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We have seen that computer programming is an art,
because it applies accumulated knowledge to the world,

because it requires skill and ingenuity, and especially
because it produces objects of beauty.

— Donald E. Knuth 1
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R E S U M E N

En este trabajo se presenta un nuevo algoritmo genético para la búsque-
da de mínimos globales en cúmulos atómicos y moleculares basado en
un nuevo método de cruza llamado fragment-cut-splice, el cual conecta
los fragmentos moleculares haciendo uso de descriptores topológicos.
También analizaremos varios factores que influyen en la evolución
de la búsqueda usando el algoritmo, no sólo en la eficiencia para
encontrar el mínimo global, sino también como mejora la diversidad
durante la búsqueda en comparación a las tres estrategias de cruza
más comunes en la literatura. Todas las posibles opciones del algorit-
mo genético, así como otras estrategias evolutivas, se implementaron
en un sólo paquete computacional llamado Kaxan (búsqueda en maya),
que permite realizar la búsqueda de un mínimo global, así como el
posterior análisis de los resultados.

Además en este trabajo se analizan los resultados obtenidos con
Kaxan para algunos sistemas moleculares interesantes. El primero de
estos es el C

6
Li

6
, un cúmulo que muestra una estructura fluxional que

se compone de tres dimeros de C2–
2

puenteados por seis átomos de
litio.

El siguiente par de sistemas estudiado son el cúmulo de B2–
18

y
el B–

19
, una pareja que pertenece al grupo de moléculas llamadas

“motores Wankel”, debido a que exhibe un movimiento similar al
motor del mismo nombre. Además se estudia la estabilidad energética
del dianión y su estabilidad al adicionar un átomo de litio. En el
segundo se estudia el efecto de sustituir un átomo de boro por uno de
carbono sobre las propiedades dinámicas.

Finalmente se presentan los resultados de la búsqueda de la geome-
tría de más baja energía para el cúmulo del conjunto de átomos del
segundo periodo de la tabla periódica (a excepción del neón), llamado
periodano.
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O cómo supieron cuál es la virtud de los átomos
y qué podían [hacer] al cambiarse de orden,

si la misma naturaleza no les dio el modelo a crear?

Pues de muchos modos, muchos átomos,
revueltos desde un tiempo infinito por golpes

y movidos por sus propios pesos, se unieron llegando a
ensamblarse de todas las maneras y a intentar todo

lo que podían crear unidos entre sí,
así que no es de admirar que en aquel orden

cayeron y transitaron también aquel curso
por el que ahora es llevado este universo cambiante...

— Tito Lucrecio, "De Rerum Natura, liber Quintus" 3

I N T R O D U C C I Ó N

En cúmulos y moléculas el problema de determinar las posiciones
relativas de los átomos es un problema NP-complejo.4 Los métodos
computacionales de optimización de distancias y ángulos de enlace
ofrecen solo la versión local de esta búsqueda, esto es, el usuario
ingresa una disposición espacial (y con suerte cercana a un mínimo)
de los átomos y el programa las optimiza empleando técnicas basadas
en el descenso del gradiente, garantizando la localización del punto
estacionario más cercano a la estructura de partida.
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Figura 1: (1-1) Superficie de Energía Potencial (PES) de la molécula de H
2

a
varios niveles de teoría. (1-2) PES reducida de H

2
O–HO

2
a nivel

B3LYP/aug-cc-pVDZ5

La superficie de energía potencial crece en complejidad conforme el
número de átomos aumenta. Por ejemplo, en el caso de una molécula
de dos átomos (figura 1-1), la Superficie de Energía Potencial (PES,
por sus siglas en inglés) es una curva en dos dimensiones, es decir,
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la energía es una función de la distancia. Pero para el caso de una
molécula de seis átomos, como en el complejo H

2
O−HO

2
, la curva

se convierte en una hipersuperficie de 12 dimensiones que posee un
mínimo global y varios mínimos locales5 (figura 1-2). Para atacar este
tipo de problema desarrollamos un código al que llamamos Kaxan,
un programa que lleva a cabo la optimización global de estructuras
moleculares. Hasta la fecha hemos implementado en Kaxan cuatro
tipos de metaheurísticas, una basada en una variante del Algoritmo
Genético (AG), otra en el Recocido Simulado (RS), una más con base
en la Optimización con Enjambre de Partículas (PSO, por sus siglas en
inglés) y otra con los fundamentos de Evolución Diferencial (ED).

En esta tesis se divide en dos partes, la primera describe únicamente
el AG implementado en Kaxan, sus operadores, así como la influencia
de los parámetros durante la búsqueda en cúmulos. También se pre-
senta una nueva estrategia de cruza y el impacto que tiene esta nueva
propuesta sobre el problema de optimización. El AG usado, así como
la eficiencia y mejora sobre el algoritmo original se exponen en dos
capítulos, en donde se resume el estado del arte en la búsqueda de
mínimos globales en Química utilizando AGs y se discuten las mejoras
sugeridas por otros autores. La segunda parte resume los resultados
del uso de Kaxan en la exploración de la PES del cúmulo C

6
Li

6
, del cual

se había propuesto una estructura simétrica en forma de estrella como
la más estable. Además de encontrar que la estructura de mínima ener-
gía no es simétrica, hallamos que ésta posee propiedades fluxionales
interesantes, tal que los átomos de litio que puentean las unidades
C2–

2
se mueven libremente. En el capítulo 4 se describe la exploración

sistemática de la superficie de energía potencial aplicada esta vez a los
cúmulos B2–

18
y CB–

18
. B2–

18
es el primer cúmulo no plano fluxional que se

describe en la literatura. También se discuten los efectos provocados
al sustituir un átomo de boro por uno de carbono en el B–

19
.

Finalmente en el capítulo 5 se estudia el periodano pesado, un cú-
mulo que no tiene referente experimental. En este ejercicio puramente
teórico se estudia los patrones estructurales y el enlace químico en
una molécula formada por todos los elementos del segundo periodo
de la Tabla Periódica, excepto el neón.
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1
M E TA H E U R Í S T I C A S PA R A B Ú S Q U E D A S D E
M Í N I M O S G L O B A L E S E N Q U Í M I C A

Al considerar la energía como función únicamente de las coordenadas
de los núcleos, surge el problema de encontrar el mejor arreglo nuclear
en el espacio tridimensional que represente la menor energía (mínimo
global), o en otras palabras,

mı́n
x∈Rn

f(x) (1)

donde f(x) : Rn → R es una función continua que depende de 3N-
6 dimensiones, donde N es el número de átomos y x representa el
conjunto de coordenadas Cartesianas.

En la literatura se ha reportado una amplia gama de minimizadores
locales de f, por ejemplo, el método de Newton,6 el método de cuasi–
Newton,6,7 el método de región de confianza,8 el método simplex,8

cuadrados latinos,8 entre otros. Sin embargo, estos algoritmos hacen
uso de la información local y, por definición, caen en la cuenca más
cercana al punto de inicio y no pueden escaparse de ese mínimo, no
importa si es o no el más profundo de todo el espacio de búsqueda.
Salir de él implica superar la barrera que lo separa de otras cuencas
de f.

For every problem,
there is one solution
which is simple,
neat, and wrong.
–H. L. Mencken

Los métodos de búsqueda aleatoria son técnicas aceptables para
abordar estos problemas de barrera, a costa de efectuar una inmensa
cantidad de ensayos de prueba para asegurar que el resultado es el
mejor. En cambio, las metaheurísticas que simulan el comportamiento
de sistemas naturales son capaces de escapar de una cuenca en un
menor número de pasos, orientando la búsqueda en cada momento
dependiendo del comportamiento de f. Aunque éstas tampoco garan-
tizan la obtención del mínimo global, se han aplicado con éxito en
problemas de optimización combinatoria, usando siempre una lógica
similar: el punto de partida es una solución (o conjunto de soluciones)
que típicamente no es óptima, de la cual se obtienen otras similares
para elegir una o varias con las que se reinicia el proceso, el cual se
detiene cuando se cumple alguna condición establecida.

Las metaheurísticas más conocidas son los algoritmos genéticos, el
recocido simulado, los de enjambre (particle swarm optimization y ant
bee colony), entre otros. Aunque no es posible saber si las soluciones
que ofrecen estos métodos son óptimas y, en general, no es posible
conocer la proximidad de las soluciones al mínimo global, permiten
estudiar problemas de gran complejidad de una manera sencilla y
obtener soluciones en tiempos razonables.

3



4 metaheurísticas para mínimos en química

1.1 algoritmo genético

El AG es un método de búsqueda con una heurística adaptativa no
determinista diseñado para simular el proceso de evolución de las
especies, usando la selección natural descrita por Darwin.9,10 El AG

And yet, in each
human coupling, a
thousand million
sperm vie for
a single egg.
Multiply those odds
by countless
generations,
against the odds
of your ancestors
being alive...
only you, that
emerged. To distill
so specific a form
from that chaos
of improbability,
like turning air
to gold. . . that
is the crowning
unlikelihood. The
thermo-dynamic
miracle.
–Dr. Manhattan in
The Watchmen

propuesto originalmente por Holland,11 en 1975, presenta una ana-
logía a la estructura genética y comportamiento de los cromosomas
dentro de una población de individuos y emplea los siguientes tres
operadores:

• Selección. Supervivencia del más apto.

• Cruza. Forma en como se aparean los individuos.

• Mutación. Modificaciones aleatorias debidas a la interacción con
el ambiente.

Para hallar la solución de funciones de una a varias variables, Holland
construyó una estructura de datos empleando un esquema de codifica-
ción binario al que llamó cromosoma. Una sucesión de éstos componen
a un individuo. La población inicial se generó a partir de individuos
que poseen cromosomas concebidos aleatoriamente. Luego de apli-
car repetidamente un operador de cruza y otro de mutación a estos
cromosomas, se generan nuevos individuos que, según una función
de aptitud, van reemplazando a algunos miembros de la población.
La cruza combina partes de esos cromosomas y la mutación simula
el proceso de como se introducen las perturbaciones aleatorias a los
individuos provenientes del ambiente. Estas operaciones requieren de
una selección de parejas de individuos con un sesgo hacia los más
aptos. La supervivencia del más apto hace que, eventualmente, la
población se mueva hacia la mejor solución.

La propuesta original de Holland se ha aplicado a muchos do-
minios de búsqueda como el diseño automatizado,12 el diseño de
sistemas anti-terrorismo,13 el procesamiento de imágenes14 schedu-
ling,15 routing,15 la predicción de series de tiempo,16 el entrenamiento
de redes neuronales,17 las estrategias de inversión,18 criptografía y se-
guridad,19,20 la teoría de juegos e inteligencia artificial en juegos,21,22 el
alineamiento de múltiples secuencias en bioinformática,23 entre otros.
En particular, en Química se ha empleado en varios campos como:
cinética de procesos químicos,24–29 mecanismos de reacción,30–32 Qui-
miometría,33 similitud molecular,34–41 análisis conformacional,42–44

relaciones cuantitativas estructura actividad43,45–48 y funciones de ener-
gía potencial,49 en el estudio de las proteínas se ha enfocado el AG en
el estudio del espacio conformacional,50–53 predicción estructural,54–57

plegamiento,58–61 docking,62–66 análisis de resultados de resonancia
magnética nuclear67 y de rayos X.68,69

En particular, el AG se ha empleado con éxito en la exploración de
las superficies de energía potencial de cúmulos atómicos y moleculares.
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Uno de los primeros estudios reportados es el de Judtson et al.,70 quie-
nes tomaron como cromosomas a un grupo de ángulos diedros para
explorar el espacio conformacional de 72 moléculas tomadas de Cam-
bridge Structural Database. Más tarde, Xiao y Williams71,72 desarrollaron
el programa game para optimizar pequeños cúmulos moleculares de
benceno y naftaleno teniendo como cromosomas la orientación relativa
entre las moléculas. Poco después, Hartke73 mostró que para la bús-
queda de cúmulos moleculares, el AG es más efectivo que RS. Smith74

estudió la posibilidad de encontrar arreglos binarios de átomos en
un cristal. Para este problema utilizó igual cantidad de átomos de los
tipos A y B en las celdas de un cristal usando cromosomas del tipo
AABAABABBAABAAA. Para cada uno de estos arreglos empleó una regla
fija para distribuir los átomos en el espacio y calculó la energía del
sistema con un potencial interatómico tipo Morse. Tres años después,
Mestres y Scuseria75 combinaron un potencial tight binding y el AG

para localizar el mínimo global de pequeños cúmulos de carbono y
para ello mezclaron cromosomas construidos a partir de la matriz de
adyacencia. En 1995, Deaven y Ho76 optimizaron cúmulos de carbono
de hasta 60 átomos empleando un potencial tight binding y un AG, mos-
trando que es posible obtener la estructura icosaédrica del fullereno a
partir de posiciones aleatorias. Una de las aportaciones de este trabajo
es el uso de los operadores de cruza y mutación. El primero de ellos
corta aleatoria e independientemente un par individuos, seleccionados
no por una función de aptitud sino por la función de distribución de
Boltzmann. De cada pareja elige también aleatoriamente una de las
mitades y las une para generar una nueva estructura (plane-cut-splice).

