja seejirel ise
igaiihe kidest infot paluma).
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Joonis 18. Bakteri infoaken.

* Bakter sdilitab DnaA Tootjalt ja vahel ka DNA' delt sdnumitena sissetulevat
vaba DnaA' d ning jagab seda, jillegi sonumite vahendusel, kiisijatele (DNA' d)
soltuvalt vaba DnaA koguhulgast: mida suurem koguhulk, seda suurema koguse
kiisija saab (et dra hoida olukorda, kus moni DNA parajasti suudab siduda suure
koguse DnaA' d ja rakus ka tdepoolest on palju vaba DnaA' d, aga nende iihe-
kaupa saatmine votab kaua aega ning venitab sidumisprotsessi ebarealistlikult
pikaks). Vaba DnaA kaotsiminek protseduuri kdigus on vélditud sellega, et kui
DNA saab vajatavast rohkem DnaA' d, siis ta saadab iilejdégi lihtsalt tagasi.

* Kui monelt DNA' 1t tuleb sdnum, et DNA replikatsioon on 10ppenud, siis kdivitub
raku pooldumiseelne taimer (konstantne, 20 sek.).

* Kui taimer on teavitanud replikatsioonijidrgse ooteaja 1d0ppemisest, siis tekitatakse
juurde uus Bakter, antakse talle pool raku massist ja vabast DnaA' st ning ligikau-
du pool DNA' dest (vastavalt sellele, millised DNA' d on ja millised ei ole oma-
vahel ithendatud: kui tegu on kiire rakutsiikliga bakteriga, kus ka pooldumise
ajal monda DNA' d parajasti kopeeritakse, nii et seal uus DNA on vanemaga
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tUhendatud, siis neid m 6istagi Jahku eit®mm ata) . K uislisteem on repiim is
"singlecell", siis tekkinud tiitarrakk hévitatakse, et hoida kokku arvutiressursse.

* Kui Bakterile saata kiisimus raku massi, vaba DnaA hulga, DNA' de arvu ja
nende omavaheliste seoste vOi aktiivsete DnaA promootorite koguarvu kohta,
siis ta saadab kiisijale tagasi sdnumi vastava muutuja hetkeviirtusega.

Bakteri oleku jéalgimise lihtsustamiseks kuvatakse monede muutujate vidrtused info-
aknasse (joonis 18). Samuti logitakse osa infot tekstifaili.

DnaA Tootja (AgDnaAFactory) valmistab soltuvalt keskkonnatingimustest ja rakus
olevate aktiivsete DnaA promootorite arvust valku DnaA ning saadab selle agendile
Bakter. Praeguse seisuga miiratakse toodetava DnaA hulk jargnevalt: iga (6000 /
keskkonnatingimused) millisekundi jdrel toodetakse (aktiivsete DnaA promootorite
arv) DnaA valgu molekule. Igas Bakteris on iiks DnaA Tootja.

DNA (AgDNA ) kujutab kas valmisolevat voi alles valmivat DNA topeltheeliksit.
* Kui DnaA boksid ei ole tiis, siis kiisib Bakterilt vaba DnaA' d.

* Tdidab saadud DnaA' ga replikatsiooni initsiaatorpiirkonnast oriC viljaspool
asuvaid bokse, mida on 305 tk.

* Kui need saavad tiis, oriC ei ole inhibeeritud ja rakus on vaba DnaA' d iile 40
molekuli (sellel, nagu enamusel teistelgi arvudel selles mudelis, ei ole iiks-iihest
seost reaalse bakteri muutujate viirtustega), siis tdidab initsiaatorpiirkonnas
asuvaid bokse, mida on 30 tk. Noue 40 vaba DnaA molekuli olemasolule on
moeldud selleks, et ligikaudselt jdljendada osade oriC' s asuvate DnaA bokside
madalat afiinsust, mis nduab nende tditmiseks kdrgemat DnaA kontsentratsiooni.

* Kui initsiaator saab tiis, alustatakse DNA replikatsiooni: initsiaatori DnaA
visatakse tagasi Bakterisse, oriC ja DnaA promootor inhibeeritakse moneks
ajaks (oriC kuni ajani, mil on toimunud 20% replikatsioonist, DnaA promootor
vastavalt 55% -ni; samad inhibeerituse ajad kehtivad ka kopeerimise kdigus
loodavale DNA' le) ning tekitatakse uus "mittevalmis" DNA agent.

* Replikatsiooniprotsess toimub kiirusega 0.25 protsendipunkti iga 100 ms jérel,
ja lopeb 100% saavutamisel. Kuna praeguses ldhenduses DNA parilikkusinfot
veel el kanna, siis kopeerimine piirdubki peamiselt selle protsendi kasvatamisega
ja veel kahe protsessiga: uue DNA viéljaspool initsiaatorpiirkonda olevate DnaA
bokside arv kasvab replikatsiooniprotsessi kdigus nullist 305-ni; ja kopeeritava
DNA need DnaA boksid, millest replikatsioonikahvel parajasti "lile sdidab",
tithjendatakse ning vabanenud DnaA saadetakse tagasi Bakterile. Hetkel on
eeldatud, et boksid on jaotunud iihtlaselt iile kogu DNA (reaalsuses péris
iihtlaselt ei ole).

«Kui DNA' Ie saata kiisimus teda omava Bakteri nime, tema vanemaks olnud DNA
nime voi DnaA promootori inhibeerituse kohta, siis ta saadab kiisijale tagasi
sOnumi vastava muutuja hetkeviirtusega.

Nagu Bakteri, nii ka DNA oleku jédlgimise lihtsustamiseks kasutatakse infoakent, mille
ndidis on toodud joonisel 19.
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47



7.5. Tulemused

Eelkirjeldatud agentmudeli jooksutamisel arvutis oli voimalik vilja selgitada mudeli
kditumine ning jargnevas on vorreldud tulemusi reaalsete bakterite kohta teadaolevate
andmetega.

Esimene kiisimus kédesoleva mudeli puhul on kindlasti: "Kas paljunemine iildse hakkab
toimuma?". Nagu niha jooniselt 20, hakkab rakk tdepoolest poolduma, kusjuures
stabiilsete keskkonnatingimuste korral kujuneb vilja enam-vihem piisiv pooldumis-
periood. Samuti stabiliseerub raku keskmine mass. DNA' de arv on sellel ja jirgnevatel
joonistel esitatud pohimottel, et hiipe +1 toimub kohe uue DNA valmistamise algul, kui
mudelis luuakse uus DNA agent (ehk siis bioloogilises mottes on tegu pigem oriC' de
arvuga rakus).
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Joonis 20. Perioodiline pooldumine.
Stardimass 10 000, keskkonnatingimused 20.
Jimedam joon on raku mass, norgem DNA'" de arv rakus.

Programmeerija poolt (mdistlikes piirides) etteantud stardimassi moju hiljem viljakuju-
nevale stabiilsele (perioodiliselt vonkuvale) olekule voiks olla viike, kuna stabiilsete
keskkonnatingimuste puhul peaks enamusel sama liiki bakteritel vilja kujunema enam-
vihem sarnane massi perioodilise kdikumise vahemik. Et see loodud mudelis tdepoolest
nii toimub, on néidatud joonistel 21 ja 22, kus nii normaalsest oluliselt madalama kui ka
korgema stardimassi korral stabiliseerutakse 10puks samasse vahemikku nagu joonisel
20.
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Joonis 21. Normaalsest vdiksema stardimassi moju.
Stardimass 1000, keskkonnatingimused 20.
Jimedam joon on raku mass, norgem DNA' de arv rakus.
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Joonis 22. Normaalsest suurema stardimassi moju.

Stardimass 40 000, keskkonnatingimused 20.
Jimedam joon on raku mass, norgem DNA'" de arv rakus.
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Joonis 23. DNA' de replikatsiooni poolsiinkroonne initsiatsioon.
Jimedam joon on vabade DnaA molekulide, ndrgem DNA' de arv rakus.

Nagu bioloogilist protsessi kirjeldavas osas nimetatud, kdivitub normaalsetel E. Coli
bakteritel kiire kasvu korral DNA' de replikatsioon poolsiinkroonselt ehk kdigil rakus
asuvatel oriC' del toimub initsiatsioon peaaegu samaaegselt. Selle nihtuse toimumine
loodud agentmudelis on nédidatud joonisel 23. Seal toimuva seletus:

*791. (simulatsiooni)sekundil iiletab vabade DnaA molekulide arv rakus madala
afiinsusega DnaA bokside tditumiseks vajaliku minimaalse taseme 40.

*793. sekundil saavad iihe DNA oriC' 1 asuvad DnaA boksid tdidetud ning seal
toimub replikatsiooni initsiatsioon. See vabastab oriC piirkonnas olevad DnaA
molekulid ja vaba DnaA hulk rakus tduseb jdrsult. Selle DNA ja uue loodava
DNA oriC inhibeeritakse, viltimaks voimalikku kohest reinitsiatsiooni. Samuti
inhibeeritakse DnaA promootor, mistottu DnaA valgu tootmine rakus aeglustub.

* Kdrge vaba DnaA kontsentratsioon kiirendab oluliselt teise, veidi "mahajaanud”
DNA oriC piirkonna DnaA bokside tditumist.

*794. sekundi teises pooles saavad ka selle teise DNA initsiaatorboksid tdidetud
ja toimub DNA replikatsiooni alustamine. Ka siin vabastatakse oriC piirkonnas
olevad DnaA molekulid ja vaba DnaA hulk rakus tduseb veelkord. Ka nende
kahe DNA oriC ja DnaA promootor inhibeeritakse ning DnaA valgu tootmine
rakus peatub.

* Uute DNA ahelate valmimise kdigus tekib jérjest juurde oriC piirkonnast viljas-
pool asuvaid tiihje korge afiinsusega DnaA bokse, mis seovad rakus olevat vaba
DnaA' d, nii et oriC' de inhibeeritusperioodi I6ppedes on vaba DnaA tase langenud
juba oluliselt alla lave 40, mis jéllegi vildib kiiret reinitsiatsiooni.
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Kdige parem loodud agentmudeli adekvaatsuse niitaja oleks aga iildtunnustatud
Cooper-Helmstetter-Donachie mudelis kirjeldatud initsiatsioonimassi ilmnemine.
Nimelt, nagu varem selgitatud, on kdesolev agentmudel valmistatud initsiaatori
tiitrimise mudeli baasil, mis kirjeldab mikrotaseme kéitumist, ja seetdttu ei ole
agentmudelis initsiatsioonimassi kusagile ilmutatult sisse kirjutatud.

Joonisel 24 on selgitatud initsiatsioonimassi olemust vastavalt Donachie poolt vilja-
pakutule. Nagu niha, varieerub raku vanus DNA replikatsiooni alustamise hetkel sdltu-
valt raku kasvukiirusest, kuid raku mass initsiatsioonihetkel on konstantne teatud kasvu-
kiiruste vahemikus. Raku mass on esitatud logaritmilises skaalas, kuna antud juhul on
eeldatud, et raku mass suureneb rakutsiikli jooksul eksponentsiaalselt. See aga ei tdhen-
da, et agentmudelis kasutatud lineaarne kasv oleks viga ebareaalne. Nimelt ei ole bakte-
r1 raku tdpset kasvufunktsiooni veel kindlaks méératud ja vahemalt esimeses 1dhenduses
sobib selleks igati ka lineaarne kasv.
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Joonis 24. Bakteri raku massi sdltuvus vanusest poollogaritmilises skaalas
erinevatel kasvukiirustel (~1..3 poolestumist/h) Donachie jargi, kui raku mass
kasvab rakutsiikli kestel eksponentsiaalselt. Punased ringid tdhistavad DNA
replikatsiooni initsiatsiooni; tq on rakutsiikli pikkus. (Abner, 2003)

Joonis 25 on valmistatud agentsimulatsioonist kogutud info pdhjal. Initsiatsioonimassi
(ligikaudne) konstantsus teatud kasvukiiruste vahemikes tdepoolest ilmneb ja kasvu-
kiiruse tdusul toimuv initsiatsioonimassi hiipe peaaegu kahekordistab selle massi ana-
loogselt joonisel 24 tooduga. Seega voib loodud agentmudelit pidada dnnestunuks ning
agendipohine lihenemine bakteri raku simuleerimisele on tdiesti voimalik (selles t6os
sai kiill piirdutud peamiselt iihe protsessi modelleerimisega, kuid teised rakus toimuvad
protsessid ei erine sellest niivord kardinaalselt, et muudaks agentorienteeritud ldhene-
mise voimatuks).
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Joonis 25. Raku massi soltuvus vanusest erinevatel kasvukiirustel, vastavalt loodud
agentm udelile.R aku m ass kasvab rakutslik1i kestel lineaarselt. O ran «id ringid t8his—
tavad DNA replikatsiooni initsiatsiooni; KKT tdhistab keskkonnatingimusi; Td on
rakutsiikli pikkus.

7.6. Kuidas tehtust edasi saab minna

Eelnevas sai demonstreeritud agentmudelite kasutatavus bakteri rakus toimuvate
protsesside modelleerimiseks ja sellega kidesoleva magistritoo eesmark tdidetud. Aga
selleks, et luua reaalselt kasutatav agendipohine rakkude modelleerimise vahend, tuleb
veel kovasti arendustdod teha. Jargnevas ongi vilja pakutud moned motted voimaliku
edasise tegevuse kohta.

