
tasa_crecimiento <- 0.02 # R_lag

fase_lag <- 4 # T_lag

tasa_max <- 1.2 # R_max

constante_crec <- 0.3 # k

tiempo_exp <- 12 # T_exp

tasa_deca <- 0.05 # alpha



modelo_fermentacion <- function(t) {

if (t >= 0 & t < fase_lag) {

return(tasa_crecimiento * t^2)

} else if (t >= fase_lag & t < tiempo_exp) {

return(tasa_crecimiento * fase_lag^2 + tasa_max * (1 - exp(-constante_crec * (t -
fase_lag))))

} else if (t >= tiempo_exp) {

return(f_exp * exp(-tasa_deca * (t - tiempo_exp)))

} else {

return(0)

}

}



tiempo <- seq(-1, 20, length.out = 201)

biomasa <- sapply(tiempo, modelo_fermentacion)

plot(

tiempo, biomasa, type = "l", col = "green", lwd = 2,

xlab = "Tiempo (h)", ylab = "Concentración de Biomasa (g/L)",

main = "Crecimiento de Microorganismos durante Fermentación"

)

abline(v = c(fase_lag, tiempo_exp), col = "red", lty = 2)

text(0, max(biomasa) * 0.9, "Fase de Latencia", col = "red", pos = 4)

text(fase_lag, max(biomasa) * 0.9, "Fase Exponencial", col = "red", pos = 4)

text(tiempo_exp, max(biomasa) * 0.9, "Fase Estacionaria", col = "red", pos = 4)



derivada_analitica <- function(t) {

return(tasa_max * constante_crec * exp(-constante_crec * (t - fase_lag)))

}

coeficientes_indeterminados <- function(s_points, x_0, orden_diff) {

abs_diff <- abs(s_points - x_0)

filtered_diff <- abs_diff[abs_diff != 0]

if (length(filtered_diff) == 0) {

stop()

}

h <- min(filtered_diff)

n_points <- length(s_points)

if (orden_diff >= n_points) {

stop(paste(

"El orden de la derivada (",

orden_diff,

") debe ser menor que el número de puntos (", n_points, ")."

))

}



thetas <- (s_points - x_0) / h

vandermonde_matrix <- matrix(0, nrow = n_points, ncol = n_points)

for (i in 1:n_points) {

for (j in 1:n_points) {

vandermonde_matrix[i, j] <- thetas[j]^(i - 1)

}

}

diff_equal <- numeric(length = n_points)

diff_equal[orden_diff + 1] <- factorial(orden_diff)

coff_indet_diff <- solve(vandermonde_matrix, diff_equal * (1 / h^orden_diff))

return(coff_indet_diff)

}

puntos_soporte <- seq(fase_lag, tiempo_exp, length.out = 5)

val_derivada_10 <- derivada_analitica(10)

cat("Derivada analítica en t = 10:", val_derivada_10, "\n")

valores_soporte <- sapply(puntos_soporte, modelo_fermentacion)

coeficientes <- coeficientes_indeterminados(puntos_soporte, 10, 1)

derivada_estimada <- sum(coeficientes * valores_soporte)

cat("Derivada estimada en t = 10:", derivada_estimada, "\n")