He [Taniyama]
was gifted with the
special capability
of making many
mistakes, mostly in
the right direction.
I envied him for
this and tried to
imitate him, but
found it quite
difficult to make
good mistakes.
–Goro Shimura
(Nova program
on Fermat’s Last
Theorem)

En el caso de la mutación, esta operación sólo se aplica a una fracción
de la población. Los nuevos individuos generados por los operadores
de cruza y mutación se optimizan utilizando un método basado en gra-
diente conjugado. Años más tarde, Gregurick y Hartke77 propusieron
un AG híbrido determinístico/estocástico (ds-ga), combinando el AG

clásico con optimizaciones locales de cada individuo y lo usaron con
éxito en cúmulos de B y Ar, obteniendo una considerable reducción en
el número de generaciones necesarias para completar la búsqueda. En
el mismo año, Niesse y Mayne78 emplearon el ds-ga, pero cambiando
las coordenadas internas por Cartesianas. Esto mejoró los tiempos en
las optimizaciones locales para cúmulos de Ar de hasta 29 átomos.

En el 2003, Johnston79 combinó el AG, el operador de cruza de
Daven y Ho y las optimizaciones locales en aleaciones de metales
de transición. Fue el primero en proponer que el AG combinado con
“un alto nivel de sofisticación computacional” (ab initio) sería ideal
para el estudio de cúmulos atómicos. Un año después, Alexandrova y
Boldyrev80,81 implementaron el Algoritmo Genético de Gradiente Em-
bebido (GEGA, por sus siglas en inglés), que combina los métodos de
estructura electrónica y el AG. GEGA emplea una combinación similar
a la de Johnston, pero además de las optimizaciones locales ejecuta el
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análisis de frecuencias para asegurar que la población solo contenga
mínimos locales. En el caso de encontrar frecuencias imaginarias se
llevan a cabo algunos pasos de optimización extra, siguiendo el primer
modo normal. Esta metodología tiene la ventaja de generar buenos in-
dividuos pero a un costo computacional alto. GEGA ha sido usado para
optimizar diversos cúmulos atómicos80–91,91–97 y moleculares.98–103

En el 2014, Kanters y Kelling104 presentan cluster, un programa
para la búsqueda del mínimo global en cúmulos, el cual hace uso de
un AG con un método de cruza similar al de Deaven y Ho, incluyendo
un paso de rotación para completar la estequiometría (plane-rot-splice),
realizando todas las cruzas posibles de fragmentos moleculares con-
tenidos en una base de datos que luego optimiza con funcionales de
la densidad. Para estos autores, la cruza y el desplazamiento propio
de los átomos durante el proceso que involucra seguir el gradien-
te provocan cierta aleatoridad sugiriendo eliminar el operador de
mutación.

1.2 algoritmo genético en kaxan

Kaxan se construyó usando el paradigma de la programación orientada
a objetos y cuenta con varias rutinas tanto en fortran 90-03 como
en C++. Además de las diferentes rutinas para búsquedas estocásticas

La creación intelec-
tual es el más mis-
terioso y solitario de
los oficios humanos.
– Gabriel García
Márquez

en cúmulos y moléculas, el programa usa un algoritmo de similitud
molecular (apéndice A), que le permite realizar una búsqueda eficiente.
Durante el trabajo de exploración de la PES, es común llevar a cabo
procedimientos rutinarios que ya se han implementado en Kaxan,
como lo son la reoptimización de un listado de cúmulos, el cálculo
de energía, la búsqueda del mínimo desde estados de transición, y el
listado de las estructuras dependiendo de su energía.

El AG, en Kaxan, se encuentra dividido en tres bloques: población
aleatoria, operadores genéticos y generación, en la Figura 2 se muestra
un diagrama de este algoritmo.

1.2.1 Población Aleatoria

El algoritmo inicia con ciertos parámetros impuestos por el usuario.
Entre los más importantes están: la estequiometría, el tamaño de la
población, el número de generaciones, el programa de estructura
electrónica y el nivel de teoría. Una vez recibidos estos parámetros,
el programa genera una población aleatoria de individuos (cúmulos
o moléculas con la estequiometría proporcionada por el usuario) de
dos tipos: individuos planos y 3D. Las posiciones de los átomos se
obtienen usando números pseudo aleatorios.105–108 Estas estructuras,
antes de ser aceptadas, deben cumplir dos condiciones: la distancia
entre los átomos no debe ser inferior a la suma de sus radios de
covalencia y no deben existir átomos o fragmentos aislados. Con esto,
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Pop. Aleatoria

Op. Genéticos

Generación

Generación
aleatoria

planar,3D

Evaluación
optimización local

Selección
individuos aptos

Cruza
plane,rot-plane,sphere

Mutación
intercambio,distancias

Evaluación
opt. local

Elitismo
%x individuos aptos

gen. actual =

max. gen.?

Finalización
reporte de resultados

No

Nueva Generación

Si

Figura 2: Esquema del AG implementado en Kaxan

se asegura que tengan mejor oportunidad de convertirse en individuos
aptos.

El siguiente paso es realizar la optimización empleando un progra-
ma de estructura electrónica. Una vez optimizados, sea que lleguen
a un mínimo local o no, se actualiza la nueva información de cada
individuo (estructura y energía).

1.2.2 Operadores Genéticos

Aquí se ejecutan los operadores de cruza y mutación. En el primer
paso de este bloque, se recibe una generación que tiene una energía
electrónica asociada a la estructura. Después de descartar individuos
idénticos, (Apéndice A), se seleccionan las parejas de estructuras que
van a cruzarse para formar la nueva generación. Usando una función
de aptitud,109,110 a cada individuo se le asigna un valor que representa
su aptitud dentro de la población. Este valor es proporcional a su
función objetivo (energía). Si denotamos la probabilidad Iprob

j,i de que
el individuo j en la generación i sea seleccionado, tenemos que,

I
prob
j,i =

rango[g(Ij,i)]

λ(λ+ 1)/2
, (2)

donde rango[g(Ij,i)] es el rango de la función del individuo Ij,i, que
se calcula ordenando la población de menor a mayor energía y se
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asigna un valor dependiendo de su posición en el ordenamiento. El
peor individuo tiene rango = 1, mientras que el mejor tiene rango λ,
la suma de los rangos λ(λ+ 1)/2 constituye una constante de normali-
zación. Este valor de aptitud es proporcional al rango del individuo
e invariante a la traslación y al cambio de escala. Con esta función,
todos los individuos tienen una posibilidad, al menos remota, de ser
seleccionados independiente de que tan grande es la diferencia de
energía. Además previene el problema de convergencia prematura
causada por la presencia de superindividuos 1 que pueden surgir al
aplicar la función de selección.

0 5 10 15 20

Energía

Individuo

λ=20

20

19

18

17

16

15

14

13
12

11
10 9 8

7
6

5
4

3
2

1

Figura 3: Ejemplo del cálculo de la función de aptitud para una generación
con una población de 20 individuos

Como ejemplo, supongamos la primera generación de una bús-
queda de 20 individuos (Figura 3), donde se desea calcular el valor
de la función de aptitud. Después de ordenarlos de menor a mayor
energía se asignan valores de rango a cada uno, según la posición
del ordenamiento (Figura 3). Con estos valores se puede calcular la
función de aptitud, de esta forma, el individuo número 12 tendrá un
valor de aptitud de 0,047.

I12,1 =
9

20(20+ 1) ∗ 0,5
= 0,047. (3)

selección. El número de individuos que se van a cruzar se selec-
cionan usando el método de la ruleta.111,112 Este asigna al individuo i

1 Los superindividuos resultan de la combinación de características óptimas de parejas
de individuos y su adaptación es mucho mayor que la de los demás de la misma
generación. Sin una función de aptitud, normalizada e invariante a los cambios de
escala, los individuos de la generación siguiente, en su mayoría, tendrían los genes
del superindividuo.
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la probabilidad Pi, empleando el valor de aptitud Fi, de la siguiente
manera:

Pi =
Fi
n∑
j=1

Fj

n = Total de la población. (4)

Con Pi se construye el arreglo R dado por,

Rn =

n∑
i=1

Pi. (5)

Un individuo en Rx es elegido si el número aleatorio entre 0 a
n∑
j=1

Pj,

está en el rango Rx−1 < Rx 6 Rx+1. Este proceso se repite partiendo
desde la selección anterior hasta que el número de individuos sea
igual a 2n.

Figura 4: Ruleta representando una población de cuatro individuos con
diferentes valores de aptitud (f ).

cruza. El operador de cruza define cómo se mezclan los genes
de las parejas seleccionadas para formar un nuevo individuo. En
Kaxan se han implementado cuatro métodos de cruza de individuos
plane-cut-splice, plane-rot-splice, sphere-cut-splice y fragment-cut-splice.

• plane-cut-splice.76,113 Este método genera una nueva estructura
con mitades de una pareja de individuos. La forma en que se
obtienen es empleando un plano aleatorio (xy, yz y xz) que pasa
por el centro de masas de cada uno. Finalmente, se toma una de
las mitades de cada individuo y se unen por el plano de corte.

• plane-rot-splice76,79,114 Este procedimiento es una variante de
plane-cut-splice, en la que el plano aleatorio, que pasa por la
pareja de individuos, rota sobre un eje arbitrario hasta que la
dos mitades tienen la estequiometría definida por el usuario.

• spheric-cut-splice. Esta cruza propuesta por Chen et al.115 consiste
en crear una esfera interna común para una pareja de estructuras
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(P1 y P2), tomando como punto de referencia el centro de masas
de cada una. Luego los átomos contenidos en la esfera se inter-
cambian para formar un nuevo individuo. Para delimitar esta
esfera primero se ordenan los átomos de acuerdo a la distancia
al centro de masa

r1k < r
1
k+1 y r2k < r

2
k+1,k = 1, 2, . . . ,N− 1, (6)

donde r1k y r2k son la distancia del k-ésimo átomo al centro de
masa del cúmulo P1 y P2, respectivamente, y N es el número
total de átomos en el cúmulo. Luego los k átomos que pueden
estar contenidos en la esfera deben satisfacer dos condiciones:

r1k < r
2
k+1 y r2k < r

1
k+1,k = 1, 2, . . . ,N− 1. (7)

El conjunto M que contiene el número de átomos que puede
intercambiarse es

M =
{
k
(r1k < r2k+1)⋂(

r2k < r
1
k+1

)
,k = 1, 2, . . . ,N− 1

}
. (8)

Finalmente, se selecciona un elemento del conjunto M y éste se
guarda como m. El radio r de la esfera que define el corte de P1
y P2 es rm.

Después de que la esfera se define, los padres pueden intercam-
biar los átomos de la parte interior de la esfera para producir un
nuevo individuo.

• fragment-cut-splice. Es el tema que se aborda en el capítulo si-
guiente.

mutación. Una vez que se tiene un nuevo conjunto de individuos
un porcentaje se selecciona aleatoriamente para llevar a cabo una o
varias mutaciones. La mutación puede ser de dos formas:

• Reemplazo atómico. Selecciona un número de parejas de átomos
al azar y se intercambian.

• Desplazamiento atómico. Selecciona un número de átomos al azar
que se desplazarán, también aleatoriamente, de su posición
original.