Agendiarenduskeskkonnaks sai valitud JADE, kuna oli teada, et temaga on voimalik
sedalaadi agentsiisteeme valmistada (kuigi JADE on alles arendusjidrgus keskkond ning
ka loodud mudeli jooksutamisel tekkis vahepeal probleeme JADE' i tookindlusega).
Praktilise modelleerimistdoriista loomise puhul aga lihtsalt voimalikkusest ei piisa,
arenduskeskkondadest tuleks vilja valida kdige paremini sobiv.

Praeguse seisuga soltub loodud simulatsioon reaalsest ajast, kuna kasutusel on taimerid.
See toob aga endaga kaasa vihemalt iihe probleemi: kui koiki taimereid késitsi sobivalt
timber ei konfigureerita, siis viikese arvutusvoimsusega seadmetes simulatsioon ei toota
ning suure voimsusega arvutites ei kasutata kogu arvutusressurssi dra. Lisaks on karta
siindmuste ajastamisega ning sdonumite virskusega seotud probleemide teket simulat-
siooni hajutamisel iile mitme arvuti. Seetdttu tuleks ajakasutus votta edaspidi pohjaliku-
ma vaatluse alla ning leida sobivaim lahendus.

Bakteri tdpsemal simuleerimisel tuleb kindlasti arvesse votta ka rakus olevate objektide
ruumiline asetus.
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On tdendoline, et esmalt modelleeritakse uue vahendiga koige huvipakkuvamaid
protsesse. Need aga ei pruugi olla koheselt tervikraku simulatsioonile lisatavad, kuna
voivad vajada monede teiste, veel modelleerimata protsesside olemasolu simulatsioonis.
Seetottu oleks kasulik eelnevalt kindlaks miirata, millistele tingimustele peavad iiksik-
protsesside mudelid vastama, et neid saaks ka kunagi hiljem suurema vaevata iildmude-
lile lisada. Seejuures voiks uurida ka véimalust kasutada voi vihemalt toetada laiemalt
levinud bioloogiliste mudelite kirjeldamise keeli nagu SBML v6i CellML.

Uha keerukamaks muutuvate mudelite arusaadavuse siilitamisel on suur roll graafilistel
kasutajaliidestel (Graphical User Interface, GUI). Seega tuleks nii GUI' de loomine kui
kasutamine teha voimalikult lihtsaks.

Kuna bakteri raku koostisosade arv on viga suur — ~10” molekuli, millest paljud on
omavahel seotud, paljud osalevad mitmesugustes biokeemilistes protsessides jms. — siis
oleks moistlik lasta kasutajal vastavalt soovile ja olemasolevale arvutusvéimsusele muu-
ta simulatsiooni abstraktsiooniastmeid. (Visuaalse) esituse abstraktsiooniaste mééiraks
bakteri kujutamise detailsuse, voimaldades liigseid detaile peita voi huvi korral neid
tapsemalt vilja tuua. Simulatsiooni enda abstraktsiooniastme muutmine tihendaks

aga detailsete mudelite asendamist iildisematega (néiteks teatud tiiiipi rakuplasmas

ringi ujuvaid objekte esindavad agendid asendada iihe seda tiiiipi objektide summaarset
kéditumist kirjeldava agendiga) vOi vastupidi, voimaldades reguleerida vajadust arvutus-
voimsuse jirele.
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8. Kokkuvote

Uhest kiiljest siisteemibioloogia areng ning teisalt agentmudelite populariseerumine
pohjustavad suure tdendosusega bioloogiliste organismide multiagentsiisteemidena

modelleerimise laiema leviku (paljudest organismidest koosnevate populatsioonide

agentsimulatsioonid on juba huviorbiiti tdusnud, kuid seal piirdutakse enamasti iihe
agendiga indiviidi kohta).

Kiesolev too nditas, et bakteri rakus toimuvat on tdepoolest voimalik esitada multi-

agentsiisteemina ning saada simulatsioonist adekvaatseid tulemusi, kusjuures modellee-

rija ja kasutaja arusaama agentmudeli struktuurist ja vidhemalt osaliselt ka kéditumisest

lihtsustab "loomulikkus" — mudeli elemente saab panna otseselt vastavusse bioloogilise
siisteemi objektidega. Seega tuleks agentorienteeritud lihenemisviisiga raku modelleeri-

misele pohjalikumalt edasi téotada ning proovida luua bioloogide-biokeemikute jaoks

praktiliselt kasutatavaid agendipohiseid raku modelleerimise-simuleerimise vahendeid.
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// File: AgEnvironment. java
// Description: The environment where bacteria live.

package bactmodel;

import jade.core.Agent;

import jade.domain.DFService;
import jade.domain.FIPAException;
/] ======

/) ======

public class AgEnvironment extends Agent {

// All conditions represented by a single number.
// The higher, the better.

int conditions = 50;
/] —mmmm e
// FUNCTION: setup |
[/ —mmmmmm e

protected void setup () {
// System.out.println("\nEntering " + getAID () .getName ()

// Adding main behaviours
addBehaviour (new BehEnvConditionServer (this));

// Registering in DF

addBehaviour (new BehAddServiceToDF (this,
"environment-service",
"environmentinfo"));

// System.out.println ("\nNew agent " + getAID() .getName ()
// + " constructed");
} //endof FUNCTION: setup

/] ——mm e
// FUNCTION: takeDown |
/] ——mm e
protected void takeDown () {
// System.out.println("\nEntering " + getAID () .getName ()
// + " takeDown()");
// Trying to deregister from DF
try {

DFService.deregister (this) ;
} catch (FIPAException fe) {
fe.printStackTrace () ;

}
// System.out.println("\nLeaving " + getAID () .getName ()
// + " takeDown()");
} //endof FUNCTION: takeDown

} //endof CLASS

+

n

setup()");
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// File: BehEnvConditionServer. java
// Description: Gives information about the environment conditions

// and allows to set a new value for the conditions.

// Usage: query-ref "Conditions?"

// => inform "integer"

// request ConversationId:"Set conditions" "integer"

package bactmodel;

import jade.core.behaviours.CyclicBehaviour;
import jade.core.AID;

import jade.lang.acl.ACLMessage;

import jade.lang.acl.MessageTemplate;

import java.util.regex.*;
/] ======
/] ======

public class BehEnvConditionServer extends CyclicBehaviour {

AgEnvironment myAgent = null;
MessageTemplate msgTemplAsk = null;
MessageTemplate msgTemplChng = null;

/] e
// FUNCTION: Constructor |
/] mmmmmmm o
public BehEnvConditionServer (AgEnvironment a) {
super (a) ;
myAgent = a;
// Constructing templates for recognizing relevant messages.
MessageTemplate msgTl = MessageTemplate.MatchPerformative (
ACLMessage.QUERY_REF) ;

MessageTemplate msgT2 = MessageTemplate.MatchContent ("Conditions?");

msgTemplAsk = MessageTemplate.and(msgTl, msgT2);

msgTl = MessageTemplate.MatchPerformative (ACLMessage.REQUEST) ;
msgT2 = MessageTemplate.MatchConversationId("Set conditions");
msgTemplChng = MessageTemplate.and (msgTl, msgT2);

// System.out.println ("\nBehEnvConditionServer Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

/] —mmmmmm e
// FUNCTION: action |
/] e
public void action() {

boolean nothingfound = true;

// Answering queries about current conditions.
ACLMessage msg = myAgent.receive (msgTemplAsk) ;

if (msg != null) ({
nothingfound = false;

ACLMessage reply = msg.createReply();
reply.setPerformative (ACLMessage.INFORM) ;
reply.setContent (
Integer.toString (myAgent.conditions));
myAgent .send (reply) ;
//System.out.println("Sent a reply: " + reply.getContent());
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// Processing the request to change conditions.
msg = myAgent.receive (msgTemplChng) ;
if (msg !'= null) ({

nothingfound = false;

String content = msg.getContent();

try |
myAgent.conditions = Integer.parselnt (content);
} catch (NumberFormatException e) {
// System.out.println ("ERROR: "
// + "Can't change conditions to noninteger");
e.printStackTrace () ;
}

// System.out.println("Conditions: " + myAgent.conditions);

if (nothingfound)
block () ;
} //endof FUNCTION: action

} //endof CLASS



AgBacterium
(11 faili)

63



// File: AgBacterium. java
// Description: Represents the whole bacterium. Manages the agents

// that represent parts of the bacterium (e.g. DNA). Simulates

// the overall behaviour of all other parts that are not explicitly

// represented as agents.

// NB! Currently creating a new AgBacterium creates a totally new cell

// with one DNA & stuff like that. Agent cloning is used for division.

// Usage: If first argument is "singlecell", then executes in single-cell-only
// mode, terminating all other cells that appear after divisions.

// Warning: Currently only "singlecell" model is tested!
package bactmodel;

import jade.core.AID;

import jade.core.behaviours.Behaviour;
import jade.domain.DFService;

import jade.domain.FIPAException;

import jade.lang.acl.ACLMessage;

import jade.wrapper.StaleProxyException;

import org._3pg.jgrapht.graph.SimpleDirectedGraph;

import jade.gui.GuiAgent;
import jade.gui.GuiEvent;

import java.io.File;
/] ======
/] ======

public class AgBacterium extends GuiAgent {

int freeDnaA = 0;

int cellMass 10000;

// Will contain full names of DNAs (Strings).
SimpleDirectedGraph dgMyDNAs = new SimpleDirectedGraph();
// Number of active DnaA promoters.

int methylatedDnaAPromos = 0;

// AID of the environment agent.

AID envAID = null;

boolean JjustCloned = false;

ACLMessage msgGetCondForGrowth = null;
ACLMessage msgGetMet = null;

// Update cell mass every x ms.
int updPeriod = 100;

// If true, then after division only parent cell survives

// (therefore we can examine the one cell without wasting computing
// resources to creating the whole colony).

boolean singleCell = false;

// This variable is used in takedown () .
String nameOfTheVeryFirstCell = null;

// AgBacterium's graphical user interface.
transient protected GuiBact gui;

// Non—astronomical time for drawing graphs on GUI.
int time = 0;



// For remembering the concrete GUI behaviour, because it must be

// removed in the clone.
Behaviour behGui = null;

/] —mmmmm e
// FUNCTION: setup |
/] —mmmmmm -
protected void setup() {

// System.out.println("\nEntering " + getAID () .getName ()

// First of all, trying to find the environment agent.
// If found, then activating cell growth, otherwise

" setup()");

// terminating this agent (can't live without environment) .

hServiceFinder envF = new hServiceFinder (this,

"environment-service",
"environmentinfo") ;

int nFound = envF.agentsWithService.length;

if (nFound < 1) {

// System.out.println ("\nERROR: No environment agents found. "

// + "Will terminate this AgBacterium.");
this.doDelete () ;
} else {
/* 1f (1 == nFound) ({
System.out.println ("\nSuccess: one environment agent found:");
} else System.out.println ("\nFound more than one environment
+ "agent. Will use one of them:");
*/
envAID = envF.agentsWithService[0];
// System.out.println(" " + envAID.getName());

addBehaviour (new BehBactGrowth (this, updPeriod));

nameOfTheVeryFirstCell = getName () ;

// Adding other behaviours

addBehaviour (new BehBactDnaAServer (this));
addBehaviour (new BehBactDivOrganizer (this));
addBehaviour (new BehBactInfoserver (this));

// Starting DNA management
addBehaviour (new BehBactDnaReg (this));

// Creating one DNA.

String newName = "dna" + System.currentTimeMillis();
String[] argsDNA = {getName (), "null", "0"};
try {

getContainerController ()

.createNewAgent (newName, "bactmodel.AgDNA", argsDNA)

.start ();
} catch(StaleProxyException e) {
e.printStackTrace () ;

}

// Creating one DnaAFactory.

newName = "dnaAFactory" + System.currentTimeMillis();
String[] argsDnaF = {getName (), envAID.getName () };
try {

getContainerController ()

.createNewAgent (newName, "bactmodel.AgDnaAFactory"

.start ();
} catch (StaleProxyException e) {
e.printStackTrace () ;

l4

argsDnakF')
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}

// Starting DnaA promoter activity poller.
addBehaviour (new BehBactDnaAPromPoll (this, updPeriod));

// Using command line arguments, if any.
Object[] args = getArguments();
if (args !'= null && args.length > 0) {
String firstArg = (String) args[0];
// System.out.println("\nFirst argument is " + firstArg);
if(firstArg.equals ("singlecell")) {
singleCell = true;
// Deleting the old logfile.
File logfile = new File("_log.txt");
logfile.delete();
// System.out.println ("\nSINGLE CELL ONLY mode ");

}

// Registering in DF

addBehaviour (new BehAddServiceToDF (this,
"bacterium-service",
"bacterium")) ;

// Creating and showing the GUI

guli = new GuiBact (this);

gul.setVisible (true);

behGui = new BehBactGui (this, updPeriod);
addBehaviour (behGui) ;

// System.out.println("\nLeaving " + getAID().getName () + " setup()");

} //endof FUNCTION: setup

/] mmmmmmmmmmm oo
// FUNCTION: takeDown |
R
protected void takeDown () {
// System.out.println("\nEntering " + getAID () .getName ()
// + " takeDown()");
if (!singleCell || getName () .equals (nameOfTheVeryFirstCell)) {
// Trying to deregister from DF
try {

DFService.deregister (this) ;
} catch (FIPAException fe) {
fe.printStackTrace () ;

}

// Disposing the GUI

if (gui!=null) {
gui.dispose () ;
gui.setVisible (false) ;

}

// System.out.println("\nLeaving " + getAID () .getName ()
// + " takeDown()");

} //endof FUNCTION: takeDown

[/

// FUNCTION: beforeClone |

[/ ——mm e

protected void beforeClone () {
// System.out.println("\nEntering " + getAID () .getName ()
// + " beforeClone()");

JjustCloned = true;
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// System.out.println ("Leaving " + getAID() .getName ()
// + " beforeClone()");

} //endof FUNCTION: beforeClone

[/ —mmmmm e

// FUNCTION: afterClone |

[/ —mmmmm e

protected void afterClone () {
// System.out.println("\nEntering " + getAID() .getName ()
// + " afterClone()");

// Changing the sender of info requests to this agent.
msgGetCondForGrowth.setSender (getAID());
msgGetMet .setSender (getAID());

if(!singleCell) {
// Registering in DF
addBehaviour (new BehAddServiceToDF (this,
"bacterium-service",

"bacterium"));
// Creating one DnaAFactory.
String newName = "dnaAFactory" + System.currentTimeMillis();
String[] argsDnaF = {getName (), envAID.getName () };

try {
getContainerController ()

.createNewAgent (newName, "bactmodel.AgDnaAFactory", argsDnaF)
.start ();

} catch (StaleProxyException e) {
e.printStackTrace();

}
}

// Removing GUI behaviour, because currently the clone has no GUI.
removeBehaviour (behGui) ;

// System.out.println("\nLeaving " + getAID () .getName ()
// + " afterClone()");

} //endof FUNCTION: afterClone

/] mmmmm e

// FUNCTION: display |

/] mmmmmmmmmmm e

// Gives new info to GUI

void display () {
gui.displayCellMass (time, cellMass) ;
guil.displayFreeDnaA (time, freeDnah);
guil.displayNumOfDNAs (time, dgMyDNAs.vertexSet ().size());
gui.displayMethylatedDnaAPromos (time, methylatedDnaAPromos) ;

} //endof FUNCTION: display

/] ——mmmm e
// FUNCTION: onGuiEvent |

/] e

// Currently non-interactive gui
protected void onGuiEvent (GuiEvent ev) {}
//endof FUNCTION: onGuiEvent

} //endof CLASS
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// File: BehBactDivider. java
// Description: Divides the bacterium in two.

package bactmodel;

import

import
import
import
import
import

import
import

/] ====

/] ====

public

java.util.*;

jade.core.AID;
jade.core.behaviours.Behaviour;
jade.core.ContainerID;
jade.lang.acl.ACLMessage;
jade.wrapper.ControllerException;

org._3pg.jgrapht.graph.SimpleDirectedGraph;
org._3pg.jgrapht.alg.ConnectivityInspector;

class BehBactDivider extends Behaviour {

AgBacterium myAgent = null;

int step = 0;

ArraylList 1lConDnaSets = new ArrayList();
String cloneName = null;

boolean cloneFlagNotRaised = true;
boolean done = false;

//

// FUNCTION: Constructor |

//

public BehBactDivider (AgBacterium a) {

super (a) ;
myAgent = a;
// System.out.println ("\nBehBactDivider Constructed");

} //endof FUNCTION: Constructor

/] mmmmmmmmmm e
// FUNCTION: action |
/] mmmmmmmmmm e
public void action () {

if (cloneFlagNotRaised) {
// Everything here will be executed before cloning, because
// doClone () only raises a flag and doesn't perform cloning
// immediately.
// System.out.println("\n" + myAgent.getName () + " before div:");

(
// System.out.println(" cellMass " + myAgent.cellMass);
// System.out.println(" freeDnaA " + myAgent.freeDnald);
// System.out.println(" dgMyDNAs " + myAgent.dgMyDNAs.toString());

ConnectivityInspector c
= new ConnectivityInspector (myAgent.dgMyDNAs) ;
1ConDnaSets.addAll (c.connectedSets ());

cloneName = "b" + System.currentTimeMillis();
ContainerID cID = new ContainerID();
try |
cID.setName (myAgent
.getContainerController () .getContainerName ());

myAgent .doClone (cID, cloneName) ;
cloneFlagNotRaised = false;
} catch (ControllerException e) {
e.printStackTrace();
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if (myAgent. justCloned) {
// This will be executed after cloning, in both parent and clone,
// to remove the resources that should have been left to the other
// cell.

// Different actions for parent and clone:
if (cloneName.equals (myAgent.getLocalName ())) {

// This will be executed in clone.

// Removing the DNA that stayed in the parent cell.

int s = 1ConDnaSets.size();
for(int 1 = 0; 1 < s/2; i++) {
Iterator iter = ((Set)lConDnaSets.get(i)) .iterator();

while (iter.hasNext ())
myAgent .dgMyDNAs . removeVertex (iter.next ());
}

// Changing the owner info of the acquired DNA.
ACLMessage msg = new ACLMessage (ACLMessage.REQUEST) ;
msg.setConversationId("Set new owner");

for(int 1 = s/2; 1 < s; i++) {
Iterator iter = ((Set)lConDnaSets.get(i)) .iterator();
while (iter.hasNext ()) {
String rname = (String)iter.next();

AID receiverAID = new AID (rname, AID.ISGUID);
msg.addReceiver (receiverAID) ;

try |
myAgent .send (msqg) ;
} catch (Exception e) {
e.printStackTrace();

}

// Different actions depending on the mode (single-cell
// or colony)
if (myAgent.singleCell) {

// In single-cell-mode clone must be terminated.

// Requesting the DNA to terminate.

// 1If, however, these messages happen to arrive _before_
// those owner-change messages, then DNAs will try to

// deregister themselves from the parent cell, not clone,
// and that cell will notify about errors (but no real
// errors, only notifications).

msg = new ACLMessage (ACLMessage.REQUEST) ;
msg.setConversationId ("Kill");

for(int 1 = s/2; 1 < s; i++) {
Iterator iter = ((Set)lConDnaSets.get (i)) .iterator();
while (iter.hasNext ()) {
String rname = (String)iter.next();

AID receiverAID = new AID (rname, AID.ISGUID);
msg.addReceiver (receiverAID) ;

try {
myAgent .send (msqg) ;
} catch (Exception e) {
e.printStackTrace();
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// System.out.println("\nClone " + myAgent.getName ()
// + " will terminate");
myAgent .doDelete () ;

done = true;

} else {

// In normal mode clone must be trimmed to be the result
// of _division_ , not cloning.

myAgent .freeDnalA /= 2;
myAgent .cellMass /= 2;

// System.out.println("\nClone " + myAgent.getName ()

// + " after div:");

// System.out.println(" cellMass " + myAgent.cellMass);
// System.out.println(" freeDnaA " + myAgent.freeDnald);
// System.out.println(" dgMyDNAs " + myAgent.dgMyDNAs
// .toString());

done = true;

}

} else {

}

// This will be executed in parent.

// Remainder (% is the modulus operation) is added to avoid
// the loss of material.
myAgent .cellMass = myAgent.cellMass/2 + myAgent.cellMass $ 2
myAgent . freeDna”A = myAgent.freeDnalA/2 + myAgent.freeDnaA $ 2
// Removing the DNA that went to the new daughter cell
// (however, the new cell must change owner info in those
// DNA agents) .
int s = 1lConDnaSets.size();
for(int 1 = s/2; 1 < s; 1i++) {

Iterator iter = ((Set)lConDnaSets.get (1)) .iterator();

while (iter.hasNext ())

myAgent .dgMyDNAs.removeVertex (iter.next ());

// System.out.println("\nParent " + myAgent.getName ()

// + " after div:");

// System.out.println(" cellMass " + myAgent.cellMass);

// System.out.println(" freeDnaA " + myAgent.freeDnahd);

// System.out.println(" dgMyDNAs " + myAgent.dgMyDNAs

// .toString());
done = true;

myAgent . justCloned = false;

}

} //endof FUNCTION: action

A

// FUNCTION: done |

public boolean done () {
return done;
} //endof FUNCTION: done

} //endof CLASS

4

4
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// File: BehBactDivOrganizer. java

// Description: Organizes cell division.

// Usage: inform "DNA replication completed"

// inform "Postreplication delay period ended"

package bactmodel;
import java.util.*;

import jade.core.AID;

import jade.core.behaviours.CyclicBehaviour;
import jade.lang.acl.ACLMessage;

import jade.lang.acl.MessageTemplate;

import org._3pg.jgrapht.Edge;
import org._3pqg.jgrapht.graph.SimpleDirectedGraph;

/] ======
/] ======

public class BehBactDivOrganizer extends CyclicBehaviour ({

AgBacterium myAgent = null;
MessageTemplate msgTemplDna = null;
MessageTemplate msgTemplWaker = null;

// Delay (in ms) from DNA replication to cell division.
int postRepDelay = 20000;

/] mmmmmmm e
// FUNCTION: Constructor |
/] e
public BehBactDivOrganizer (AgBacterium a) {
super (a) ;
myAgent = aj;
// Constructing a template for recognizing the message from DNA.
MessageTemplate msgTl= MessageTemplate.MatchPerformative (
ACLMessage.INFORM) ;
MessageTemplate msgT2= MessageTemplate.MatchContent (
"DNA replication completed");
msgTemplDna = MessageTemplate.and (msgTl, msgT2);

// Constructing a template for recognizing the message from Waker.
msgT2= MessageTemplate.MatchContent (

"Postreplication delay period ended");
msgTemplWaker = MessageTemplate.and (msgTl, msgT2);

// System.out.println ("\nBehBactDivOrganizer Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

/] —mmmmmm e
// FUNCTION: action |
/] e
public void action() {

boolean nothingfound = true;

// If DNA replication completed, then update graph dgMyDNAs
// and start counting down the time to cell division.
ACLMessage msg = myAgent.receive (msgTemplDna) ;
if (msg !'= null) ({
nothingfound = false;
// System.out.println("Got msg from DNA. "
// + "Will update dgMyDNAs and create waker");
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String dnaName = msg.getSender () .getName () ;
if (1 == myAgent.dgMyDNAs.outDegreeOf (dnaName)) {
ArrayList outEdges = new ArrayList (myAgent.dgMyDNAs
.outgoingEdgesOf (dnaName) ) ;
myAgent .dgMyDNAs . removeEdge ( (Edge) outEdges.get (0)) ;

} else {
// System.out.println ("\nERROR in " + myAgent.getName ()

// + "\n dgMyDNAs seems to contain incorrect info");
}

myAgent .addBehaviour (new BehBactDivWaker (myAgent, postRepDelay));

}

// If delay ended, perform cell division.
msg = myAgent.receive (msgTemplWaker) ;

if (msg != null) ({

nothingfound = false;
myAgent .addBehaviour (new BehBactDivider (myAgent));

}

if (nothingfound)
block () ;

} //endof FUNCTION: action

} //endof CLASS



// File: BehBactDivWaker
// Description: Notifies BehBactDivOrganizer, when postreplication time delay
// has ended and it is OK to perform cell division.

package bactmodel;
import jade.core.AID;

import jade.lang.acl.ACLMessage;
import jade.core.behaviours.WakerBehaviour;

/] ======
// CLASS |
/] ======
public class BehBactDivWaker extends WakerBehaviour {
/] —mmmmmm e
// FUNCTION: Constructor |
/] mmmmm e

public BehBactDivWaker (AgBacterium a, long timeout) {

super (a, timeout);

// System.out.println ("\nBehBactDivWaker Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

[/ e
// FUNCTION: handleElapsedTimeout |

protected void handleElapsedTimeout () {

ACLMessage msg = new ACLMessage (ACLMessage.INFORM) ;
msg.addReceiver (myAgent.getAID()) ;
msg.setContent ("Postreplication delay period ended");
try {
myAgent.send (msg) ;
} catch (Exception e) {
// System.out.println ("\nERROR: Sending threw an exception.");

}

} //endof FUNCTION: handleElapsedTimeout

} //endof CLASS

73



// File: BehBactDnaAPromPoll. java
// Description: Polls DNA's to calculate total number of active

// DnaA promoters in the cell.