En estos operadores siempre se mantiene la conectividad de los átomos
y se evita que éstos se colapsen. Además de que no existan individuos
duplicados. El número de átomos, así como el tipo de mutación que
se lleva a cabo sobre el cúmulo seleccionado, es aleatorio.
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1.2.3 Generación

Una vez que se aplican estos tres operadores se obtiene un conjunto
de estructuras que se optimiza localmente usando un programa de
estructura electrónica. Este es el paso que demanda más tiempo, ya
que depende del número de átomos y el nivel de teoría.

Luego de reunir la información (geometrías y energías) y de eliminar
las estructuras idénticas, se aplican de nuevo los operadores genéticos
hasta alcanzar el número máximo de generaciones. Al finalizar cada
generación, los individuos con un nivel de aptitud alto (elitismo) se
adicionan en la generación siguiente, sin pasar por la cruza o mutación.
El número de individuos que se adicionará dependerá del factor de
elitismo que el usuario seleccione. (Figura 2)

Después de una revisión en la literatura en el uso del AG para el
problema de la búsqueda de mínimo global en cúmulos, reunimos 4

factores que son de importancia en la eficiencia del AG. Estos son:

• La optimización local de los individuos.

• Una generación inicial óptima.

• El nivel de teoría adecuado en la optimización local.

• El método de cruza conveniente para cúmulos atómicos y mole-
culares.

Al incluir la optimización local de los individuos se reduce el núme-
ro de generaciones necesarias para encontrar el mínimo global,76,113

pasando de cientos de generaciones, a solo 10 o 20 para un cúmulo
de 15 − 20 átomos.86,91 En el algoritmo propuesto por Holland, la
evolución del fenotipo se determina por el modelo de Darwin, donde
el genotipo de los individuos se define únicamente por la combinación
de los cromosomas de los padres con valor de aptitud alto. Optimizar
cada estructura cambia el modelo de evolución debido a que los nue-
vos individuos modifican y adaptan estos cromosomas, originando
nuevos patrones genéticos y como consecuencia, alcanzan niveles de
diversidad más altos en un menor número de generaciones. Este tipo
de régimen evolutivo donde los individuos de una especie imprimen
cambios en el material genético por adaptación se formuló en 1809

por Lamarck.116

Otro factor importante es la generación inicial de individuos. Si bien
la posición de los átomos en el espacio es un proceso aleatorio, las
posiciones relativas entre los mismos deben ser las adecuadas, de esta
manera se permite que las estructuras converjan a un mínimo.117–119

Por otro lado, el nivel de teoría seleccionado debe guardar un com-
promiso entre velocidad y precisión a fin de conseguir mínimos con
relativa rapidez, así como geometrías más cercanas a un mínimo local.
Una pobre descripción del potencial interelectrónico no reproduce
efectos tales como las distorsiones Jahn-Teller79 y en varios casos no se
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alcanza el mínimo global91,117,120 o este no corresponde con el mínimo
global a un nivel de teoría más riguroso.79

Finalmente, un operador de cruza adecuado es un componente pri-
mordial para explorar todo el espacio de búsqueda,76,82,104,113 incluso
algunos autores han propuesto que con el método de cruza apropiado
se puede prescindir del operador de mutación.104

Con estos cuatro factores, en Kaxan hemos modificado la generación
aleatoria, la selección, la cruza y la mutación, para obtener mejores
resultados y lograr una búsqueda amplia sin perder eficiencia durante
la exploración. El AG, en Kaxan, se encuentra dividido en tres bloques:
Inicialización, operadores genéticos y generación.



2
F R A G M E N T- C U T- S P L I C E . U N A N U E VA
E S T R AT E G I A D E C R U Z A M O L E C U L A R PA R A
A L G O R I T M O S G E N É T I C O S

En este capítulo se presenta una nueva estrategia de cruza, (fragment-
cut-splice), que involucra la formación de cromosomas a partir de
fragmentos enlazados de una pareja de individuos, en lugar de usar
una construcción de cromosomas basada en la disposición espacial
de los cúmulos, la cual según algunos autores82,104 no representa

A veces la verdad
no importa como de-
biera... pero siempre
debes decirla.
– Jhon Hartigan en
Sin City

una opción adecuada, ya que la transferencia de las características
genéticas de los cúmulos pueden perderse durante el proceso de cruza
del tipo plane-cut-splice.

Se iniciará con un breve preámbulo sobre algunos tópicos de la
teoría de grafos en Química, desde el punto de vista práctico y sólo
nombrando las definiciones que serán usadas a lo largo del texto. Con
ellas se aborda la construcción de los índices topológicos como herra-
mienta para correlacionar la energía con las características espaciales
de dos cúmulos de átomos que servirán de ejemplo para explorar
dicha relación. También de forma breve se describe el algoritmo para
construir árboles a partir de grafos que se empleará como herramienta
para fragmentar grafos moleculares. Estos elementos se ensamblan
en un nuevo método de cruza en AG para cúmulos atómicos llama-
do fragment-cut-splice y finalmente este nuevo método junto con las
metodologías empleadas por otros autores son puestas a prueba con
algunos resultados numéricos para evaluar su desempeño y efectos
sobre el AG.

2.1 grafos en química

I do not know whet-
her chemists are of
opinion that every
chemico-graph exist
or is capable of exis-
tence in nature...
(should it be dis-
covered) must ad-
mit of being sta-
ted in mathematical
terms.
– J. J. Sylvester
1878

130

El uso de la teoría de grafos es amplia en Física, Química, Electrónica,
Biología y en muchas otras ramas de la ciencia y la ingeniería.121 Un
grafo muestra las relaciones entre objetos, representados por vértices
y la relación existente entre estos por una arista.121,122 En Química,
los grafos pueden representar diversos objetos como orbitales,123–126

átomos,127–129 enlaces,127–129 grupos de átomos,127–129 moléculas o
colección de moléculas,127–129,131,132 además de definir las relaciones
entre estos. Los grafos permiten describir enlaces, reacciones,133,134

mecanismos de reacción,129 modelos cinéticos129,134 y cualquier inter-
acción o transformación de los objetos químicos. En la literatura exis-
ten ejemplos del amplio uso de los grafos en Química127,128,131,135–137

como una importante herramienta en la exploración de aplicaciones
que son de gran ayuda para la investigación. El uso más común es la

13
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Figura 5: Diferentes representaciones de grafos moleculares.

representación de compuestos químicos como grafos moleculares, en
los que los átomos se simbolizan con vértices y el enlace entre ellos
con aristas.

Un grafo G = G(V ,E) se define como un par ordenado que consiste
de dos conjuntos V = V(G) y E = E(G), donde los elementos del
conjunto E determinan las relaciones binarias entre elementos del
conjunto V . La manera gráfica de representar los elementos en V , es
con vértices mientras que los elementos del conjunto E, se simbolizan
vía aristas que conectan los vértices. El número de elementos en V(G),
N = |V(G)| delimita el número de vérticesN en el grafo G y el número
de elementos en E(G), M = |E(G)|, fija el número de aristas M. Una
arista e ∈ E(G) incidente con dos distintos vértices v, v ′ ∈ V(G) se
denota como evv ′ . Los vértices en el grafo se representan usualmente
con círculos negros (figura 5-1) o por el punto de unión de dos aristas
(figura 5-2), siempre y cuando el ángulo entre las mismas no sea igual
a 180o.

Un subgrafo G ′ de G es un grafo en el que los vértices y las
aristas están contenidos en G. Si V(G ′) es un subconjunto de V(G),
V(G ′) ⊆ V(G), y E(G ′) es un subconjunto de E(G), E(G ′) ⊆ E(G),
entonces el subgrafo G ′ = V(G ′), E(G ′) es un subgrafo del grafo
G = V(G), E(G). El grafo 5-3 es un subgrafo de 5-4 porque todos los
vértices y aristas de 5-3 están contenidos en 5-2. El grafo G y el grafo
G ′ tienen la misma estequiometría sí y sólo sí V(G) = V(G ′), de lo
contrario es necesario que se cumpla E(G) = E(G ′). Un subgrafo G ′

se dice que es el complemento estequiométrico de G ′′, si el grafo G
tal que V(G) = V(G ′) ∪ V(G ′′) es un grafo que tiene una estequio-
metría antes especificada. El grafo 5-4 y el grafo 5-5 tienen la misma
estequiometría porque tienen igual número y tipo de átomos. El grafo
5-6 es un ejemplo del grafo complemento estereométrico de 5-7 para
la estequiometría de 5-4 y 5-5.

If people do not be-
lieve that mathema-
tics is simple, it is
only because they
do not realize how
complicated life is.
– Jhon Von New-
mann

La matriz de adyacencia del grafo G (A(G) = (A)ij) contiene infor-
mación sobre la conectividad entre los vértices. Cada elemento (A)ij
es 1 si los vértices i y j son adyacentes en G (conectados por una
arista) y (A)ij = 0 en el caso que no lo estén. La matriz de distancias
C(G) es un arreglo en el que cada elemento (C)ij contiene la distancia
cartesiana entre el átomo i y j en un cúmulo. La matriz de distancia
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del grafo D = D(G) de un grafo conectado G es una matriz simétrica
en la que sus elementos (D)ij se determinan de la siguiente manera

(D)ij =

{
dij, si i 6= j,
0, si i = j,

(9)

donde dij es la longitud del camino más corto entre los vértices i y j.
La matriz de distancia-resistencia introducida por Klein y Randić es

una función de distancia en grafos llamada distancia de resistencia.138

Esta nueva distancia del grafo se utiliza para definir la matriz de
distancia-resistencia Ω, propuesta como alternativa a la matriz de
distancia D. La idea principal sobre la que se construye la matriz Ω
es considerar que los vértices V(G) (del grafo G conexo) representan
una red eléctrica. Las aristas son resistencias igual a un ohm cada
una, el par de vértices i y j en G es igual a la resistencia efectiva entre
los vértices vi y vj. Si G es un árbol (por ejemplo un hidrocarburo
alifático acíclico), (Ω)ij es simplemente la suma de las resistencias.
Si G contiene ciclos entonces se usa la ley de Kirchhoff para obtener
(Ω)ij. La matriz de distancia-resistencia es el resultado de ordenar los
resultados obtenidos para cada par de vértices en forma tabular.

2.2 descriptores de estructura molecular

Los índices topológicos tienen diversas aplicaciones en Química. En-
tre otras se emplean con frecuencia en las Relaciones Cuantitativas
Estructura-Propiedad (QSPR, por sus siglas en inglés), y las Rela-
ciones Cuantitativas Estructura-Actividad (QSAR, por sus siglas en
inglés),139–143 la teoría de orbitales moleculares de compuestos con-
jugados,144,145 la estructura de hidrocarburos bencenoides,146,147 la
enumeración de isómeros,131,148,149 en la percepción de la simetría
constitucional,150,151 la codificación de compuestos químicos,152–154 la
cinética de reacción,154 y el diseño de síntesis asistida por computado-
ra.155 Además tienen una repercusión importante en la codificación
de la información estructural y propiedades de moléculas.

Estos índices son descriptores numéricos derivados de la estructura
molecular. A mediados de los 70’s, estos índices incluían sólo informa-
ción sobre la conectividad de los átomos pero a pesar de ello tienen la
capacidad de describir satisfactoriamente muchas propiedades156 de
hidrocarburos saturados149,157,158 como los puntos de ebullición,159–165

la refractividad molar,142,163,165,166 el volumen molecular127,167 y el
calor de formación.142,158,165 En la actualidad, adicional a la conecti-
vidad, la información codificada en ellos incluye la naturaleza de los
átomos y la multiplicidad de los enlaces.142,158 Otros avances recien-
tes incluyen la generación de índices de fragmentos moleculares168

con características estereoquímicas importantes, así como parámetros
electrónicos asociados a los átomos.
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La industria farmacéutica es la que ha impulsado el desarrollo de
nuevos descriptores moleculares,149,157 con énfasis en los que puedan
determinar correctamente las propiedades fisicoquímicas o las propie-
dades biológicas, gracias a que estos descriptores dan respuesta rápida
y económica a la evaluación de millones de compuestos que pueden
tener una aplicación activa en nuevos fármacos.169–171 Estos índices
no sólo tienen relevancia en la actividad de los compuestos, caracterís-
tica que es ampliamente explotada en los métodos QSAR,158,161,165,172

sino que también los descriptores topológicos que se usan en la bús-
queda de nuevos compuestos en donde se buscan fragmentos con
propiedades particulares.149,170,173 Otro uso de estos índices molecula-
res151 es la construcción de medidas de similitud o disimilitud158,163 y
desarrollo de métodos para generación de estructuras usando redes
neuronales.43,149

2.2.1 Índices Topológicos

Entre este tipo de descriptores que relacionan numéricamente la topo-
logía molecular, destacan tres por su sencilla construcción, estos son:
el índice de Wiener, el de Balaban y el de Kirchhoff.