// NB! Currently it just considers all incoming messages as new info,

// does NOT do any accounting about from whom the message was etc.
// (Quite a high danger of getting the wrong number of promoters!)

package bactmodel;
import java.util.*;

import jade.core.AID;

import jade.lang.acl.ACLMessage;

import jade.lang.acl.MessageTemplate;

import jade.core.behaviours.TickerBehaviour;

/] ======
/] ======

public class BehBactDnaAPromPoll extends TickerBehaviour {

AgBacterium myAgent = null;
MessageTemplate msgTemplMet = null;

A
// FUNCTION: Constructor |
/] mmmmmmmmmmm e
public BehBactDnaAPromPoll (AgBacterium a, long tickPeriod) {
super (a, tickPeriod);
myAgent = aj;

// Constructing a message for asking if methylated or not.
String convID = "general DNA info";

myAgent .msgGetMet = new ACLMessage (ACLMessage.QUERY_REF) ;
myAgent .msgGetMet.setConversationId (convID) ;

myAgent .msgGetMet .setContent ("dnaAPromoterMethylated") ;

// Constructing a template for recognizing the reply.
msgTemplMet = MessageTemplate.MatchConversationId (convID);

// System.out.println ("\nBehBactDnaAPromPoll Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

/) mmmmmm e
// FUNCTION: onTick |

/] —mmmmmm e
protected void onTick () {

// Using all answers that have arrived since last tick.

int numMet = 0;
ACLMessage msg = null;
while (null != (msg = myAgent.receive (msgTemplMet))) {

String content = msg.getContent();
if (content.equals ("true"))
numMet ++;

}
myAgent .methylatedDnaAPromos = numMet;

// Refreshing the receivers list.
myAgent .msgGetMet.clearAllReceiver () ;

ArrayList 1DnaNames = new ArrayList();
1DnaNames.addAll (myAgent .dgMyDNAs.vertexSet () ) ;
int s = 1lDnaNames.size();
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AID rec
for (int
rec

I k-

null;
= 0; 1 < s; 1i++) {
new AID ((String) lDnaNames.get (i),

myAgent .msgGetMet .addReceiver (rec) ;

}

// Sending the question again.

try |

myAgent .send (myAgent .msgGetMet) ;
} catch (Exception e) {
e.printStackTrace () ;

}

} //endof FUNCTION: onTick

} //endof CLASS

AID.ISGUID) ;
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//
//
//
//
//
//

File: BehBactDnaAServer. java
Description: Stores incoming DnaA in bacterium.
Gives out DnaA when asked.
Usage: request :ConversationId:"Store DnaA" "integer"
request :ConversationId:"Get DnaA"
=> inform :ConversationId:"Get DnaA" "integer"

package bactmodel;

import jade.core.behaviours.CyclicBehaviour;
import jade.core.AID;

import jade.lang.acl.ACLMessage;

import jade.lang.acl.MessageTemplate;

//

//

public class BehBactDnaAServer extends CyclicBehaviour {

AgBacterium myAgent = null;
MessageTemplate msgTemplStore = null;
MessageTemplate msgTemplGet = null;

// How much DnaA per request 1is given out (it is a variable,
// not constant!).
int amountDnaA = 0;

/] mmmmmmm o
// FUNCTION: Constructor |
/] mmmmmmm e
public BehBactDnaAServer (AgBacterium a) {
super (a) ;
myAgent = aj;
// Constructing a template for recognizing incoming DnaA.
MessageTemplate msgTl = MessageTemplate.MatchPerformative (
ACLMessage .REQUEST) ;
MessageTemplate msgT2 = MessageTemplate.MatchConversationId (
"Store DnaA");
msgTemplStore = MessageTemplate.and (msgTl,msgT2);

// Constructing a template for recognizing requests to get DnaA.
msgT2 = MessageTemplate.MatchConversationId("Get DnaA");
msgTemplGet = MessageTemplate.and (msgTl,msgT2);

// System.out.println ("\nBehBactDnaAServer Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

/] mmmmmmmmmm e
// FUNCTION: action |
/] mmmmmmmmmmmmm o
public void action () {
boolean nothingfound = true;

ACLMessage msg = myAgent.receive (msgTemplStore);

if (msg !'= null) ({
nothingfound = false;
String content = msg.getContent();

try {
myAgent.freeDnaA += Integer.parselnt (content);
} catch (NumberFormatException e) {
// System.out.println ("ERROR: "
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// + "The number of DnaA's must be an integer");
e.printStackTrace () ;

}
// System.out.println("freeDnaA: " + myAgent.freeDnahd);

msg = myAgent.receive (msgTemplGet) ;

if (msg !'= null) ({
nothingfound = false;

amountDnaA = myAgent.freeDna’A/8; //[] Just took 8 out of nowhere

// Due to the equation freeDnaA/smth the freeDnaA should not
// be able to go negative. I hope. But when this equation is
// changed, some control mechanism should be applied...
if (0 < amountDnahA) {
ACLMessage reply = msg.createReply();
reply.setPerformative (ACLMessage.INFORM) ;
reply.setContent (Integer.toString (amountDnald)) ;
myAgent .send (reply) ;

myAgent . freeDnaA —= amountDnaA;

}
// System.out.println("freeDnaA: " + myAgent.freeDnald);
if (nothingfound)
block () ;
} //endof FUNCTION: action

} //endof CLASS



// File: BehBactDnaReg. java

// Description: Processes registration and deregistration messages

// Usage: inform :ConversationId:"DNA registration" "parentAID"
// (this message should come from the new DNA agent)
// inform :ConversationId:"DNA deregistration"

package bactmodel;

import jade.core.behaviours.CyclicBehaviour;
import jade.core.AID;

import jade.lang.acl.ACLMessage;

import jade.lang.acl.MessageTemplate;

/] ======
/) ======

public class BehBactDnaReg extends CyclicBehaviour {

AgBacterium myAgent = null;
MessageTemplate msgTemplReg = null;
MessageTemplate msgTemplDeReg = null;

A
// FUNCTION: Constructor |
A
public BehBactDnaReg (AgBacterium a) {
super (a) ;
myAgent = aj;

// Constructing a template for recognizing the messages.

MessageTemplate msgTl = MessageTemplate.MatchPerformative (

from DNAs.

ACLMessage.INFORM) ;
MessageTemplate msgT2 = MessageTemplate.MatchConversationId (

"DNA registration");
MessageTemplate msgT3 = MessageTemplate.MatchConversationId (

"DNA deregistration");

msgTemplReg = MessageTemplate.and (msgTl, msgT2);
msgTemplDeReg = MessageTemplate.and (msgTl, msgT3);

// System.out.println ("\nBehBactDnaReg Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

/] mmmmmmmmmm e
// FUNCTION: action |
/] mmmmmmmmmmm
public void action () {
boolean nothingfound = true;

// Receiving the registration message.
ACLMessage msg = myAgent.receive (msgTemplReq) ;
if (msg != null) ({

nothingfound = false;

String dnaName = msg.getSender () .getName (),
parentName = null,
cont = msg.getContent ();

if("" == cont) {
parentName = "null";
} else {
AID a = new AID (msg.getContent (), AID.ISGUID);
parentName = a.getName () ;
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// System.out.println ("Got message from " + dnaName) ;
// System.out.println(" that contains parentName: " + parentName) ;

// Updating the graph of bacterium's DNA's.
try {
myAgent .dgMyDNAs . addVertex (dnaName) ;
} catch (NullPointerException e) {
e.printStackTrace () ;

}
if (myAgent.dgMyDNAs.containsVertex (dnaName)
&& myAgent .dgMyDNAs.containsVertex (parentName))
myAgent .dgMyDNAs . addEdge (dnaName, parentName) ;
// System.out.println ("\ndgMyDNAs: " + myAgent.dgMyDNAs.toString());

}

// Receiving the deregistration message.

msg = myAgent.receive (msgTemplDeReq) ;

if (msg != null) ({
nothingfound = false;
String dnaName = msg.getSender () .getName () ;
// Updating the graph of bacterium's DNA's.

if (! (myAgent.dgMyDNAs.removeVertex (dnaName) ) ) ;
//System.out.println("Error: no such DNA in dgMyDNAs!");

// System.out.println ("\ndgMyDNAs: " + myAgent.dgMyDNAs.toString());
}

if (nothingfound)
block () ;

} //endof FUNCTION: action

} //endof CLASS
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// File: BehBactGrowth. java
// Description: Increases the cell mass according to current
// environment conditions.

package bactmodel;

import jade.core.AID;

import jade.lang.acl.ACLMessage;

import jade.lang.acl.MessageTemplate;

import jade.core.behaviours.TickerBehaviour;

// Logging

import java.io.BufferedWriter;
import java.io.FileWriter;
import java.io.IOException;

/] ======
/] ======

public class BehBactGrowth extends TickerBehaviour {

AgBacterium myAgent = null;
MessageTemplate msgTempl = null;

A

// FUNCTION: Constructor |

/] mmmmmmmmmmm e

public BehBactGrowth (AgBacterium a, long tickPeriod) {
super (a, tickPeriod);
myAgent = aj;

String convID = "BehBactGrowth asks environment conditions";

// Constructing a message for asking the environment conditions.
myAgent .msgGetCondForGrowth = new ACLMessage (ACLMessage.QUERY_REF) ;
myAgent .msgGetCondForGrowth.addReceiver (myAgent .envAID) ;

myAgent .msgGetCondForGrowth.setConversationId(convID);

myAgent .msgGetCondForGrowth.setContent ("Conditions?");

// Constructing a template for recognizing the reply.
msgTempl = MessageTemplate.MatchConversationId (convID);

// System.out.println ("\nBehBactGrowth Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

/] —mmmmm—
// FUNCTION: onTick |

protected void onTick () {

// Asking for the environment conditions.
try |
myAgent .send (myAgent .msgGetCondForGrowth) ;
} catch (Exception e) {
e.printStackTrace();

}

// Using (all) the answer(s) to increase the cell mass.
ACLMessage msg = null;

while (null != (msg = myAgent.receive (msgTempl))) {
String content = msg.getContent () ;
try |
int i = Integer.parselnt (content);

myAgent.cellMass += 1i;
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} catch (NumberFormatException e) {
e.printStackTrace () ;

}

//H Logging

try {
BufferedWriter out = new BufferedWriter (
new FileWriter ("_log.txt",
out.write(getTickCount () + " "
+ myAgent.cellMass + " "
+ myAgent.freeDnaA + " "
+ myAgent.dgMyDNAs.vertexSet () .size() + " "
+ ll\nll);

out.close();
} catch (IOException e) {
e.printStackTrace();

}

//System.out .println("cellMass:

} //endof FUNCTION: onTick

} //endof CLASS

n

+ myAgent.cellMass);
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// File: BehBactGui. java
// Description: After every x ms updates "time"
// and tells AgBacterium to refresh GUI.

package bactmodel;

import jade.core.behaviours.TickerBehaviour;

/] ======

public class BehBactGui extends TickerBehaviour {
AgBacterium myAgent = null;

/] ——mm—m e
// FUNCTION: Constructor |

public BehBactGui (AgBacterium a, long tickPeriod)
super (a, tickPeriod);
myAgent = a;

} //endof FUNCTION: Constructor

/] mmmmmm e
// FUNCTION: onTick |
/] —mmmm e
protected void onTick () {

myAgent .time++;
myAgent .display () ;

} //endof FUNCTION: onTick

} //endof CLASS
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// File: BehBactInfoserver. java
// Description: Gives general information about bacterium variables.

// Usage: query-ref :ConversationId:"general bacterium info" "cellMass"
// "freeDnaA"
// "dgMyDNAs"
// "methylatedDnaAPromos"

package bactmodel;

import jade.core.behaviours.CyclicBehaviour;
import jade.core.AID;

import jade.lang.acl.ACLMessage;

import jade.lang.acl.MessageTemplate;

/] ======
/] ======

public class BehBactInfoserver extends CyclicBehaviour {

AgBacterium myAgent = null;

MessageTemplate msgTemplCellMass = null;
MessageTemplate msgTemplFreeDnaA null;
MessageTemplate msgTemplDgMyDNAs = null;
MessageTemplate msgTemplMetDnaAProms = null;

/] e
// FUNCTION: Constructor |
/] mmmmmmm o
public BehBactInfoserver (AgBacterium a) {
super (a) ;
myAgent = a;
// Constructing templates for recognizing relevant messages.
MessageTemplate msgTl = MessageTemplate.MatchPerformative (
ACLMessage.QUERY_REF)
MessageTemplate msgT2 = MessageTemplate.MatchConversationId (

"general bacterium info");

MessageTemplate msgT3 = MessageTemplate.and(msgTl, msgT2);
MessageTemplate msgT4 = MessageTemplate.MatchContent ("cellMass");
MessageTemplate msgT5 = MessageTemplate.MatchContent ("freeDnaA");
MessageTemplate msgT6 = MessageTemplate.MatchContent ("dgMyDNAs") ;
MessageTemplate msgT7 = MessageTemplate.MatchContent (

"methylatedDnaAPromos") ;

14

msgTemplCellMass = MessageTemplate.and (msgT3, msgT4);
msgTemplFreeDnaA MessageTemplate.and (msgT3, msgTh);
msgTemplDgMyDNAS MessageTemplate.and (msgT3, msgTo6) ;
msgTemplMetDnaAProms = MessageTemplate.and (msgT3, msgT7);

// System.out.println ("\nBehBactInfoserver Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

/] mmmmmmm e
// FUNCTION: action |
/] mmmmmmm e
public void action() {
boolean nothingfound = true;

ACLMessage msg = myAgent.receive (msgTemplCellMass) ;
if (msg != null) ({
nothingfound = false;

ACLMessage reply = msg.createReply();
reply.setPerformative (ACLMessage.INFORM) ;
reply.setContent (Integer.toString (myAgent.cellMass));

14
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myAgent .send (reply) ;

msg = myAgent.receive (msgTemplFreeDnald) ;
if (msg != null) ({
nothingfound = false;

ACLMessage reply = msg.createReply();
reply.setPerformative (ACLMessage.INFORM) ;

reply.setContent (Integer.toString (myAgent.freeDnald));
myAgent .send (reply) ;

msg = myAgent.receive (msgTemplDgMyDNAS) ;
if (msg != null) ({

nothingfound = false;

ACLMessage reply = msg.createReply();
reply.setPerformative (ACLMessage.INFORM) ;

reply.setContent (myAgent.dgMyDNAs.toString());
myAgent .send (reply) ;

msg = myAgent.receive (msgTemplMetDnaAProms) ;
if (msg != null) ({

nothingfound = false;

ACLMessage reply = msg.createReply();
reply.setPerformative (ACLMessage.INFORM) ;

reply.setContent (Integer.toString (myAgent .methylatedDnaAPromos) ) ;
myAgent .send (reply) ;
}

if (nothingfound)
block () ;