Uno de los primeros índices empleados para correlacionar la co-
nectividad molecular con las propiedades es el índice de Wiener.159

Wiener159,174 obtuvo correlaciones biparamétricas con los puntos de
ebullición además de otros parámetros termodinámicos. Stiel y Tho-
dos175 calcularon con precisión algunas constantes críticas aplicando
el índice de Wiener, mientras que Rouvray y Crafford176 hallaron co-
rrelaciones con la densidad, viscosidad y tensión superficial. Papazova
et al.177 y Bonchev et al.178 propusieron que existe una relación de
este índice con los tiempos de retención en cromatografía. El índice

No hay que confun-
dir el concepto de la
matriz de distancia
del grafo D, con la
matriz de distancias
C. La primera repre-
senta la distancia
más corta entre los
vértices de un gra-
fo viajando por las
aristas, la segunda
representa la distan-
cia euclidiana entre
un par de puntos en
el espacio de coorde-
nadas x,y, z.

de Wiener se define para grafos arbitrariamente conectados como la
suma de cada elemento de la matriz de distancias D del grafo G:

W(G) =

n∑
i=1

i∑
j=1

(D)ij =
1

2

n∑
i=1

n∑
j=1

(D)ij. (10)

Como este índice se diseñó para grafos con todas sus aristas equi-
valentes, cada elemento (D)ij es la distancia grafo teórica en G entre
i y j. Mihalić y Trinajstić179 usaron la matriz de distancias C de una
molécula G basada en las distancias cartesianas, así esta matriz topo-
lógica contiene información de la estructura 3-D de la molécula. Con
esta matriz definieron un índice de Wiener como la semi-suma de
la matriz C que puede describir apropiadamente varias propiedades
moleculares.180 Mihalić y Trinajstić lo llamaron índice de Wiener 3-D
y se denota como 3-W.

De manera similar se pueden generar otros índices simplemente
cambiando la matriz de distancias D. Por ejemplo, el índice rWf se
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calcula empleando los elementos de la matrizΩ. Igualmente Randić181

propuso la matriz cociente D/Ω, obtenida por dividir los elementos
de la matriz de distancia con los elementos (fuera de la diagonal)
correspondientes de la matriz de distancia-resistencia. Con esta nueva
matriz de la ecuación 10 se obtiene el índice Wq.

El índice de Balaban, J, se define como

J =
E

µ+ 1

∑
aristas

(didj)
−1/2 (11)

donde E es el número de aristas en el grafo G, µ es el número ciclo-
mático de G y di es la suma de todas las distancias desde el vértice i,
(esto es, la suma de todos los elementos de la columna i en la matriz
D). El número ciclomático µ determina la cantidad de ciclos en el
grafo G y es igual al número mínimo de aristas que son necesarias
remover para convertir G en un grafo acíclico.127,128 µ está dado por

µ = E− V + 1 (12)

El índice de Balaban también puede calcularse utilizando la matriz
de distancia-resistencia Ω en lugar de la matriz de distancia D. En
este caso se denota al índice de Balaban como JΩ. De forma similar,
como en el índice de Wiener, se define el índice 3-J como el índice
calculado usando la ecuación 11 en donde se reemplaza la matriz D
por la matriz C.

Con la matriz de distancia-resistencia Babić et al.182 reportaron un
índice similar al de Wiener, pero con Ω. De esta manera el nuevo
índice, al que llamaron índice de Kirchhoff (Kf ), se calcula como sigue:

Kf =
1

2

V∑
i=1

V∑
j=1

(Ω)ij (13)

donde (Ω)ij representa el elemento que corresponde al vértice i y j
de Ω. También Babić define el índice de Kfq como el índice calculado
con la matriz cociente Ω/D.

2.2.2 Relación Energía-Estructura

Como se mencionó en la sección anterior, los índices topológicos se em-
plean para relacionar linealmente la estructura molecular con alguna
propiedad medida de forma experimental. Con el uso de estos índices,
en esta sección, se intenta encontrar uno que pueda relacionar estruc-
turas con características comunes. De esta manera, este valor numérico
puede servir de guía para la construcción automática de estructuras
con rasgos similares a la geometría molecular de un mínimo.

Empleando dos cúmulos (Al–
13

, C
6
H

6
), cada uno con 90 isómeros,

se calcularon los 9 índices de la sección anterior. Cada uno de estos
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isómeros se obtienen empleando el AG en Kaxan tal que todos ellos
sean un mínimo sobre la superficie de potencial a nivel PBE0/LANL2DZ.
En cada cúmulo, los isómeros se ordenaron de forma ascendente en
energía, de manera que el mínimo global es el primero de la lista.
Cada mínimo se le asignó un identificador (ID) que coincide con su
posición en el ordenamiento ascendente de energía. De esta manera, el
mínimo global tiene un ID=1 y el isómero con energía más alta tiene
el ID = 90.

En la Figura 6 y en la Figura 8 se muestran los primeros 70 isómeros
de cada cúmulo. En la Figura 7 y en Figura 9 se muestran los valores
de los 9 índices para cada uno de los mínimos, los cuales aparecen
separados en tres series (los índices de Wiener, de Kirchhoff y los de
Balaban). Los índices en estos resultados se muestran como índices
relativos al valor del índice del mínimo global de cada cúmulo. En el
Apéndice B se encuentran los resultados numéricos de las figuras 7 y
9.

Para los isómeros de Al–
13

, las tres series de índices tienen tendencia
a alejarse de 0 (valor del índice del mínimo) según aumenta la energía,
aunque en general hay una relación directa entre el valor del índice
y el ID del cúmulo. En las tres series hay cuatro estructuras en las
que el valor del índice siempre está cercano a la del mínimo (2, 4, 20
y j) para el resto de los isómeros, para los demás cúmulos tienen un
valor que puede acercarse o alejarse según el tipo de índice. Para 2,
4 y 20, la similitud estructural (veáse Figura 6) de estos tres cúmulos
explica porqué es constante el comportamiento de todos los índices.
Aunque 20 parece no tener la misma estructura globular que 1, 2 y 4,
éste tiene un valor de índice más cercano a 1 que 2 y 4 en todos los
casos, debido a que 20 es el cúmulo que tiene una mayor similitud con
el mínimo global donde sólo uno de los átomos se desplaza de uno
de los extremos a una cara lateral. En el caso de 48, el cual no tiene la
misma estructura globular, éste comparte las mismas características
topológicas que 1 (12 átomos en los extremos con un átomo alojado al
interior de la estructura).

En el caso de los cúmulos de C
6
H

6
no hay una tendencia con el

ID del cúmulo como en Al–
13

y en las tres series, los índices tienen
valores negativos y positivos, pero si se localizaron cúmulos que tienen
índices con valores relativos con tendencia similar al mínimo global,
los cúmulos que presentan dicho comportamiento son: 2, 3, 14, 33, y
50. Todos estos mínimos tienen ciclos de 4 (3 y 14), 5 (2 y 50) y 6 (33)
miembros. Todos tienen un grupo un plano de simetría que pasa por
la molécula (como en el benceno) y en el caso de 2, 3, 33 y 50 tienen
grupo puntual C2v. Además tienen más de un doble enlace.

En las figuras Figura 10 y Figura 11 se muestra la relación entre el
ID del cúmulo (energía), índice y el número de enlaces por cúmulo,
este último lo usamos como indicador de la variación topológica de
cada grafo. Para los cúmulos de Al–

13
, como se describió antes, hay



2.2 descriptores de estructura molecular 19

una relación directa entre el ID del cúmulo y el valor del índice. Sin
embargo, en la Figura 7 y la Figura 9 hay algunos isómeros con valores
cercanos a 0 que no están entre los de menor energía (ID cercanos
a 1). En la Figura 10, el ordenamiento es diferente, la estructura 20
aparece cerca a los primeros tres cúmulos para todos los nueve índices
y el cúmulo 48, como era de esperarse, aparece separado del resto. La
clasificación de los cúmulos es más clara en la Figura 10. No obstante,
en 10-1, 10-2, 10-3, 10-7 y 10-9, el ordenamiento de los cúmulos es
menos disperso que en 10-4, los índices de Kirchhoff (10-5 y 10-6) y 10-
9. Los índices de Wiener pueden clasificar cúmulos en un rango más
amplio comparados con los de Balaban, además para estos cúmulos el
mínimo global tiene el valor máximo y sólo en Wq la diferenciación
entre cúmulos es mayor.

En la Figura 11, la relación entre el ID de los cúmulos el índice
y el número de enlaces se agrupa en un menor rango de valores
de número de enlaces que en la Figura 11, y pueden distinguirse
5 grupos, en los que tienen un número de enlaces entre 11 y 12 se
clasifican los cúmulos de menor energía, pero sólo en Wq, al igual
que en el caso anterior, es el que puede diferenciar cúmulos en un
rango más amplio que los demás índices. Aunque en los índices de la
Figura 11, la clasificación de los cúmulos se mantiene constante, sólo
en los índices de Wiener se consiguió una mayor clasificación que en
los índices de Kirchhoff y los de Balaban, incluso en JΩ (11-9) no fue
posible diferenciar los cúmulos y se obtienen valores idénticos para
los cúmulos 4 a 13.

Los índices en la Figura 11, al igual que en Al–
13

, clasifican los
mismos cúmulos (1, 2, 3, 14, 17, 20 y 21) con valores de índice cercanos
a 0, este hecho se presentó debido a un ordenamiento respecto al
número de ciclos (20 > 21 > 1 > 2 > 3 = 4) y en específico para el
caso de los índices de Wiener los cúmulos con ciclos anidados tienen
valor mayor de índice al mínimo global. Hay que destacar además que
en el caso de los rotámeros (4 con 5, 6 con 7, 8 con 12, 15 con 19, 27
con 30) sólo Wq logra diferenciarlos en cada par de cúmulos. Al igual
pasa con los isómeros configuracionales (1 con 55) y con los isómeros
posicionales (33 con 44).

El descriptor topológico Wq describe no sólo el orden en la energía
de los cúmulos, además puede diferenciar estructuras muy similares
debido a que este índice presentó un rango amplio de valores, permi-
tiendo de esta manera encontrar diferencias numéricas pequeñas que
otros índices con menor rango de valores de índice no consiguen.
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Figura 6: Isómeros del cúmulo Al–
13

, obtenidos a un nivel PBE0/LANL2DZ.
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Figura 7: Descriptores topológicos en un conjunto de 30 diferentes cúmulos
de Al–

13
ordenados por energía.

2.2.3 Algoritmo del Árbol Recubridor Mínimo

En teoría de grafos se le llama árbol al grafo GT que no tiene ci-
clos.137,178 El árbol recubridor mínimo de un grafo conexo y no dirigi-
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Figura 8: Isómeros del cúmulo C
6
H

6
, obtenidos a un nivel PBE0/LANL2DZ.
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Figura 9: Descriptores topológicos para un conjunto de isómeros del cúmulo
del C

6
H
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.

do G, es el árbol GT que contiene todos los vértices de G, en el que la
suma de los pesos de las aristas de GT es mínimo. En el caso de que
todos los pesos de las aristas sean iguales, puede existir un bosque
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la versión electrónica de este documento puede saber las
coordenadas de cada isómero con hacer click sobre él.
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Figura 11: Índices topológicos y su relación con la suma del número de
coordinación de un conjunto de 90 isómeros del cúmulo C
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.

En la versión electrónica de este documento puede saber las
coordenadas de cada isómero con hacer click sobre él.

recubridor mínimo. Para obtener el árbol recubridor mínimo (o uno
de ellos) de un grafo molecular, en Kaxan se usa el algoritmo reverse-
delete.183 Este algoritmo inicia con el grafo original y va eliminando
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aristas hasta obtener el árbol de menor costo. El algoritmo trabaja de
la siguiente forma:

• Inicia con un grafo G que contiene una lista de aristas E.

• Viaja en E en orden decreciente del peso de las aristas.

• Para cada arista revisa si al eliminarla desconecta el grafo.

• Elimina cualquier otra arista que no genere un grafo no conexo.

En Kaxan se usa este algoritmo para convertir los grafos moleculares
en árboles, empleando como pesos de las aristas a las distancias
euclidianas de la pareja de átomos enlazados. En la figura 12 se
muestra un grafo y el árbol recubridor mínimo del mismo grafo.

Para ver esta ani-
mación, use Acro-
bat Reader® v9.0 o
superior.

Figura 12: Árbol recubridor mínimo de un grafo, las aristas en gris
corresponden a las eliminadas después de usar el algoritmo
reverse-delete.

2.3 un nuevo método de cruza usando fragmentos mole-
culares

En las últimas secciones se describen dos herramientas implementa-
das en fragment-cut-splice, ahora se describe cómo encajan dentro del
algoritmo. Para abordar esta discusión la dividimos en dos partes:
selección aleatoria de los fragmentos de los padres y cruza de los
fragmentos. La primera explica la forma en como dos padres donan

If you think it’s sim-
ple, then you have
misunderstood the
problem.
– Bjarne Strous-
trup

fragmentos (genes) para generar un nuevo individuo, y la última cómo
estos fragmentos se ensamblan.

2.3.1 Selección de los fragmentos

Los fragmentos moleculares seleccionados para formar un nuevo
individuo se eligen en cada padre de forma diferente. En primer lugar
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se obtiene el árbol (empleando el algoritmo del árbol recubridor) del
grafo molecular (conexo) del primer padre, sobre éste se selecciona un
enlace (aleatoriamente) con la única condición que no tenga un átomo
terminal (átomo con sólo una conexión). De esta manera siempre se
tendrán dos fragmentos, tomando sólo uno de ellos para formar parte
del nuevo individuo (fragmento A). Del siguiente padre se obtiene el
grafo complemento procurando que el segundo conjunto de átomos
sea conexo (fragmento B), en el caso que exista más de un grafo
complemento se usará uno al azar.

2.3.2 Mezcla de fragmentos

Una vez obtenidos A y B se construye la matriz de conexiones per-
didas, (CP)ij tomando el bloque de la matriz de adyacencia que
corresponde a las i filas de los átomos del fragmento A, con las j
columnas del fragmento complemento. De esta manera se almacena
la información de la conectividad entre cada fragmento que formaban
parte de cada uno de los cúmulos padres.

Selección

Mezcla

Fragmento
A (f A)

árbol recubridor

Fragmento B (f B)
frag. complemento

(f An,f Bm)
tabla de conexiones

para cada i → n

para cada j → m

Unión f Ai y f Bj
(f A-f B)θij (θ = 0)

Calcula índice
(f A-f B)θij

Compara índice
con mejor índice

Salva mejor
índice (f A-f B)θij

θ = 360o

Rota (f A-f B)θij

No
i = n, j = m

Selecciona el
mejor índice

(f A-f B)θnm

Si

Si

No

Figura 13: Algoritmo de cruza fragment-cut-splice implementado en Kaxan.

Para generar una unión entre A y B se toma el elemento (CP)Aij
y se crea una unión entre el átomo que corresponde al elemento
(CP)Bkl, donde el átomo k de B ocupa la posición del átomo faltante
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j que se encontraba unido a i en A. Así se genera un nuevo enlace
entre el átomo i y el átomo k. La mejor conformación de la unión de
los dos fragmentos se obtiene haciendo una rotación completa de B
sobre el enlace i-k, calculando el valor del índice topológico de cada
conformación, seleccionando la conformación que tenga la menor
diferencia entre el índice calculado y el índice del mejor cúmulo de la
generación anterior.

Iterando sobre todas las combinaciones de las dos matrices de
conexiones perdidas para A y B se obtiene el nuevo individuo para la
nueva generación con el índice topológico. Durante el proceso de unir
los fragmentos, lo mismo que al rotar, se lleva a cabo la revisión de las
geometrías para evitar cúmulos colapsados (cúmulos con distancias
entre átomos menor al radio covalente) y otra revisión para evitar
cúmulos desconexos. En la figura 13 se muestra un diagrama del
algoritmo.

2.4 resultados con cúmulos atómicos

Para la evaluación de este nuevo método de cruza se utilizaron cin-
co sistemas moleculares con diferencias estructurales que los hacen
interesantes para estudiar el comportamiento del AG. Los sistemas
seleccionados en este estudio son: un agregado molecular ((H

2
O)

6
),

un cúmulo con estructura globular (Al–
13

), otro con mínimo global
plano (B–

15
) y, finalmente, dos moléculas orgánicas con forma de anillo;

benceno y naftaleno).
En este estudio se evaluaron bajo las mismas condiciones plane-

cut-splice, plane-rot-splice, sphere-cut-splice y fragment-cut-splice. Las bús-
quedas de mínimo global se llevaron a cabo con 10 generaciones por
cúmulo para tres esquemas de población (1× n, 2× n y 3× n, con
n como el número de átomos). Cada esquema se llevó a cabo por
triplicado para confirmar los resultados. En todos los cúmulos se usó
el funcional PBE0184 con la base LANL2DZ185 empleando el programa
Firefly.186 La tabla 1 resume los resultados de las búsquedas de mí-
nimo global realizadas con Kaxan para los cinco sistemas moleculares,
además, se muestran las diferencias de usar un número distinto de
población (columna Indiv./Gen.), las veces que aparece el mínimo
global (columna Núm. Mín./Rep.), la generación en la que aparece el
mínimo global (columna Mín. Gen.) y finalmente el número total de
mínimos encontrados después de la búsqueda (columna Total Mín.).

2.4.1 (H2O)6

Los cúmulos de moléculas con enlaces de hidrógeno más estudiados
son los de agua dada su vital importancia.187–191 Usando los cuatro
métodos de cruza se encontró el mínimo global (figura 14-1) sobre
la PES, además de otros mínimos importantes. Sin embargo, plane-rot-

El mínimo global
para este cúmulo
molecular obtenido
a un nivel de teo-
ría ab-initio187,188

es 14-2
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Tabla 1: Resultados con diferentes algoritmos de cruza para un algoritmo
genético

Cúmulo Método de Cruza Indiv./Gen. Núm. Mín./Rep. Mín.Gen. Total Mín.

(H
2
O)

6
plane-cut-splice 18 2/3 -/8/4 139

36 1/3 -/-/9 233

54 2/3 6/5/- 323

plane-rot-splice 18 1/3 -/-/7 143

36 0/3 -/-/- 236

54 2/3 8/8/- 323

sphere-cut-splice 18 1/3 -/-/7 143

36 1/3 -/5/- 764

54 2/3 5/3/- 358

fragment-cut-splice 18 2/3 6/4/- 185

36 2/3 4/3/- 375

54 2/3 -/2/3 566

Al–
13

plane-cut-splice 13 3/3 1/1/1 46

26 3/3 0/0/1 71

39 3/3 0/0/0 91

plane-rot-splice 13 3/3 1/1/1 48

26 3/3 0/0/0 65

39 3/3 0/1/0 96

sphere-cut-splice 13 3/3 0/1/0 50

26 3/3 0/0/0 77

39 3/3 0/0/0 108

fragment-cut-splice 13 3/3 1/1/1 117

26 3/3 1/1/0 242

39 3/3 0/1/1 340

B–
15

plane-cut-splice 15 3/3 3/5/7 117

30 3/3 2/1/1 210

45 3/3 3/1/2 114

plane-rot-splice 15 3/3 4/1/3 110

30 3/3 2/4/2 205

45 3/3 2/4/4 271

sphere-cut-splice 15 3/3 -/1/1 128

30 3/3 1/7/6 238

45 3/3 1/1/2 271

fragment-cut-splice 15 3/3 5/1/1 130

30 3/3 1/1/1 239

45 3/3 1/1/1 334

C
10

H
8

plane-cut-splice 18 0/3 -/-/- 172

36 0/3 -/-/- 318

54 0/3 -/-/- 459

plane-rot-splice 18 0/3 -/-/- 318

36 0/3 -/-/- 176

54 0/3 -/-/- 319

sphere-cut-splice 18 0/3 -/-/- 181

36 0/3 -/-/- 327

54 1/3 -/5/- 468

fragment-cut-splice 18 1/3 -/4/- 171

36 0/3 -/-/- 354

54 0/3 -/-/- 547

C
6
H

6
plane-cut-splice 12 0/3 -/-/- 122

24 1/3 -/-/2 229

36 0/3 -/-/- 339

plane-rot-splice 12 0/3 -/-/- 116

24 1/3 2/-/- 234

36 0/3 -/-/- 337

sphere-cut-splice 12 0/3 -/-/- 118

24 0/3 -/-/- 237

36 2/3 2/-/3 328

fragment-cut-splice 12 1/3 -/6/- 109

24 0/3 -/-/- 213

36 0/3 8/-/- 313

splice y sphere-cut-splice necesitaron 36 y 54 individuos y usar las 10

generaciones para llegar a 14-1. Con plane-cut-splice es posible encon-
trar 14-1 con más frecuencia (columna Núm. Mín./Rep. tabla 1) que
con los otros dos métodos debido a que es más fácil combinar los
genes de los padres que con sphere-cut-splice o plane-rot-splice, ya que
14-1 presenta varios planos de simetría siendo con esto una estructura
ideal para este método. Esto favorece el hecho de que al combinar
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14-1 1A1 0.0 14-2 1A1 6.3 14-3 1A1 3.6

14-4 1A1 3.4

Figura 14: Mínimos de (H
2
O)

6
encontrados con nuestro AG, energías

relativas (PBE0/LANL2DZ) en kcal/mol.

genes de los padres haciendo cortes sobre los planos lleve a geometrías
prometedoras en convertirse en mínimos sobre PES. También esto se
ve reflejado en que aparezca 14-1 cada vez en menos generaciones.
Con fragment-cut-splice se obtiene 14-1 con mayor frecuencia (2/3) y
llegando sólo a necesitar 2 generaciones para encontrar el mínimo
global. Aunque sólo en una ocasión no se encontró 14-1, el algoritmo
consiguió tocar puntos importantes sobre la PES, como los que apa-
recen en la figura 14. En todos los casos se encuentra el mínimo tipo
caja (14-3) y con frecuencia el isómero tipo prisma (14-2). Aunque el
resultado entre plane-cut-splice y fragment-cut-splice es muy similar en
términos de frecuencia, (∼2/3), plane-cut-splice no es capaz de localizar
14-1 en las generaciones iniciales como lo hace con fragment-cut-splice.
También es de destacar que el número final de mínimos es mayor con
fragment-cut-splice en comparación a los otros tres algoritmos incluso
llegando a tener hasta 100 mínimos de diferencia.

2.4.2 B−
15 y Al−13.

Estos dos sistemas fueron útiles para explorar el comportamiento de
la búsqueda con sistemas de tipo planar (B–

15
) y geometrías globula-

res (Al–
13

) en sistemas homonucleares. En la tabla 1 se resumen los
El mínimo global
para Al–13 a un ni-
vel de teoría ab–
initio es el que apa-
rece en la Figura 6
con el ID=2.

resultados para la búsqueda en estos dos tipos de cúmulos. Para el
Al–

13
, la frecuencia con la que se encontró el mínimo global (figura

15-1) es perfecta en todos los casos (3/3). Además, el mínimo global
aparece en las dos primeras generaciones (0 y 1) debido a que de la
generación aleatoria de individuos se obtienen buenos candidatos para
convertirse en mínimo (o en el mejor de los casos: el mínimo global)
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15-1 15-2

Figura 15: Cúmulos de Al–
13

y B–
15

encontrados durante la búsqueda
estocástica con Kaxan, a nivel PBE0/LANL2DZ, las energías
relativas en kcal/mol.

mostrando la eficiencia de estas rutinas, ya que necesitan de unos
pocos individuos para encontrar a 15-1. Este hecho es más notorio
conforme aumenta el número de individuos por generación. Como
era de esperarse, la probabilidad de generar 15-1 en la generación alea-
toria crece directamente proporcional al tamaño de la población. Este
aspecto es notorio en los cuatro casos, en donde al doblar o triplicar el
número de individuos, la frecuencia de aparición del mínimo global
en la generación 0 creció (columna Min. Gen. de la tabla 1). Durante
las generaciones siguientes, 15-1 se mezclaron con más individuos,
creando descendientes con semejanza a 15-1 afectando la diversidad
estructural, hecho que se repitió conforme se crean las generaciones
resultando en un número final pobre de mínimos explorados. Sin em-
bargo, en fragment-cut-splice el número de mínimos encontrados es el
doble (en el peor de los casos) comparado con los otros tres métodos,
destacando el poder exploratorio que tiene fragment-cut-splice.