} //endof FUNCTION: action

} //endof CLASS



// File: GuiBact. java
// Description: AgBacterium's graphical user interface.

package bactmodel;

import
import
import

import
import

import

import
import
import
import
import

/] ====

/] ====

public

//

java.awt.*;
java.awt.event.*;
javax.swing.*;

java.util.*;
java.io.*;

jade.core.*;

java.awt.Color;
aw.gui.chart.Chart2D;
aw.gui.chart.ITrace2D;
aw.guil.chart.Trace2DLtd;
aw.util.Range;

class GuiBact extends JFrame {

Labels for displaying the numerical value of the variable

private JLabel cellMassText;
private JLabel freeDnaAText;
private JLabel numOfDNAsText;
private JLabel methylatedDnaAPromosText;

private int Guiwidth = 500;
private int GuiHeight = 600;

//Charts and traces

int numOfPoints = 200;

Chart2D cellMassChart = new Chart2D();
ITrace2D cellMassTrace = new Trace2DLtd (numOfPoints);

Chart2D freeDnaAChart = new Chart2D();
ITrace2D freeDnaATrace = new Trace2DLtd (numOfPoints);

Chart2D numOfDNAsChart = new Chart2D () ;
ITrace2D numOfDNAsTrace = new Trace2DLtd (numOfPoints) ;

Chart2D methylatedDnaAPromosChart = new Chart2D();
ITrace2D methylatedDnaAPromosTrace = new Trace2DLtd (numOfPoints);

//
//
//

FUNCTION: Constructor |

public GuiBact (AgBacterium a) {

setTitle ("GUI of " + a.getLocalName());

cellMassChart.addTrace (cellMassTrace);

freeDnaAChart.addTrace (freeDnaATrace) ;
numOfDNAsChart .addTrace (numOfDNAsTrace) ;
methylatedDnaAPromosChart.addTrace (methylatedDnaAPromosTrace) ;



/)= - = = =
// Setting up the GUI layout
/)= - == =

JPanel mainPanel = new JPanel ();
mainPanel.setLayout (new BoxLayout (mainPanel, BoxLayout.Y_AXIS));

// panelCellMass

JPanel panelCellMass = new JPanel ();

panelCellMass.setLayout (new BoxLayout (panelCellMass, BoxLayout.X_AXIS));
JLabel cellMassLabel = new JLabel (" :cellMass__");

cellMassText = new JLabel ("x");

panelCellMass.add (cellMassChart) ;
panelCellMass.add (cellMassText) ;
panelCellMass.add (cellMassLabel);
mainPanel.add (panelCellMass) ;

// panelFreeDnalA

JPanel panelFreeDnaA = new JPanel ();

panelFreeDnaA.setLayout (new BoxLayout (panelFreeDnaA, BoxLayout.X_AXIS));
JLabel freeDnaALabel = new JLabel (" :freeDnalA ")

freeDnaAText = new JLabel ("x");

panelFreeDnaA.add (freeDnaAChart) ;

panelFreeDnaA.add (freeDnaAText) ;

panelFreeDnaA.add (freeDnaALabel) ;

mainPanel.add (panelFreeDnald) ;

// panelNumOfDNAs
JPanel panelNumOfDNAs = new JPanel ();
panelNumOfDNAs.setLayout (
new BoxLayout (panelNumOfDNAs, BoxLayout.X AXIS));
JLabel numOfDNAsLabel = new JLabel (" :numOfDNAs__ ");
numOfDNAsText = new JLabel ("x");
panelNumOfDNAs.add (numOfDNAsChart) ;
panelNumOfDNAs.add (numOfDNAsText) ;
panelNumOfDNAs . add (numOfDNAsLabel) ;
mainPanel.add (panelNumOfDNAs) ;

// panelMethylatedDnaAPromos
JPanel panelMethylatedDnaAPromos= new JPanel ();
panelMethylatedDnaAPromos.setLayout (

new BoxLayout (panelMethylatedDnaAPromos, BoxLayout.X_AXIS));
JLabel methylatedDnaAPromosLabel = new JLabel (" :metDnaAProms");
methylatedDnaAPromosText = new JLabel ("x");
panelMethylatedDnaAPromos.add (methylatedDnaAPromosChart) ;
panelMethylatedDnaAPromos.add (methylatedDnaAPromosText) ;
panelMethylatedDnaAPromos.add (methylatedDnaAPromosLabel) ;
mainPanel.add (panelMethylatedDnaAPromos) ;

// Add all this to the ContentPane and show
getContentPane () .add (mainPanel, BorderLayout.CENTER) ;
showCorrect () ;

} //endof FUNCTION: Constructor

[/ e
// FUNCTION: displayCellMass |

void displayCellMass (int x, int cellMass) {
cellMassTrace.addPoint (x, cellMass);
cellMassText.setText (Integer.toString(cellMass));
} //endof FUNCTION: displayCellMass

/] e
// FUNCTION: displayFreeDnalA |

void displayFreeDnaA (int x, int freeDnaA) {
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}

freeDnaATrace.addPoint (x, freeDnal);
freeDnaAText.setText (Integer.toString (freeDnah));
} //endof FUNCTION: displayfreeDnaA

A

// FUNCTION: displayNumOfDNAs |

A

void displayNumOfDNAs (int x, int numOfDNAs) {
numOfDNAsTrace.addPoint (x, numOfDNAs) ;
numOfDNAsText .setText (Integer.toString (numOfDNAs) ) ;

} //endof FUNCTION: displayNumOfDNAs

/] =
// FUNCTION: displayMethylatedDnaAPromos |
/] mmm e
void displayMethylatedDnaAPromos (int x, int methylatedDnaAPromos) {
methylatedDnaAPromosTrace.addPoint (x, methylatedDnaAPromos) ;
methylatedDnaAPromosText.setText (
Integer.toString (methylatedDnaAPromos)) ;
} //endof FUNCTION: displayMethylatedDnaAPromos

R
// FUNCTION: showCorrect |
/] mmmmm e
// Arranges and displays GUI window.
void showCorrect () {
pack () ;
Dimension screenSize = Toolkit.getDefaultToolkit ().getScreenSize /() ;
int X = (screenSize.width - GuiWidth) / 2;

int y = screenSize.height - GuiHeight - 30;
setBounds (x, y, GuiWidth, GuiHeight);
show () ;

} //endof FUNCTION: showCorrect

//endof CLASS
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AgDnaAFactory

(2 faili)



// File: AgDnaAFactory
// Description: Produces DnaA protein (depending on the environment

// conditions and the number of active DnaA promoters in cell).
// NB! When instantiating, you must supply two string arguments:

// bacterium GUID and environment GUID (should be the same environment,
// where bacterium is, of course :)

package bactmodel;

import jade.core.AID;

import jade.core.Agent;

import jade.domain.DFService;
import jade.domain.FIPAException;

/] ======

/] ======
public class AgDnaAFactory extends Agent {

// In which bacterium this DnaAFactory is.
AID bactAID = null;

// In which environment this DnaAFactory is.
AID envAID = null;

// Execute production every x ms.

int updPeriod = 120;

[/ —mmmmmm e
// FUNCTION: setup |

protected void setup() {

// System.out.println("\nEntering " + getAID().getName() + " setup()");

// Getting (command line) arguments
Object[] args = getArguments();
if (2 == args.length) {
try |
AID bAID = new AID((String)args[0], AID.ISGUID);
bactAID = bAID;
AID eAID = new AID((String)args[l], AID.ISGUID);
envAID = eAID;
// System.out.println("bactAID: " + bactAID.toString());
// System.out.println("envAID: " + envAID.toString());
} catch (Exception e) {
e.printStackTrace();
// System.out.println (
// "\nERROR: Incorrect arguments. Will terminate.");
doDelete () ;
}
} else {
// System.out.println (

// "\nERROR: Incorrect number of arguments. Will terminate.");

doDelete () ;
}

// Adding main behaviours
addBehaviour (new BehDnaAFactoryProducer (this, updPeriod));

// System.out.println("\nLeaving " + getAID().getName () + " setup()");

} //endof FUNCTION: setup
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/] —mmmm
// FUNCTION: takeDown |

/] e

protected void takeDown () {
// System.out.println("\nEntering " + getAID () .getName ()
// + " takeDown()");
// System.out.println("\nLeaving " + getAID () .getName ()
// + " takeDown()");

} //endof FUNCTION: takeDown

} //endof CLASS
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// File: BehDnaAFactoryProducer. java
// Description: Produces DnaA protein (depending on the environment
// conditions and the number of active DnaA promoters in cell).

package bactmodel;

import jade.core.AID;

import jade.lang.acl.ACLMessage;
import jade.lang.acl.MessageTemplate;

import jade.core.behaviours.TickerBehaviour;

/] ======

public class BehDnaAFactoryProducer extends TickerBehaviour {

AgDnaAFactory myAgent null;
ACLMessage msgGetCond = null;
ACLMessage msgGetPromoters = null;
ACLMessage msgSendProduction null;

MessageTemplate msgTemplCond = null;
MessageTemplate msgTemplProm = null;

int lastKnownConds = 0;

int lastTimeConds = 0;

int lastKnownProms = 0;

int lastTimeProms = 0;

// The maximal allowed age of a message (in ticks). If older,

// then producing no DnaA due to lack of information.

// NB! Here we have no idea about the time of *sending* those
// messages, only about when they arrived here.

int allowedAge = 2;

// Conditions that were used the previous time (for comparing
// with new ones: if changed, then resets ticking period).

// m If bad conditions, then period long and does NOT respond
// to new changes for a long time.

int prevUsedConds = 0;

boolean condsHaveChanged = false;

A

// FUNCTION: Constructor |

/] mmmmm e

public BehDnaAFactoryProducer (AgDnaAFactory a, long tickPeriod) ({
super (a, tickPeriod);
myAgent = aj;

// Constructing a message for asking the environment conditions.
String convID = "BehDnaAFactoryProducer asks environment conditions";
msgGetCond = new ACLMessage (ACLMessage.QUERY_REF) ;
msgGetCond.addReceiver (myAgent.envAID) ;
msgGetCond.setConversationId (convID) ;

msgGetCond.setContent ("Conditions?");

// Constructing a template for recognizing the reply.
msgTemplCond = MessageTemplate.MatchConversationId(convID) ;

// Constructing a message for asking about the number of active
// DnaA promoters.

convID = "general bacterium info";

msgGetPromoters = new ACLMessage (ACLMessage.QUERY_REF) ;
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msgGetPromoters.addReceiver (myAgent.bactAID);
msgGetPromoters.setConversationId (convID) ;
msgGetPromoters.setContent ("methylatedDnaAPromos") ;

// Constructing a template for recognizing the reply.
msgTemplProm = MessageTemplate.MatchConversationId(convID) ;

// Constructing a message for sending produced DnaA to bacterium.

convID = "Store DnaA";

msgSendProduction = new ACLMessage (ACLMessage.REQUEST) ;
msgSendProduction.addReceiver (myAgent.bactAID);
msgSendProduction.setConversationId (convID);

// System.out.println ("\nBehDnaAFactoryProducer Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

/] —mmmmm e
// FUNCTION: onTick |
/] —mmmmmm e
protected void onTick () {

// Asking for the environment conditions.
try {
myAgent .send (msgGetCond) ;
} catch (Exception e) {
e.printStackTrace();

}

// Asking about the number of active DnaA promoters.
try {
myAgent .send (msgGetPromoters) ;
} catch (Exception e) {
e.printStackTrace () ;

}
int curTick = getTickCount () ;

// If any answers have arrived since last tick,
// then memorizing the last answer and arriving time.

ACLMessage msg = null;
while (null != (msg = myAgent.receive (msgTemplCond))) {
String content = msg.getContent ();
try |
lastKnownConds = Integer.parselnt (content);
lastTimeConds = curTick;
} catch (NumberFormatException e) ({
e.printStackTrace () ;

msg = null;
while (null != (msg = myAgent.receive (msgTemplProm))) {
String content msg.getContent () ;

try {
lastKnownProms = Integer.parselnt (content);
lastTimeProms = curTick;

} catch (NumberFormatException e) {
e.printStackTrace();
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// If info is fresh enough and conditions are positive,
// then producing DnaA.

int newDnaAs = 0;
if((curTick - lastTimeConds <= allowedAge) &&
(curTick - lastTimeProms <= allowedAge) &&
(0 < lastKnownConds)) {
newDnaAs = lastKnownProms; // (Dependence on conditions is
// regulated with ticking period)
if (prevUsedConds != lastKnownConds)

condsHaveChanged = true;
// System.out.println ("Produced " + newDnaAs + " DnaAs");
} /* else
System.out.println ("Produced no DnaA."
+ " No fresh info or bad conditions");

*/

// Sending created DnaAs to the bacterium.
if (0 < newDnaAs) {

msgSendProduction.setContent (Integer.toString (newbDnahAs)) ;

try {

myAgent .send (msgSendProduction) ;
} catch (Exception e) {
e.printStackTrace();
}

}

// If conditions have changed, then resetting the ticking period
// (this regulates the dependence of production on the conditions).
if ((condsHaveChanged) && (0 < lastKnownConds)) {

prevUsedConds = lastKnownConds;

long newUpdPeriod = 6000 / lastKnownConds;

reset (newUpdPeriod) ;

}
} //endof FUNCTION: onTick

} //endof CLASS



AgDNA

(11 faili)



//
//
//
//
//
//
//

File: AgDNA. java
Description: DNA double helix, either complete or under construction.
NB! When instantiating, you must supply three arguments:

bacterium GUID and parentDNA GUID (or "null", if no parentDNA)
and position of the parent (if don't know, give 0).