En el cúmulo B–
15

, de la misma manera que en Al–
13

, se obtuvo una
frecuencia perfecta para encontrar el mínimo global (3/3), en la mayo-
ría de los casos, la geometría de este cúmulo (15-2) se encontró en un
número de generaciones mayor, en comparación a Al–

13
. Sin embargo,

hay un efecto similar al encontrado en Al–
13

donde la posibilidad de
generar buenos candidatos, en la generación 0 crece de manera directa
con el tamaño de la población. Esto se consiguió cuando el número de
individuos cambió de 15 a 30, la generación en que aparece el mínimo
global, es la 1.

2.4.3 Benceno y Naftaleno.

En estas dos moléculas se tuvo un resultado pobre en la búsqueda de
mínimo global, tanto para la molécula de benceno (C

6
H

6
) como para
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la de naftaleno (C
10

H
8
). Para los cuatro algoritmos de cruza encontrar

el mínimo global es un resultado errático y fortuito, no parece que el
factor que determina la localización del mínimo global sea el número
de generaciones. Tampoco el número de generaciones en el que apare-
ce muestra una relación aparente entre el éxito de encontrar el mínimo
global y el factor número de individuos/número de generaciones. Es-
tas dos estructuras son un ejemplo de formas complejas de encontrar
con estos métodos de búsqueda. Su complejidad deriva de la conecti-
vidad del enlace C−H. Además, para estas dos estructuras, el mínimo
global exige una estricta relación de enlaces C−H de 1 : 1 que desde el
punto de vista de una búsqueda estocástica es difícil abordar, ya que
durante el proceso de cruza y mutación no se da ninguna preferencia
a algún tipo de conectividad entre los átomos, caso contrario a los
métodos con los que se aborda la exploración estructural de este tipo
de búsquedas en otros campos como la Bioinformática o la Quimioin-
formática, en donde el tipo de conectividad restrictiva entre carbono e
hidrógeno se explota para facilitar la generación de candidatos que
puedan ser interesantes. En particular, para este tipo de sistemas se
puede restringir la búsqueda a la exploración de algunos patrones
de enlace y en particular para el caso de moléculas orgánicas, que
el carbono se enlace con un hidrógeno y sólo pueda tener máximo
cuatro uniones con distancias y ángulos determinados.

16-1 16-2

Figura 16: Geometría de los mínimos globales de C
6
H

6
y C

10
H

8
.

Sin embargo, el AG explora geometrías cíclicas (para el caso del
benceno) y geometrías con ciclos anidados (naftaleno), el hecho que
estas formas no aparezcan y no sean explotadas durante varias ge-
neraciones se debe a dos factores: primero la probabilidad que una
estructura cíclica generada por la cruza tenga unidos todos los átomos
de hidrógeno a un sólo carbono es baja y segundo las estructuras
cíclicas con grupos metileno (CH

2
) tienen alta energía, comparada

con otras geometrías ramificadas o con ciclos pequeños, haciendo que
estas estructuras sean descartadas en generaciones posteriores.
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Para corroborar que la conectividad del enlace C−H la causa por
la que las estructuras cíclicas de seis miembros no son recurrentes
durante las generaciones en la búsqueda de C

6
H

6
y C

10
H

8
, se llevaron

a cabo pruebas con 3 repeticiones para cada cúmulo empleando el
algoritmo de cruza fragment-cut-splice y el número de generaciones
mínimo estudiado para cada molécula (12 para benceno y 18 para
naftaleno). En este caso, para cada cúmulo se eliminaron los átomos
de hidrógeno de la búsqueda y únicamente se adicionan cuando el
cúmulo va a ser optimizado localmente. Para ensamblar estos átomos
de H fueron empleadas rutinas que permiten adicionar átomos de H
a estructuras de carbono, estos algoritmos que agregan hidrógenos
con distancias, ángulos de enlace y cantidad apropiada según la
hibridación del carbono (para los dos casos la cantidad de hidrógenos
fue fijada a 6 y 10 átomos respectivamente). Al finalizar el proceso
de optimización y obtener la geometría, Kaxan elimina de nuevo los
hidrógenos y continua la búsqueda únicamente con los átomos de
carbono. En los dos casos se consiguió una perfecta frecuencia (3/3)
para encontrar el mínimo global, apareciendo en generaciones muy
tempranas (en la generación 0 en los tres casos para benceno y sólo en
una oportunidad en la generación 0 en naftaleno, las dos restantes en
la generación 1). Aunque esto no es una prueba real de que este el AG

tiene la capacidad de encontrar la geometría de mínimo global para
estas dos moléculas, deja claro que es posible hacer una búsqueda de
moléculas orgánicas de una manera eficiente en Kaxan, además que
el principal obstáculo de llegar al mínimo global se debe a la estricta
conectividad imperante en moléculas con enlaces C−H.

Dos parámetros importantes que están fuera del ejercicio de búsque-
da son el porcentaje de mutación de cada generación y el porcentaje
de elitismo (cantidad de individuos que pasan de una generación a la
siguiente sin cambio en su estructura). En los resultados de la tabla 1

se usó para todos los casos 60 % en la mutación y 30 % en el elitismo,
esperando que fuera un buen balance entre dos aspectos importantes:
la explotación y la exploración.1

Como se muestra en los tres primeros cúmulos ((H
2
O)

6
, Al–

13
y B–

15
), 1Estos dos términos

definen el balance
óptimo que una es-
trategia de búsque-
da debe tener, la ex-
ploración da cuenta
de que tan diversos
son los puntos que
el algoritmo alcanza
durante la búsque-
da, mientras que la
explotación se refie-
re a cuanto se ex-
plora la vecindad de
las soluciones ópti-
mas. 109,111

el ajuste de mutación/elitismo es suficiente para encontrar rápida-
mente el mínimo global, pero no para C

6
H

6
y C

10
H

8
, debido a que

un porcentaje tan alto de mutación ofrece una buena exploración a
costa de la explotación, hecho que se intenta amortiguar con un factor
alto de elitismo. Sin embargo, la cantidad de mínimos con energías
no tan favorables se ve afectada y se refleja en despreciar geometrías
cíclicas (con presencia de metilenos) como candidatos a formar nuevos
individuos. Para investigar este efecto, se estudiaron los efectos de
variaciones del porcentaje de mutación (10 y 60) y del porcentaje de
elitismo (0 y 30) con diferente número de individuos durante 10 gene-
raciones con fragment-cut-splice para C

6
H

6
. En la tabla 2 aparecen estos

resultados, donde se encontró que existe un efecto dramático entre el
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porcentaje de mutación y la aparición del mínimo global, ya que en
todos los casos que se usó 60 % de mutación no fue posible llegar al
mínimo global. En la variación del elitismo no se descubrió un efecto
tan marcado, y sólo se tuvo una ligera disminución en la generación
en que aparece el mínimo global cuando el número de individuos
es 24 y 36, pero con tan pocos datos es prematuro afirmar que la
ausencia de individuos que se promocionen entre las generaciones sea
un factor que determine la velocidad de aparición del mínimo global.
De esta manera, podemos confirmar que es necesario lograr un buen
compromiso entre explotación y exploración y que para lograr este
equilibrio es necesario seleccionar un número adecuado de individuos
por generación, además de un porcentaje de mutación adecuados,
para asegurar una búsqueda exitosa con este AG.

Tabla 2: Número de generación en la que aparece el mínimo global para
C

6
H

6
con diferentes porcentajes de mutación y elitismo.

Población
%Elitismo/ %Muta

0/10 30/10 0/60 30/60

12 0 6 - -

24 4 7 - -

36 5 6 - -

2.5 diversidad del nuevo algoritmo

En los resultados de la tabla 1 se encontró que en los cinco sistemas
estudiados al emplear fragment-cut-splice se obtuvo un aumento en el
número total de mínimos obtenidos, a pesar de que en la mayoría de
los casos este número superó el doble o el triple de geometrías explo-
radas por los otros tres métodos de cruza. Sin embargo, este número
no dice nada sobre las diferencias entre las geometrías encontradas
por cada metodología de cruza. Cabe preguntarse entonces ¿qué tan
diferentes son entre sí estos mínimos?, ¿es más diversa la población
empleando este método de cruza?. Esta última pregunta, en particular,
es quizá la más importante si se hace una lectura detallada del proceso
de la cruza, como la realiza fragment-cut-splice, debido a que sólo per-
mite crear nuevos individuos con características dadas por el índice
topológico, por tanto, estructuralmente cercanas al mejor individuo de
la generación anterior. Esta característica puede ocasionar que durante
la ejecución del AG se observe una disminución en la diversidad de
los mínimos o en el número de mínimos encontrados, en el peor de
los casos, que se llegue a la convergencia prematura, causando que no
sea posible llegar al mínimo global.
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Para evaluar la diversidad192 de un conjunto de moléculas o cú-
mulos moleculares, se tienen varios métodos; algunos basados en los
momentos estadísticos,132,193,194 o con representaciones moleculares
basadas en esferas duras,195,196 gaussianas,197 o también con harmó-
nicos esféricos.198–201 En Kaxan se utiliza el método de Ballester para
diferenciar estructuras idénticas (en el Apéndice A aparece una des-
cripción de este método) que además de prescindir del difícil proceso
de superposición molecular, es fácil de calcular lo que hace que sea
rápido, además este método se emplea para comparar la similitud
entre dos estructuras que podría usarse como medida de la diversidad
de una población de moléculas. Para evaluar la diversidad usaremos
un algoritmo de similaridad propuesto por Call y Boldyrev et al.202

basado en la Desviación Cuadrática Media (DCM) de las diferencias
de las distancias entre los átomos, por que este método permite dife-
renciar de forma directa las diferencias en las posiciones atómicas dos
formas moleculares, en el método de Ballester sólo se busca diferenciar
la forma molecular y no las posiciones relativas de los átomos. Para
tratar de dar respuesta a las interrogantes arriba propuestas, se abordó
el estudio de la diversidad desde dos puntos de vista diferentes, tal
que permitan dar una visión clara del panorama. En primer lugar se
exploró la diversidad de todos los individuos encontrados durante
las 10 generaciones y luego se comparó la evolución de la diversidad
estructural por población durante el total de la búsqueda

Para evaluar la similitud de cada individuo se empleó la DCM de las
diferencias de las distancias entre los átomos de cada individuo. Este
método tiene la ventaja de ser una métrica basada en las distancias
interatómicas y no depende de la rotación de los cúmulos. Esta métrica
requiere el ordenamiento de los átomos, según el número atómico
y la distancia al centro de masas de la molécula, en ese orden. Este
procedimiento calcula la DCM de la diferencia de las distancias entre
pares de átomos de acuerdo a la siguiente ecuación:

DCM(A,B) =

√√√√√ 1(
n2−n
2

) n−1∑
i=1

n∑
j=i+1

(
d(ai,aj) − d(bi,bj)

)2, (14)

donde n es el número de átomos, d(ai,aj) es la distancia euclidiana,
Measure what is
measurable, and
make measurable
what is not so.
– Galileo Galilei

ai y aj es el i-ésimo y j-ésimo átomo en el cúmulo A, respectivamente,
y bi, bj son el i-ésimo y j-ésimo átomo en el cúmulo B. El valor
(n2 −n)/2 es el número de pares únicos de átomos, que es el mismo
en los dos cúmulos.

Este método es similar al utilizado para comparar dos proteínas203

que también emplea una matriz de distancias donde cada elemento de
la matriz es la distancia entre dos aminoácidos, uno de cada proteína.
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Figura 17: Distancia cuadrática media de la diferencia de las distancias entre
mínimos, en cada algoritmo de cruza, para todos los mínimos de
los resultados de la búsqueda de mínimo global usando Kaxan.

Luego realiza la traslación y rotación de una proteína para minimizar
la DCM con la otra proteína de acuerdo a la ecuación:

DCMproteína(A,B) =

√√√√ 1

n

n∑
i=1

d(ai,bi)2, (15)

donde n es el número de aminoácidos, ai es el átomo de carbono
primario del i-ésimo aminoácido en la proteína A y bi es el carbono
primario del i-ésimo aminoácido en la proteína B. A continuación,
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reporta esta la distancia mínima, DCM, como la medida de similitud
entre las proteínas. La capacidad de realizar esta tarea se basa en el
hecho de que los aminoácidos se ordenan y se identifican de forma
única por un número. En el caso de los cúmulos, los átomos no tienen
jerarquía y múltiples átomos con el mismo número atómico están
permitidos. La métrica de la distancia que aquí se presenta se encarga
de este ordenamiento usando el número atómico y la distancia al
centro de masas.

Los resultados de la Ecuación 14 en los cinco sistemas moleculares
estudiados, utilizando los cuatro métodos de cruza para el AG, se
resumen en la figura 17. Se emplearon los resultados de una búsqueda
de mínimo global con 3×número de átomos, durante 10 generaciones,
con 60 % de mutación. En 17 se muestra la similitud entre todos los
mínimos explorados ordenados por la generación en la que aparecie-
ron (entre generaciones están ordenados por energía). La similitud
calculada con la Ecuación 14 para un par de estructuras varian de 0
a 3, en donde 0 índica que los dos cúmulos son iguales. Aunque la
cantidad de mínimos fue diferente en cada caso, es posible diferenciar
cualitativamente los resultados durante el proceso de búsqueda.Los
sistemas homonucleares Al–

13
y B–

15
pueden tener un número importan-

te de isómeros, que debe ser inferior al de los cúmulos heteronucleares,
donde el número de estructuras posibles debe aumentar de acuerdo
al número del tipo de átomos. En el caso de (H

2
O)

6
, hay una menor

cantidad de isómeros, comparado con C
10

H
8
, que tienen igual número

de átomos, debido a que los cúmulos de (H
2
O)

6
poseen la tendencia

de formar agregados moleculares con patrones de H
2
O, contrario a

C
10

H
8

que no tiene un patrón limitado de enlace.
Estas características estructurales son las que determinan el orden

en la diversidad de cada conjunto de cúmulos estudiados: C
10

H
8
>

C
6
H

6
> (H

2
O)

6
> Al–

13
> B–

15
. Este ordenamiento se presentó debido a

características estructurales de los cúmulos escogidos y no es causada
por el AG o alguna de sus partes. Sin embargo se pueden encontrar,
por lo menos cualitativamente, diferencias entre los métodos de cruza.

En (H
2
O)

6
, a grandes rasgos, entre los mínimos encontrados con

fragment-cut-splice, plane-cut-splice y plane-rot-splice se mantienen en
valores entre 1 y 3. En sphere-cut-splice, hay un mayor número de
individuos con valores que van de 1,5 a 3 entre las generaciones, en
general más diverso que las otras tres metodologías de cruza. En el
caso de Al–

13
, las cuatro metodologías se mantienen en valores de más

baja similitud que (H
2
O)

6
(∼ 1− 1,5). En el conjunto de estructuras

ensambladas con sphere-cut-splice hay un mayor número de moléculas
con valores cercanos a 3 sobretodo en las dos primeras generaciones,
aunque también las otras tres metodologías tienen valores cercanos a
3 pero en mayor medida sólo en la segunda generación para fragment-
cut-splice y plane-rot-cut, en plane-cut el conjunto molecular es más
uniforme en todas las generaciones. Para el caso de B–

15
hay un com-
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Figura 18: Evolución de la diversidad durante la búsqueda de mínimo
global para los diferentes métodos de cruza. Usando 10
generaciones con 3×número de átomos como población.

portamiento parecido al de Al–
13

. Con sphere-cut-splice y plane-cut se
obtuvo la mayor diversidad, en fragment-cut-splice se llegaron a tener
valores cercanos a 0 (∼ 0− 0,5) para estructuras similares al mínimo
global, debido a que este último se halló entre las primeras genera-
ciones. Este efecto se atenúa en los otros tres algoritmos, teniendo
de nuevo a sphere-cut-splice como el conjunto de mínimos con mayor
disimilitud. En el caso de C

6
H

6
y C

10
H

8
se tuvo un aumento en la

diversidad en fragment-cut-splice, pero, en general, los resultados de los
cuatro algoritmos presentan un cambio considerable entre las geome-
trías exploradas durante la ejecución de Kaxan, comparativamente, los
otros algoritmos frente a fragment-cut-splice tienen un comportamiento
similar en la variación estructural de los mínimos.

Si bien la diversidad de una población se conecta con el concepto
de distancia entre los individuos,204,205 la diversidad es una medida
de la población, no de un individuo frente a los demás. Hay que con-
siderar que la similitud entre todos los individuos muestra cómo son
las variaciones entre sí y no cómo es el comportamiento evolutivo de
una especie. Desde el punto de vista canónico de la evolución, si una
especie promueve la diversidad ésta puede tener más oportunidades
para evolucionar. Típicamente los algoritmos genéticos contienen una
fase de exploración seguida de una fase de explotación.206 Fomen-
tar la diversidad durante el proceso entero de búsqueda puede ser
contraproducente para la fase de explotación.207 El tipo y cantidad
de diversidad requerida en múltiples momentos no es claro.109 Pa-
ra observar el comportamiento de la diversidad, de forma que sea
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comparativa entre la población y las generaciones, utilizaremos una
medida de la diversidad de la población D basada en DCM de las dife-
rencias de las distancias de cada par de átomos utilizando la siguiente
ecuación202,208

D =
1(

|N|2−|N|
2

) |N|−1∑
i=1

|N|∑
j=i+1

DMC(Ai,Aj), (16)

donde N es el número de individuos en la población |N|2−|N|
2 es el

número de pares de individuos AN. La ecuación 16 mide la diversidad
de la población, sin depender del tamaño de la población o el número
de átomos, esto nos permite emplearla para conjuntos atómicos va-
riados y está mejor adaptada a sistemas químicos porque ignora la
traslación, rotación y reflexión cuando se comparan dos geometrías.202

Seleccionando los resultados anteriores se obtuvo la figura 18 al
emplear la ecuación 16. Comparando fragment-cut-splice con los otros
tres algoritmos de cruza no se obtuvo una diferencia apreciable. En los
resultados para (H

2
O)

6
y Al–

13
hay una tendencia a disminuir la diver-

sidad en torno a las generaciones en donde aparece el mínimo global
(generación ∼ 4), luego de encontrar un valor mínimo la diversidad
aumenta. En Al–

13
se tuvo una caída asintótica a valores de diversidad

a 1,4 con fragment-cut-splice y en 1,5 en los demás algoritmos, debido
a que en todos los casos el mínimo global aparece en la generación 0
ocasionando que se produzcan geometrías similares a la del mínimo
global. Al no encontrar un individuo mejor, las primeras poblaciones
pierden rápidamente diversidad genética causado por que cada vez
más individuos son de alguna manera descendientes del mínimo glo-
bal. Sin embargo en todos los casos la degradación de la diversidad
genética llega a un mínimo y luego empiezan a formarse individuos
con genes diferentes, pero este ciclo degradación-variabilidad genotí-
pica ocurre más rápidamente en plane-rot-splice y fragment-cut-splice. El
mínimo de la curva diversidad/generación aparece en la generación 3

y 4, respectivamente, casi la mitad del número de generaciones que en
los otros dos métodos. De esta manera, permite continuar explorando
otros motivos estructurales en generaciones más tempranas que en los
otros dos algoritmos, efecto que se ve reflejado en la cantidad total
de mínimos explorados. Aunque, sphere-cut-splice y fragment-cut-splice
son las metodologías en las que hubo mayor diversidad estructural
por cantidad de estructuras, fragment-cut-splice llega a tener de 2 a 4

veces más mínimos que (sphere-cut-splice). En B–
15

no hay una variación
tan fuerte como en los casos anteriores y la diversidad se mantiene
casi sin variación, a excepción de sphere-cut-splice que muestra una
tendencia creciente en la diversidad hasta la generación 7. La razón de
este comportamiento errático en la diversidad puede darse gracias a
que, en particular, en los cúmulos de boro se pueden encontrar cúmu-
los con patrones estructurales característicos, que son constantes en
los motivos planos,209–211 que en conjunto con una baja diferencia de
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energía entre ellos, hace que en la población estos patrones se repitan
durante la evolución del algoritmo, manteniendo la diversidad sin
grandes saltos.

En los dos últimos conjuntos atómicos C
10

H
8

y C
6
H

6
hubo mayor

diversidad de todos los otros tres cúmulos (1,8− 2,4) gracias a sus
características propias, expuestas en párrafos anteriores. Sin embargo
en los dos casos la diversidad en fragment-cut-splice estuvo por encima
de los valores más altos obtenidos con las otras tres metodologías en
todas las generaciones. Es interesante notar que en estos dos casos
(donde no se logró obtener el mínimo global) hay una tendencia en la
diversidad (ascendente) contraria a la de los otros tres cúmulos, donde
el mínimo global era una constante. Esta marcada tendencia usando
fragment-cut-splice podría servir como parámetro para determinar,
durante la ejecución del AG, si la geometría de mínimo global ha
sido encontrada. Sin embargo, por carecer de más datos que puedan
confirmar este efecto, sólo es materia de especulación.

2.6 conclusiones

En esta sección presentamos los aspectos técnicos del AG para bús-
queda de mínimos globales de sistemas atómicos implementado en
Kaxan. En este AG se presentan propuestas exitosas para la generación
aleatoria de individuos, de cuatro tipos de motivos: planos, espaciales,
esféricos y cíclicos. En general, Kaxan tuvo eficiencia en la creación
de individuos aptos, aunque las posiciones atómicas de los cúmu-
los generados son aleatorias, a estas geometrías se les imponen dos
condiciones: todos los átomos deben tener por lo menos un enlace y
las distancias interatómicas no deben estar por debajo del 70 % de la
suma de los radios de covalencia. Imponer estas dos condiciones dan
como resultado excelentes individuos de partida al punto de generar,
en algunos casos, el mínimo global.