If parent is given, then a just-starting-to-be-assembled DNA is created,

otherwise it will be a ready-made DNA.

package bactmodel;

import jade.core.AID;

import jade.core.Agent;

import jade.domain.FIPAException;
import jade.lang.acl.ACLMessage;

import jade.gui.GuiAgent;
import jade.gui.GuiEvent;

//

//

public class AgDNA extends GuiAgent ({

// In which bacterium this DNA is.

AID bactAID = null;

// Which DNA this DNA was copied from.
AID parDnaAID = null;

// Update info every x ms

int updPeriod = 100;

// Percentage of replication done.

float pcentOfRepDone = 0;

// Speed of replication (adds x percent points every updPeriod)
float speedOfRep = (float)0.25;

// How many non-initiating DnaA boxes are in a mature DNA.

int maxDnaABxsNonInit = 305;

// How many initiating DnaA boxes are in a mature DNA.

// Actually here it is the number of ALL DnaAs needed for initiation
// complex (not all will be binded to boxes).

int maxDnaABxsInit = 30;

// How many non—-initiating DnaA boxes currently exist.

// (grows from 0 to max, depending on how much of the replication is done).

int curTotalDnaABxsNonInit = 0;

// How many initiating DnaA boxes currently exist (here max all the time,
// because they are produced right at the beginning of replication).
int curTotalDnaABxsInit = maxDnaABxsInit;

// How many non—-initiating DnaA boxes are filled with DnaA.

int filledDnaABxsNonInit = 0;

// How many initiating DnaA boxes are filled with DnaA.

int filledDnaABxsInit = 0;

// Initiator can be filled with DnaA only when it is methylated.
boolean initiatorMethylated = false;

// DnaA promoter can be used only when it is methylated.

boolean dnaAPromoterMethylated = false;

// AgDNA's graphical user interface.

transient protected GuiDNA gui;

// Non-astronomical time for drawing graphs on GUI.
int time = 0;

// For remembering the position, so that new DNA GUI
// will be placed elsewhere.

int guiPosition = 0;
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/] —mmmm e
// FUNCTION: setup |

/] —mmmmmm -
protected void setup() {

// System.out.println("\nEntering " + getAID().getName () + " setup()");

// Getting (command line) arguments
Object[] args = getArguments();
if (3 == args.length) {
try {
AID bAID = new AID((String)args[0], AID.ISGUID);
bactAID = bAID;
// System.out.println("bactAID: " + bactAID.toString());

if ("null" == (String)args([1l]) {
pcentOfRepDone = 100;
curTotalDnaABxsNonInit = maxDnaABxsNonInit;
filledDnaABxsNonInit = maxDnaABxsNonInit / 2;
initiatorMethylated = true;
dnaAPromoterMethylated = true;
} else {
AID pdAID = new AID((String)args[l], AID.ISGUID);
parDnaAID = pdAID;

addBehaviour (new BehDnaReplicator (this, updPeriod));

addBehaviour (

new BehDnaDnaAPromMethylator (this, updPeriod));

addBehaviour (new BehDnalInitMethylator (this, updPeriod));

guiPosition = Integer.parselnt ((String)args([2]);

} catch (Exception e) {

e.printStackTrace () ;
// System.out.println(
// "\nERROR: Incorrect arguments. Will terminate.")
doDelete () ;

}

} else {
// System.out.println(

// "\nERROR: Incorrect number of arguments. Will terminate.");

doDelete () ;
}

// Register in bacterium.
ACLMessage msg = new ACLMessage (ACLMessage.INFORM) ;
msg.addReceiver (bactAID) ;
msg.setConversationId ("DNA registration");
if (null == parDnaAID) {

msg.setContent ("null");

// System.out.println ("parDnaAID: null");
} else {

msg.setContent (parDnaAID.getName ()) ;

// System.out.println ("parDnaAID: " + parDnaAID.toString());

try {
send (msqg) ;
} catch (Exception e) {
e.printStackTrace () ;

// System.out.println ("\nERROR: Sending threw an exception.");

}

// Adding main behaviours

addBehaviour (new BehDnaOwnerServer (this) ) ;
addBehaviour (new BehDnaMethylServer (this));
addBehaviour (new BehDnalInfoserver (this));
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addBehaviour (new BehDnaDnaABoxFiller (this, updPeriod));
addBehaviour (new BehDnaRemDnaAServer (this));

/A

// Creating and showing the GUI

guli = new GuiDNA (this);

gui.setVisible (true);

addBehaviour (new BehDnaGui (this, updPeriod));
*/

// System.out.println ("\nLeaving " + getAID().getName() + " setup()");

} //endof FUNCTION: setup

/] ———m—m

// FUNCTION: takeDown |

/] e

protected void takeDown () {
// System.out.println("\nEntering " + getAID () .getName ()
// + " takeDown ()");

//Deregister in bacterium.
ACLMessage msg = new ACLMessage (ACLMessage.INFORM) ;
msg.addReceiver (bactAID) ;
msg.setConversationId ("DNA deregistration");
try |
send (msqg) ;

} catch (Exception e) {

e.printStackTrace();

}

// Disposing the GUI

if (gui!=null) {
gui.dispose () ;
gui.setVisible (false) ;

}

// System.out.println("\nleaving " + getAID () .getName ()
// + " takeDown()");

} //endof FUNCTION: takeDown

/] —mmmmm e
// FUNCTION: display |

// Gives new info to GUI

void display () {
gui.displayPcentOfRepDone (time, (int)pcentOfRepDone);
gui.displayCurTotalDnaABxsNonInit (time, curTotalDnaABxsNonInit);
gui.displayFilledDnaABxsNonInit (time, filledDnaABxsNonInit);
gui.displayFilledDnaABxsInit (time, filledDnaABxsInit);

int iMet = 0;
if (initiatorMethylated) iMet = 1;
gui.displayInitiatorMethylated (time, iMet) ;

int dapMet = 0;

if (dnaAPromoterMethylated) dapMet = 1;

gui.displayDnaAPromoterMethylated (time, dapMet);
} //endof FUNCTION: display

[/ —mmmmm e

// FUNCTION: onGuiEvent |

[/ —mmmmm e

// Currently non-interactive gui
protected void onGuiEvent (GuiEvent ev) {}
//endof FUNCTION: onGuiEvent

} //endof CLASS



// File: BehDnaDnaABoxFiller. java

// Description: Fills the DnaA boxes with free DnaA from bacterium.

// Also, if everything is full, starts the replication

// process (creates new starting-to-replicate DNA agent).

package bactmodel;

import jade.core.behaviours.TickerBehaviour;
import jade.lang.acl.ACLMessage;

import jade.lang.acl.MessageTemplate;

import jade.wrapper.StaleProxyException;

/] ======
/] ======

public class BehDnaDnaABoxFiller extends TickerBehaviour ({

AgDNA myAgent = null;

ACLMessage msgGetDnaA = null;

ACLMessage msgAskAboutFreeDnaA = null;
ACLMessage msgSendDnaA = null;
MessageTemplate msgTemplReceiveDnaA = null;
MessageTemplate msgTemplAboutFreeDnaA = null;

A
// FUNCTION: Constructor |
/] mmmmmmmmmmm e
public BehDnaDnaABoxFiller (AgDNA a, long tickPeriod) {
super (a, tickPeriod);
myAgent = aj;

// Constructing a message for getting the DnaA.
String convID = "Get DnaA";

msgGetDnaA = new ACLMessage (ACLMessage.REQUEST) ;
msgGetDnaA.addReceiver (myAgent .bactAID) ;
msgGetDnaA.setConversationId (convID) ;

// Constructing a template for recognizing the reply.
MessageTemplate msgTl = MessageTemplate.MatchPerformative (

ACLMessage.INFORM) ;

MessageTemplate msgT2 = MessageTemplate.MatchConversationId (convID);
msgTemplReceiveDnaA = MessageTemplate.and (msgTl, msgT2);

// Constructing a message for asking about the total freeDnaA.
convID = "General bacterium info";

msgAskAboutFreeDnaA = new ACLMessage (ACLMessage.QUERY_REF) ;
msgAskAboutFreeDnaA.addReceiver (myAgent .bactAID) ;
msgAskAboutFreeDnaA.setConversationId(convID) ;
msgAskAboutFreeDnaA.setContent ("freeDnaA");

// Constructing a template for recognizing the reply.
msgT2 = MessageTemplate.MatchConversationId(convID);
msgTemplAboutFreeDnaA = MessageTemplate.and (msgTl, msgT2);

// Constructing a message for sending back unused DnaA.
msgSendDnaA = new ACLMessage (ACLMessage.REQUEST) ;
msgSendDnaA.addReceiver (myAgent .bactAID) ;
msgSendDnaA.setConversationId ("Store DnaA");

// System.out.println ("\nBehDnaDnaABoxFiller Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor
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//
//
//

pro

/* IR

*/

FUNCTION: onTick |

tected void onTick () {

// Receiving information about the amount of free DnaA in bacterium.

// If more than one msg, then using the last one.
int freeDnaA = 0;
ACLMessage msg = null;

while (null != (msg = myAgent.receive (msgTemplAboutFreeDnad))) {

String content = msg.getContent();

try {
freeDnaA = Integer.parselnt (content);

} catch (NumberFormatException e) {
e.printStackTrace () ;

}

// Receiving DnaA. If more than one msg, then summing
int myDnaA = 0;
msg = null;

them together.

while (null != (msg = myAgent.receive (msgTemplReceiveDnald))) {
String content = msg.getContent () ;
try {
int i = Integer.parselnt (content);

myDnaA += 1i;
} catch (NumberFormatException e) {
e.printStackTrace();

boolean needMoreDnaA = false;

// If non—-init boxes not full, then fills them.
// Makes sure they don't get "overfilled".

if (myAgent.filledDnaABxsNonInit < myAgent.curTotalDnaABxsNonInit) {

myAgent.filledDnaABxsNonInit += myDnaA;
myDnaA = 0;
int dif = myAgent.filledDnaABxsNonInit
— myAgent.curTotalDnaABxsNonInit;

if(dif > 0) {

myAgent.filledDnaABxsNonInit —-= dif;

myDnaA += dif;
}
if(dif < 0)

needMoreDnaA = true;

}

// If non-init boxes full, the asks about the amount
// of free DnaA in bacterium.
if (! needMoreDnaA) {

try {
myAgent .send (msgAskAboutFreeDnad) ;

} catch (Exception e) {
e.printStackTrace () ;

// If non-init boxes full, initiator methylated and
// freeDnaA in bacterium, then fills init boxes.
if (!needMoreDnaA && myAgent.initiatorMethylated &&

more than 10

(freeDnaA > 10))

{
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// If initiator methylated and more than 10 freeDnaA in bacterium,
// then fills init boxes.
if (myAgent.initiatorMethylated && (freeDnaA > 40)) {
myAgent.filledDnaABxsInit += myDnah;
myDnaA = 0;
int dif = myAgent.filledDnaABxsInit - myAgent.curTotalDnaABxsInit;
if(dif > 0) {
myAgent.filledDnaABxsInit —-= dif;
myDnaA += dif;
}
if(dif < 0)
needMoreDnaA = true;

}

if (needMoreDnald) {
try {
myAgent .send (msgGetDnal) ;
} catch (Exception e) {
e.printStackTrace () ;

}

// If initiator is filled, then starting DNA replication:
// empties initiator (this DnaA gets sent back to bacterium),
// unmethylates (or more precisely hemimethylates?) initiator
// and promoter, and creates a new starting-to-replicate DNA agent.
if (myAgent.filledDnaABxsInit == myAgent.maxDnaABxsInit) {
myDnaA += myAgent.filledDnaABxsInit;
myAgent.filledDnaABxsInit = 0;
myAgent.initiatorMethylated = false;
myAgent .dnaAPromoterMethylated = false;
// Creating new DNA.
String newName = "dna" + System.currentTimeMillis();
int newGuiPosition = myAgent.guiPosition + 1;
if (4 < newGuiPosition)
newGuiPosition = 0;
String[] argsDNA = {myAgent.bactAID.getName (), myAgent.getName (),
Integer.toString (newGuiPosition) };
try {
myAgent
.getContainerController ()
.createNewAgent (newName, "bactmodel.AgDNA", argsDNA)
.start ();
} catch(StaleProxyException e) {
e.printStackTrace () ;

}

// Sending unused DnaA back.
if (0 < myDnaA) {
msgSendDnaA.setContent (Integer.toString (myDnald));
try {
myAgent .send (msgSendDnaA) ;
} catch (Exception e) {
e.printStackTrace();

}
} //endof FUNCTION: onTick

} //endof CLASS
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// File: BehDnaDnaAPromMethylator. java
// Description: Methylates DnaA promoter at a certain moment.
// Also requests parent DNA to do so. Then terminates.

package bactmodel;

import jade.core.behaviours.TickerBehaviour;
import jade.lang.acl.ACLMessage;

/] ======
/] ======

public class BehDnaDnaAPromMethylator extends TickerBehaviour {
AgDNA myAgent = null;

[/ —mmm e
// FUNCTION: Constructor |
[/ ——mm e
public BehDnaDnaAPromMethylator (AgDNA a, long tickPeriod) {
super (a, tickPeriod);
myAgent = aj;
// System.out.println ("\nBehDnaDnaAPromMethylator Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

/] —mmmm
// FUNCTION: onTick |
/) —mmmmm e
protected void onTick () {
if (myAgent.pcentOfRepDone > 55) ({
myAgent .dnaAPromoterMethylated = true;
// System.out.println("MethylBeh metylated promoter");

ACLMessage msg = new ACLMessage (ACLMessage.REQUEST) ;
msg.addReceiver (myAgent.parDnaAID) ;
msg.setConversationId ("Methylate");
msg.setContent ("DnaA promoter");
try {

myAgent .send (msg) ;
} catch (Exception e) {

e.printStackTrace () ;

}
stop () ;
}
} //endof FUNCTION: onTick

} //endof CLASS
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// File: BehDnaGui. java

// Description: After every x ms updates "time"
// and tells AgDNA to refresh GUI.

package bactmodel;

import jade.core.behaviours.TickerBehaviour;

/] ======

public class BehDnaGui extends TickerBehaviour {
AgDNA myAgent = null;

/] ——mm—m e
// FUNCTION: Constructor |

public BehDnaGui (AgDNA a, long tickPeriod) {
super (a, tickPeriod);
myAgent = a;

} //endof FUNCTION: Constructor

/] mmmmmmmmmm e
// FUNCTION: onTick |
/] —mmmmmm o
protected void onTick () {

myAgent .time++;
myAgent .display () ;

} //endof FUNCTION: onTick

} //endof CLASS
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// File: BehDnalInfoserver. java

// Description: Gives general information about DNA variables.

// Usage: query-ref :ConversationId:"general DNA info" "bactName"

// "parDnaName"

// "dnaAPromoterMethylated"

package bactmodel;

import jade.core.behaviours.CyclicBehaviour;
import jade.core.AID;

import jade.lang.acl.ACLMessage;

import jade.lang.acl.MessageTemplate;

/] ======
/) ======

public class BehDnalInfoserver extends CyclicBehaviour {

AgDNA myAgent = null;

MessageTemplate msgTemplBactName = null;
MessageTemplate msgTemplParDnaName = null;
MessageTemplate msgTemplDnaAPromMet = null;

/] e
// FUNCTION: Constructor |

public BehDnaInfoserver (AgDNA a) {
super (a) ;
myAgent = aj;
// Constructing templates for recognizing relevant messages.
MessageTemplate msgTl = MessageTemplate.MatchPerformative (
ACLMessage.QUERY_REF) ;
MessageTemplate.MatchConversationId (
"general DNA info");
MessageTemplate msgT3 = MessageTemplate.and (msgTl, msgT2);
MessageTemplate msgT4 MessageTemplate.MatchContent ("bactName") ;
MessageTemplate msgTh MessageTemplate.MatchContent ("parDnaName") ;
MessageTemplate msgT6 = MessageTemplate.MatchContent (
"dnaAPromoterMethylated") ;
msgTemplBactName = MessageTemplate.and (msgT3, msgT4);
msgTemplParDnaName = MessageTemplate.and (msgT3, msgT));
msgTemplDnaAPromMet = MessageTemplate.and (msgT3, msgTl6);

MessageTemplate msgT?2

// System.out.println ("\nBehDnaInfoserver Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

/] mmmmmmmmmm e
// FUNCTION: action |
/] mmmmmmmmmmm
public void action () {
boolean nothingfound = true;

ACLMessage msg = myAgent.receive (msgTemplBactName) ;
if (msg != null) ({
nothingfound = false;

ACLMessage reply = msg.createReply();
reply.setPerformative (ACLMessage.INFORM) ;
reply.setContent (myAgent .bactAID.getName()) ;
myAgent .send (reply) ;

msg = myAgent.receive (msgTemplParDnaName) ;
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if (msg != null) ({
nothingfound = false;

ACLMessage reply = msg.createReply();
reply.setPerformative (ACLMessage.INFORM) ;
String content = null;
if (null == myAgent.parDnaAID) {

content = "null";
} else

content = myAgent.parDnaAID.getName () ;

reply.setContent (content) ;
myAgent .send (reply) ;

msg = myAgent.receive (msgTemplDnaAPromMet) ;
if (msg != null) ({
nothingfound = false;

ACLMessage reply = msg.createReply();
reply.setPerformative (ACLMessage.INFORM) ;
reply.setContent (Boolean.toString (myAgent.dnaAPromoterMethylated)) ;
myAgent .send (reply) ;
}

if (nothingfound)
block();

} //endof FUNCTION: action

} //endof CLASS
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// File: BehDnalInitMethylator. java
// Description: Methylates initiator (OriC) at a certain moment.
// Also requests parent DNA to do so. Then terminates.

package bactmodel;

import jade.core.behaviours.TickerBehaviour;
import jade.lang.acl.ACLMessage;

/] ======
/] ======

public class BehDnalnitMethylator extends TickerBehaviour {
AgDNA myAgent = null;

/] —mmmmmm e
// FUNCTION: Constructor |

[/ mmmmm e
public BehDnalInitMethylator (AgDNA a, long tickPeriod) {

super (a, tickPeriod);

myAgent = aj;

// System.out.println("\nBehDnalInitMethylator Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

/] —mmmm
// FUNCTION: onTick |
/) —mmmmm e
protected void onTick () {
if (myAgent.pcentOfRepDone > 20) {
myAgent.initiatorMethylated = true;
// System.out.println("MethylBeh metylated initiator");

ACLMessage msg = new ACLMessage (ACLMessage.REQUEST) ;
msg.addReceiver (myAgent.parDnaAID) ;
msg.setConversationId ("Methylate");
msg.setContent ("Initiator");
try {

myAgent .send (msg) ;
} catch (Exception e) {

e.printStackTrace () ;

}
stop () ;
}
} //endof FUNCTION: onTick

} //endof CLASS
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// File: BehDnaMethylServer. java

// Description: Methylates DNA segments if requested.

// Usage: request :ConversationId:"Methylate" "DnaA promoter"
// "Initiator"

package bactmodel;

import jade.core.behaviours.CyclicBehaviour;
import jade.core.AID;

import jade.lang.acl.ACLMessage;

import jade.lang.acl.MessageTemplate;

/] ======
/] ======

public class BehDnaMethylServer extends CyclicBehaviour {

AgDNA myAgent = null;
MessageTemplate msgTempl = null;

/] mmmmmmmmmm e
// FUNCTION: Constructor |
A —
public BehDnaMethylServer (AgDNA a) {
super (a) ;
myAgent = a;
// Constructing a template for recognizing methylation requests.
MessageTemplate msgTl = MessageTemplate.MatchPerformative (
ACLMessage .REQUEST) ;
MessageTemplate msgT2 = MessageTemplate.MatchConversationId (
"Methylate");
msgTempl = MessageTemplate.and(msgTl, msgT2);

// System.out.println ("\nBehDnaMethylServer Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

/] mmmmmmmmmm e
// FUNCTION: action |
/] mmmmmmmmmm e
public void action () {

ACLMessage msg = myAgent.receive (msgTempl) ;
if (msg != null) ({

String content = msg.getContent();

if (content.equals ("DnaA promoter")) {

myAgent .dnaAPromoterMethylated = true;
// System.out.println ("MethylServer methylated promoter");

if (content.equals ("Initiator")) {
myAgent.initiatorMethylated = true;
// System.out.println ("MethylServer methylated initiator");
} else block();

} //endof FUNCTION: action

} //endof CLASS
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// File: BehDnaOwnerServer

// Description: Changes the owner information of DNA (owner = bacterium).
// Usage: request :ConversationId:"Set new owner"

// (this message should come from the new owner)

// request :ConversationId:"Kill"

package bactmodel;

import jade.core.behaviours.CyclicBehaviour;
import jade.core.AID;

import jade.lang.acl.ACLMessage;

import jade.lang.acl.MessageTemplate;

/] ======
/) ======

public class BehDnaOwnerServer extends CyclicBehaviour {

AgDNA myAgent = null;

MessageTemplate msgTemplSetNew = null;
MessageTemplate msgTemplKill = null;
MessageTemplate msgTemplSetAndKill = null;

/] e
// FUNCTION: Constructor |

public BehDnaOwnerServer (AgDNA a) {
super (a) ;

myAgent aj
MessageTemplate msgTl = MessageTemplate.MatchPerformative (

ACLMessage .REQUEST) ;
MessageTemplate msgT2 = MessageTemplate.MatchConversationId (

"Set new owner");
MessageTemplate msgT3 = MessageTemplate.MatchConversationId (
IlKillll) ,.
msgTemplSetNew = MessageTemplate.and(msgTl, msgT2);
msgTemplKill = MessageTemplate.and(msgTl, msgT3);
// System.out.println ("\nBehDnaOwnerServer Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

/] —mmmmm—
// FUNCTION: action |

public void action() {
boolean nothingfound = true;

ACLMessage msg = myAgent.receive (msgTemplSetNew) ;
if (msg != null) ({
nothingfound = false;
myAgent .bactAID = msg.getSender();
// System.out.println (myAgent.getAID () .getName ()

// + " set its owner to "

// + myAgent.bactAID.toString());
}
msg = myAgent.receive (msgTemplKill);

if (msg != null) ({
nothingfound = false;
myAgent .doDelete () ;

}

if (nothingfound)
block();



} //endof FUNCTION: action

} //endof CLASS
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// File: BehDnaRemDnaAServer. java

// Description: If asked, removes some amount of non—-init DnaA
// and sends it back to the bacterium.

// Usage: request :ConversationId:"RemoveNonInitDnaA" "integer"

package bactmodel;

import jade.core.behaviours.CyclicBehaviour;
import jade.core.AID;

import jade.lang.acl.ACLMessage;

import jade.lang.acl.MessageTemplate;

/] ======
/] ======

public class BehDnaRemDnaAServer extends CyclicBehaviour {

AgDNA myAgent = null;
MessageTemplate msgTemplRem = null;

/] mmmmmmmmmm e
// FUNCTION: Constructor |
A —
public BehDnaRemDnaAServer (AgDNA a) {

super (a) ;

myAgent = a;
// Constructing a template for recognizing incoming request.
MessageTemplate msgTl = MessageTemplate.MatchPerformative (

ACLMessage .REQUEST)

MessageTemplate msgT2 = MessageTemplate.MatchConversationId (

"RemoveNonInitDnaA") ;

msgTemplRem = MessageTemplate.and (msgTl,msgT2);

// System.out.println ("\nBehDnaRemDnaAServer Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

/] e
// FUNCTION: action |

public void action() {

// How many DnaA's to remove
int howMany = 0;

// Summing up removal requests
ACLMessage msg = null;

while (null != (msg = myAgent.receive (msgTemplRem))) {
String content = msg.getContent();
try {
int i = Integer.parselnt (content);

howMany += 1i;
} catch (NumberFormatException e) ({
e.printStackTrace () ;

}

// Removing DnaA and sending back to bacterium
myAgent.filledDnaABxsNonInit —-= howMany;

ACLMessage msgSendDnaA = new ACLMessage (ACLMessage.REQUEST) ;
msgSendDnaA.addReceiver (myAgent .bactAID) ;
msgSendDnaA.setConversationId ("Store DnaA");
msgSendDnaA.setContent (Integer.toString (howMany)) ;

14
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try {
myAgent .send (msgSendDnaA) ;
} catch (Exception e) {
e.printStackTrace () ;

}
block () ;
} //endof FUNCTION: action

} //endof CLASS

110



// File: BehDnaReplicator. java
// Description: Performs replication of DNA
// (currently only increases the value of pcentOfRepDone) .

package bactmodel;

import jade.core.behaviours.TickerBehaviour;
import jade.lang.acl.ACLMessage;

import java.lang.Math;

/] ======

public class BehDnaReplicator extends TickerBehaviour {
AgDNA myAgent = null;

/) e
// FUNCTION: Constructor |
/] mmmmm e
public BehDnaReplicator (AgDNA a, long tickPeriod) {
super (a, tickPeriod);
myAgent = aj;
// System.out.println ("\nBehDnaReplicator Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

/] mmmmmm e
// FUNCTION: onTick |
/] —mmmmm e
protected void onTick () {

float prevPcentOfRepDone = myAgent.pcentOfRepDone;

myAgent .pcentOfRepDone += myAgent.speedOfRep;
if (100 < myAgent.pcentOfRepDone)
myAgent .pcentOfRepDone = 100;
// System.out.println (myAgent.getLocalName() + " pcent: "
// + myAgent.pcentOfRepDone) ;

// Tells parent to free those DnaA boxes which were just under

// replication (I guess the replicator pushes DnaA away from there?).
int i = Math.round(myAgent.pcentOfRepDone - prevPcentOfRepDone) ;
String howMany = Integer.toString(i);

ACLMessage msg = new ACLMessage (ACLMessage.REQUEST) ;
msg.addReceiver (myAgent.parDnaAlID) ;
msg.setConversationId ("RemoveNonInitDnaA") ;
msg.setContent (howMany) ;
try {

myAgent .send (msqg) ;
} catch (Exception e) {

e.printStackTrace();

}

// Linear dependence here. In reality not so.
myAgent.curTotalDnaABxsNonInit

= (int) (myAgent.pcentOfRepDone/100 * myAgent.maxDnaABxsNonInit);
// System.out.println (myAgent.getLocalName ()
// + " noninit: "
// + myAgent.curTotalDnaABxsNonInit) ;
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// When finished, notify bacterium and stop replication behaviour.
if (100 == myAgent.pcentOfRepDone) {

msg = new ACLMessage (ACLMessage.INFORM) ;

msg.addReceiver (myAgent.bactAID) ;

msg.setContent ("DNA replication completed");

try {

myAgent .send (msg) ;
} catch (Exception e) {

// System.out.println ("\nERROR: Sending threw an exception.");

}
stop () ;
}
} //endof FUNCTION: onTick

} //endof CLASS
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// File: GuiDNA. java
// Description: AgDNA's graphical user interface.

package bactmodel;

import java.awt.*;
import java.awt.event.*;
import javax.swing.*;

import java.util.*;
import java.io.*;

import jade.core.*;

import java.awt.Color;

import aw.gui.chart.Chart2D;
import aw.gui.chart.ITrace2D;
import aw.gui.chart.Trace2DLtd;
import aw.util.Range;

/] ======
/] ======

public class GuiDNA extends JFrame {
AgDNA myAgent = null;

// Labels for displaying the numerical value of the variable
private JLabel pcentOfRepDoneText;

private JLabel curTotalDnaABxsNonInitText;

private JLabel filledDnaABxsNonInitText;

private JLabel filledDnaABxsInitText;

private JLabel initiatorMethylatedText;

private JLabel dnaAPromoterMethylatedText;

private int Guiwidth = 500;
private int GuiHeight = 600;

//Charts and traces
int numOfPoints = 200;

Chart2D pcentOfRepDoneChart = new Chart2D();
ITrace2D pcentOfRepDoneTrace = new Trace2DLtd (numOfPoints);

Chart2D curTotalDnaABxsNonInitChart = new Chart2D();
ITrace2D curTotalDnaABxsNonInitTrace = new Trace2DLtd (numOfPoints);

Chart2D filledDnaABxsNonInitChart = new Chart2D();
ITrace2D filledDnaABxsNonInitTrace = new Trace2DLtd (numOfPoints);

Chart2D filledDnaABxsInitChart = new Chart2D();
ITrace2D filledDnaABxsInitTrace = new Trace2DLtd (numOfPoints) ;

Chart2D initiatorMethylatedChart = new Chart2D();
ITrace2D initiatorMethylatedTrace = new Trace2DLtd (numOfPoints);

Chart2D dnaAPromoterMethylatedChart = new Chart2D();
ITrace2D dnaAPromoterMethylatedTrace = new Trace2DLtd (numOfPoints) ;



/] e
// FUNCTION: Constructor |
/] —mmmmmm e
public GuiDNA (AgDNA a) {

myAgent = a;
setTitle ("GUI of " + myAgent.getLocalName ());

pcentOfRepDoneChart .addTrace (pcentOfRepDoneTrace) ;
curTotalDnaABxsNonInitChart.addTrace (curTotalDnaABxsNonInitTrace) ;
filledDnaABxsNonInitChart.addTrace (filledDnaABxsNonInitTrace) ;
filledDnaABxsInitChart.addTrace (filledDnaABxsInitTrace);
initiatorMethylatedChart.addTrace (initiatorMethylatedTrace);
dnaAPromoterMethylatedChart.addTrace (dnaAPromoterMethylatedTrace) ;

/)= == - -
// Setting up the GUI layout

/)= === -

JPanel mainPanel = new JPanel ();

mainPanel.setLayout (new BoxLayout (mainPanel, BoxLayout.Y_AXIS));

// panelPcentOfRepDone
JPanel panelPcentOfRepDone = new JPanel () ;
panelPcentOfRepDone.setLayout (

new BoxLayout (panelPcentOfRepDone, BoxLayout.X_ AXIS));
JLabel pcentOfRepDonelabel = new JLabel (" :pcentOfRepDone ")
pcentOfRepDoneText = new JLabel ("x");
panelPcentOfRepDone.add (pcentOfRepDoneChart) ;
panelPcentOfRepDone.add (pcentOfRepDoneText) ;
panelPcentOfRepDone.add (pcentOfRepDonelabel) ;
mainPanel.add (panelPcentOfRepDone) ;

// panelCurTotalDnaABxsNonInit
JPanel panelCurTotalDnaABxsNonInit = new JPanel ();
panelCurTotalDnaABxsNonInit.setLayout (

new BoxLayout (panelCurTotalDnaABxsNonInit, BoxLayout.X_ AXIS));
JLabel curTotalDnaABxsNonInitLabel =

new JLabel (" :curTotalDnaABxsNonInit");

curTotalDnaABxsNonInitText = new JLabel ("x");
panelCurTotalDnaABxsNonInit.add (curTotalDnaABxsNonInitChart) ;
panelCurTotalDnaABxsNonInit.add (curTotalDnaABxsNonInitText) ;
panelCurTotalDnaABxsNonInit.add (curTotalDnaABxsNonInitLabel) ;
mainPanel.add (panelCurTotalDnaABxsNonInit) ;

// panelFilledDnaABxsNonInit
JPanel panelFilledDnaABxsNonInit = new JPanel ();
panelFilledDnaABxsNonInit.setLayout (

new BoxLayout (panelFilledDnaABxsNonInit, BoxLayout.X_AXIS));
JLabel filledDnaABxsNonInitLabel =

new JLabel (" :filledDnaABxsNonInit__ ");

filledDnaABxsNonInitText = new JLabel ("x");
panelFilledDnaABxsNonInit.add (filledDnaABxsNonInitChart) ;
panelFilledDnaABxsNonInit.add (filledDnaABxsNonInitText) ;
panelFilledDnaABxsNonInit.add (filledDnaABxsNonInitLabel) ;
mainPanel.add (panelFilledDnaABxsNonInit) ;

// panelFilledDnaABxsInit
JPanel panelFilledDnaABxsInit = new JPanel () ;
panelFilledDnaABxsInit.setLayout (

new BoxLayout (panelFilledDnaABxsInit, BoxLayout.X AXIS));
JLabel filledDnaABxsInitLabel = new JLabel (" :filledDnaABxsInit ")
filledDnaABxsInitText = new JLabel ("x");
panelFilledDnaABxsInit.add(filledDnaABxsInitChart);
panelFilledDnaABxsInit.add (filledDnaABxsInitText) ;
panelFilledDnaABxsInit.add(filledDnaABxsInitLabel) ;
mainPanel.add (panelFilledDnaABxsInit);
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// panellInitiatorMethylated
JPanel panelInitiatorMethylated = new JPanel ();
panelInitiatorMethylated.setLayout (

new BoxLayout (panelInitiatorMethylated, BoxLayout.X AXIS));
JLabel initiatorMethylatedLabel =

new JLabel (" :initiatorMethylated ");

initiatorMethylatedText = new JLabel ("x");
panelInitiatorMethylated.add (initiatorMethylatedChart);
panelInitiatorMethylated.add (initiatorMethylatedText) ;
panelInitiatorMethylated.add (initiatorMethylatedLabel) ;
mainPanel.add (panelInitiatorMethylated);

// panelDnaAPromoterMethylated
JPanel panelDnaAPromoterMethylated = new JPanel () ;
panelDnaAPromoterMethylated.setLayout (

new BoxLayout (panelDnaAPromoterMethylated, BoxLayout.X_ AXIS));
JLabel dnaAPromoterMethylatedLabel =

new JLabel (" :dnaAPromMethylated__ ");

dnaAPromoterMethylatedText = new JLabel ("x");
panelDnaAPromoterMethylated.add (dnaAPromoterMethylatedChart) ;
panelDnaAPromoterMethylated.add (dnaAPromoterMethylatedText) ;
panelDnaAPromoterMethylated.add (dnaAPromoterMethylatedLabel) ;
mainPanel.add (panelDnaAPromoterMethylated) ;

// Add all this to the ContentPane and show
getContentPane () .add (mainPanel, BorderLayout.CENTER) ;
showCorrect () ;

} //endof FUNCTION: Constructor

/] e
// FUNCTION: displayPcentOfRepDone
[/ mmmmmm e
void displayPcentOfRepDone (int x, int pcentOfRepDone) {
pcentOfRepDoneTrace.addPoint (x, pcentOfRepDone) ;
pcentOfRepDoneText.setText (Integer.toString (pcentOfRepDone)) ;
} //endof FUNCTION: displayPcentOfRepDone

/] e
// FUNCTION: displayCurTotalDnaABxsNonInit |

void displayCurTotalDnaABxsNonInit (int x, int curTotalDnaABxsNonInit) {
curTotalDnaABxsNonInitTrace.addPoint (x, curTotalDnaABxsNonInit);
curTotalDnaABxsNonInitText.setText (
Integer.toString (curTotalDnaABxsNonInit));
} //endof FUNCTION: displayCurTotalDnaABxsNonInit

J )
// FUNCTION: displayFilledDnaABxsNonInit
/]
void displayFilledDnaABxsNonInit (int x, int filledDnaABxsNonInit) {
filledDnaABxsNonInitTrace.addPoint (x, filledDnaABxsNonInit) ;
filledDnaABxsNonInitText.setText (
Integer.toString(filledDnaABxsNonInit));
} //endof FUNCTION: displayFilledDnaABxsNonInit

[/

// FUNCTION: displayFilledDnaABxsInit |

[/ e

void displayFilledDnaABxsInit (int x, int filledDnaABxsInit) {
filledDnaABxsInitTrace.addPoint (x, filledDnaABxsInit) ;
filledDnaABxsInitText.setText (Integer.toString(filledDnaABxsInit));

} //endof FUNCTION: displayFilledDnaABxsInit
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}

/]

// FUNCTION: displayInitiatorMethylated |

/]

void displayInitiatorMethylated(int x, int initiatorMethylated) {
initiatorMethylatedTrace.addPoint (x, initiatorMethylated);
initiatorMethylatedText.setText (Integer.toString(initiatorMethylated))

} //endof FUNCTION: displayInitiatorMethylated

/e

// FUNCTION: displayDnaAPromoterMethylated |

/)

void displayDnaAPromoterMethylated (int x, int dnaAPromoterMethylated) {
dnaAPromoterMethylatedTrace.addPoint (x, dnaAPromoterMethylated);
dnaAPromoterMethylatedText.setText (

Integer.toString(dnaAPromoterMethylated))
} //endof FUNCTION: displayDnaAPromoterMethylated

R
// FUNCTION: showCorrect |
[/ mmmmm e
// Arranges and displays GUI window.
void showCorrect () {
pack () ;
Dimension screenSize = Toolkit.getDefaultToolkit ().getScreenSize /() ;
int x = 0;
int y = 0;
y = (myAgent.guiPosition / 2) * 50;
if(0 !'= (myAgent.guiPosition % 2)) {
X = gcreenSize.width - GuiWidth;

setBounds (x, y, GuiWidth, GuiHeight) ;
show () ;
} //endof FUNCTION: showCorrect

//endof CLASS

14
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General
(2 faili)

117



// File: BehAddServiceToDF. java
// Description: Publishes a service in Directory Facilitator

package bactmodel;

import jade.core.Agent;
import jade.core.behaviours.OneShotBehaviour;

// For using Directory Facilitator

import jade.core.AID;

import jade.domain.DFService;

import jade.domain.FIPAException;

import jade.domain.FIPAAgentManagement .DFAgentDescription;
import jade.domain.FIPAAgentManagement.ServiceDescription;

/] ======

public class BehAddServiceToDFE extends OneShotBehaviour {

private String srvType;
private String srvName;

/] e
// FUNCTION: Constructor |

public BehAddServiceToDF (Agent a,

String serviceType, String serviceName)
super (a) ;
srvIype = serviceType;
srvName = serviceName;

// System.out.println ("\nBehAddServiceToDF Constructed");
} //endof FUNCTION: Constructor

/] e
// FUNCTION: action |
/] —mmmmmm e
public void action() {

DFAgentDescription dfd = new DFAgentDescription();
dfd.setName (myAgent.getAID() ) ;

ServiceDescription sd = new ServiceDescription();
sd.setType (srvType);
sd.setName (srvName) ;

dfd.addServices (sd) ;
try {
DFService.register (myAgent, dfd);
} catch (FIPAException fe) {
fe.printStackTrace () ;

}

// System.out.println("\nService "
// + sd.getType() + " " + sd.getName ()
// + " registered in DF");

} //endof FUNCTION: Action

} //endof CLASS
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// File: ServiceFinder. java

// Description: Tries to find (from Directory Facilitator) the agents,

// who offer given service. Stores found agents' AIDs.

// NB! Does NOT update it's info, when something changes in DF.

package bactmodel;

import jade.core.AID;

import jade.core.Agent;

import jade.domain.DFService;

import jade.domain.FIPAException;

import jade.domain.FIPAAgentManagement.DFAgentDescription;
import jade.domain.FIPAAgentManagement.ServiceDescription;

/] ======
/] ======

public class hServiceFinder ({
AID[] agentsWithService = null;

/] mmmmmmmmmmm e

// FUNCTION: Constructor |

A

public hServiceFinder (Agent myAgent, String srvIype, String srvName) {
DFAgentDescription adTemplate = new DFAgentDescription();
ServiceDescription sdForTemplate = new ServiceDescription();
sdForTemplate.setType (srvType) ;
sdForTemplate.setName (srvName) ;
adTemplate.addServices (sdForTemplate) ;

try {
DFAgentDescription[] foundAgentsDescriptors
= DFService.search (myAgent, adTemplate);
agentsWithService = new AID[foundAgentsDescriptors.length];
for(int i = 0; 1 < agentsWithService.length; ++1i) {
agentsWithService[i] = foundAgentsDescriptors[i].getName () ;
}
} catch (FIPAException fe) {
fe.printStackTrace () ;

}
} //endof FUNCTION: Constructor

} //endof CLASS
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