Los operadores de mutación y elitismo, que forman parte del AG

pueden adaptarse a gusto del usuario de una manera sencilla permi-
tiendo así proporcionar flexibilidad para estudiar cualquier problema
en el rango de átomos que los programas de Química Cuántica y el
poder de cómputo permitan. Además, en Kaxan se implementaron
diversas estrategias de cruza que permiten aún más abordar proble-
mas químicos de cualquier tipo. Entre las estrategias de cruza de
individuos se cuentan algunas ya reportadas por otros autores : plane-
cut-splice, plane-rot-splice y spheric-cut-splice, además, de una totalmente
original que depende de fragmentos moleculares de los padres y de la
intervención de índice topológico llamada fragment-cut-splice aunado a
ello, en este programa se implementaron varios índices topológicos
conocidos (Wiener, Balaban, Kirchhoff, etc), pero el índice de Wiener
(Wq) calculado usando la matriz de distancia-resistencia es el que tuvo
mejores resultados en la relación estructura energía.
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Empleando un conjunto de cinco cúmulos representativos de los mo-
tivos estructurales más comunes en Química ((H

2
O)

6
, Al–

13
, B–

15
, C

10
H

8

y C
6
H

6
) en la búsqueda de mínimo global con diferente número de

población para los cuatro algoritmos de cruza, fue posible obtener la
geometría de mínimo global y en especial fragment-cut-splice muestra
eficiencia y velocidad para encontrar el mínimo global además de
amplia diversidad, que se ve reflejada en el número final de cúmu-
los encontrados. A pesar de que fragment-cut-splice es un algoritmo
que construye un nuevo individuo a partir de partes de los padres
ensambladas bajo el criterio de la cercanía a la topología del mejor
miembro de la generación anterior, la diversidad estructural no es
afectada. Por el contrario, se nota que a pesar de estas restricciones, en
fragment-cut-splice los mínimos explorados tienen una mayor variación
estructural así como una abundancia relativa de especies. Comparado
con las demás metodologías, fragment-cut-splice, en el peor de los casos,
tiene el doble de individuos explorados que los otros tres algoritmos
de cruza implementados, además este algoritmo explora más rápida-
mente motivos estructurales que le permiten llegar al mínimo global
con facilidad.
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R E - E X A M I N A N D O L A E S T R U C T U R A D E L C 6 Li6

3.1 introducción

La historia del C
6
Li

6
comienza a principios de los años setenta cuando

Shimp et al. reportó la síntesis del hexalitiobenceno.212 Más tarde,
Baran y Lagow213 anunció la conversión de hexacloro benceno a hexa-
litiobenceno con más de 60 % de rendimiento,214 pero sin proponer
estructura alguna. Xie y Schaefer llevaron a cabo una propuesta teórica
en el que C

6
Li

6
adopta una forma de estrella con grupo puntual D6h

(Figura 19-1).215 Glukhovtsev et al. también predijo la misma estruc-
tura en el mismo año.216 Dos años después, Smith estudió algunos
isómeros del C

6
Li

6
, usando funcionales de la densidad e identificó un

isómero más estable a 62.1 kcal/mol, Figura 19-2, que puede describir-
se como un trímero de C

2
Li

2
, en la que los átomos de litio enlazan a

los átomos de carbono de otro monómero (Figura 19).217 Bachrach y
Miller adicionaron más mínimos locales del C

6
Li

6
, pero sólo se con-

sideraron formas con anillos de seis miembros .218 Aunque la forma
D6h no es termodinámicamente estable, se propuso emplearla para la
construcción de nuevos metalocenos o como sistemas para almacenar
hidrógeno.219–222

19-1 19-2

Figura 19: Estructuras Propuestas para el C
6
Li

6
.215,216

En este Capítulo se presentan los resultados de la búsqueda de mí-
nimo global del C

6
Li

6
usando nuestra versión del AG implementada

en el programa Kaxan. Para esta búsqueda se usó el funcional PBE0 y
la base DZ223 para los cálculos de gradiente y frecuencias, empleando
el paquete computacional GAMESS (US).224,225 Las geometrías que
se obtuvieron del AG se reoptimizaron al nivel PBE0/def2-TZVP.226 El
mismo nivel se utilizó para el cálculo de frecuencias con la finalidad
de caracterizar la naturaleza de todos los puntos estacionarios y cal-

47
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cular la corrección de energía de punto cero. Las energías totales de
las estructuras más estables se obtuvieron al nivel CCSD(T)227,228/def2-
TZVP//PBE0/def2-TZVP. La naturaleza del enlace se estudió empleando
la Teoría de Orbitales Naturales (NBO, por sus siglas en inglés) pro-
puesta por Weinhold et al.229 y el Análisis de la Descomposición de
la Energía de Isomerización (IEDA, por sus siglas en inglés). Tanto las
reoptimizaciones en PBE0 y los cálculos de energía CCSD(T) se llevaron
a cabo con el programa Gaussian 03.230

Para entender la diferencia de energía entre la estructura de estrella
y el mínimo global se estudió la descomposición de la energía de
los isómeros empleando el IEDA,231 al nivel PBE0/TZ2P//PBE0/def-2TZVP
con el programa ADF 2012.232,233 Las simulaciones de Dinámica Mo-
lecular Born-Oppenheimer (BOMD, por sus siglas en inglés)234–236 se
efectuaron utilizando el programa demon2K237 al nivel BP86238,239

/DZVP.240 La temperatura de las simulaciones BOMD se controla por
un termostato Hoover chain. El comportamiento del desplazamiento
cuadrático medio en función del tiempo nos permitió distinguir entre
el comportamiento de tipo sólido o líquido. El desplazamiento cuadrá-
tico medio al tiempo t se calculó con la Ecuación 3.1, en donde ri(t)
es el vector de posición del i-ésimo átomo en el momento t y N es el
número total de átomos en el sistema.

〈msd〉 = 1

N

N∑
i=1

[ri(t) − ri(0)]
2. (17)

Los mínimos locales más estables del C
6
Li

6
, que se encuentran hasta

15 kcal/mol por encima del mínimo global, así como el isómero tipo
estrella 20-1 se representan en la Figura 20.

3.2 estructura y energías

Una de las características del litio es su proclividad a formar puen-
tes241,242 y el C

6
Li

6
no es la excepción. Aunque 20-2 (Figura 20) resultó

ser un mínimo local a un nivel PBE0/def2-TZVP, es menos estable que la
estructura 20-3. Esta nueva estructura asimétrica 20-3 es 6.3 kcal/mol
más baja en energía que 20-2. El efecto de la redistribución de los
átomos de litio entre 20-2 y 20-3, según la distancia de enlace C−C,
es despreciable. En ambos isómeros las longitudes C−C son 1.250

Å, ligeramente más cortas que las que se encuentran en C
2
Li

2
(1.258

Å). Un intento posterior de aumentar la simetría a Cs moviendo Li5
y Li6 (figura 21) resulta en dos mínimos locales menos compactos,
20-4 y 20-5, que son menos estables que 20-3 por 8.1 y 13.1 kcal/mol,
respectivamente. La estructura de estrella es de mayor energía que la
del mínimo global por 82.9 kcal/mol. La búsqueda se extendió a los
estados tripletes y se encontró que el triplete es menos estable que 20-3
por 46.6 kcal/mol (a nivel PBE0/def2-TZVP). Teniendo en cuenta que la
diferencia de energía entre 20-3 y 20-1 calculada a nivel CCSD(T) varía
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considerablemente a la obtenida utilizando el nivel PBE0, se llevó a
cabo el análisis T1 para determinar el carácter multireferencial de cada
mínimo. Sólo 20-1 tiene un carácter multireferencial (T1=0.022), mien-
tras que el resto de los mínimos locales se describen correctamente
por un cálculo monoreferencial.

20-1 D6h,1A1g
82.9 kcal/mol (58.0
kcal/mol)

20-2 D3,1A1
6.3 kcal/mol (8.6
kcal/mol)

20-3 C1,1A
0.0 kcal/mol

(0.0 kcal/mol)

20-4 Cs,1A ′

8.1 kcal/mol (9.2
kcal/mol)

20-5 Cs,1A ′

13.1 kcal/mol
(13.8 kcal/mol)

Figura 20: Isómeros del C
6
Li

6
. Energías relativas incluyendo la energía de

punto cero, a nivel CCSD(T)/def2-TZVP//PBE0/def2-TZVP
Energías relativas PBE0/def2-TZVP en paréntesis

3.3 naturaleza del enlace

El cúmulo 20-3 puede describirse como un trímero de C
2
Li

2
, pero la

energía de disociación calculada para la reacción C
6
Li

6
−−→ 3 C

2
Li

2
es

138.3 kcal/mol. En consecuencia, los tres fragmentos C
2
Li

2
poseen una

interacción fuerte, lo que resulta en una nueva entidad química. Un
Análisis de Población de Orbitales Naturales (NPA, por sus siglas en
inglés)243 mostró que las interacciones C−Li tienen un carácter iónico
importante, con cargas en cada Li en un intervalo de 0.67-0.80 e−, a
excepción de Li1, cuya carga es sólo 0.34 e− (Figura 21). Esto reveló la
naturaleza covalente multicéntrica de las interacciones C−Li en el que
el puente de litio utiliza sus orbitales p para ese propósito. Por otro
lado, el Índice de Enlace de Wiberg (WBI, por sus siglas en inglés)244

soporta la presencia de tres enlaces C−−−C triples (IEW = 2.89) en 20-3,
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Li1

Li2

Li3

Li4

Li5

Li6

C1

C2

C3

C4

C5 C6

-0.70e−

-0.69e−

-0.71e−

-0.67e−

-0.66e− -0.70e−

-0.34e−

-0.79e−

-0.70e−

-0.77e−
-0.67e−

-0.70e−

Figura 21: Análisis poblacional en orbitales Naturales para el isómero 20-3.

que corresponden a los enlaces cortos C−C. Las cargas naturales de
los dímeros de carbono son 1.4 e−, apoyando aún más la presencia de
fragmentos C–2

2
.

3.4 estructura simétrica vs asimétrica

Existen varios ejemplos de cúmulos de tipo estrella para el carbono-
litio y combinaciones de silicio-litio.231,245–248 Se esperaría que la forma
de estrella de C

6
Li

6
fuera una de las estructuras más estables. La aro-

maticidad es un argumento empleado para apoyar tal suposición. Sin
embargo, en algunos casos la aromaticidad no es suficiente para pre-
servar la simetría de una molécula. Una situación similar se produce
en Si

6
Li

6
, en el que la estructura planar D6h es menos estable que el

mínimo global por 60.2 kcal/mol.248 La pregunta que aún subsiste es
la razón de por qué 20-3 es más estable que 20-1. Para conocer cuan-
titativamente la naturaleza de las interacciones C−Li y cómo estas
interacciones contribuyen a la estabilización de la estrella o estructu-
ras asimétricas, consideramos una disociación hipotética: la reacción
C

6
Li

6
−−→ C

6

6– + Li
6

6+. Con el uso de IEDA es posible racionalizar los
orígenes de la preferencia isomérica en cúmulos de alta forma iónica
de manera cuantitativa. La energía de isomerización, para pasar de 20-
1 a 20-3, calculada a nivel PBE0/TZ2P//PBE0/def2-TZVP es -56.0 kcal/mol.
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Es evidente que la energía de interacción C−Li es mayor en el sistema
asimétrico por 266.2 kcal/mol (ver Tabla 3). Además, el hexágono
de carbono es menos estable que el trímero C–2

2
por 137.3 kcal/mol.

Curiosamente, la disposición hexagonal plana de átomos de litio es
más estable que la encontrada en 20-3, pero esto no es suficiente para
preservar la estructura planar. Aunque la interacción electrostática es
mayor en la forma plana, la interacción covalente es más eficiente en
el isómero 20-3. Además, la repulsión de Pauli disminuye en la forma
asimétrica. En otras palabras, la transferencia de electrones desde los
átomos de litio al esqueleto del carbono induce la formación de una
estructura altamente iónica y muy inestable de carbono que prefiere
romper los enlaces C−C dando origen a tres unidades C–2

2
.

Tabla 3: Resultados de IEDA con un nivel de teoría PBE0/TZ2P para los
isómeros 20-1 y 20-3 con C

6

–6 y Li
6

+6 como fragmentos. Energías en
kcal/mol

20-1 20-3 ∆(20-1 ->20-3)

∆Eint -3835.6 -4101.8 -266.2

E(C
6

6–) 308.6 171.3 -137.3

E(Li
6

6+) 1890.9 2238.4 347.5

∆Epauli 463.0 256.5 -206.6

∆Eelstat -4091.6 -3937.5 154.1

∆Eorb -207.0 -420.8 -213.0

3.5 fluxionalidad

También se encontró que el estado de transición que se relaciona con
la isomerización de 20-3 a su imagen especular, el cual está a sólo 2.0
kcal/mol, lo que indica una rotación casi libre de los fragmentos de
carbono. Basado en el comportamiento fluxional de los cúmulos de
litio y también una potencial redistribución de los átomos de litio en
20-3 inducida por la rotación de las fracciones de C

2
, se llevaron a

cabo simulaciones de dinámica molecular en el sistema a diferentes
temperaturas (300, 600, y 900 K). A 300 K, la estructura 20-2 cambia
inmediatamente a 20-3. A la misma temperatura, la estructura 20-3
experimenta sólo un continuo intercambio en las posiciones Li1 y
Li5/Li6. La Función de Distribución Radial (FDR) muestra una estruc-
tura con picos bien definidos a 1.25, 2.15 y 3.15 Å. Los dos primeros
picos corresponden a las longitudes de enlace C−C y C−Li. El hom-
bro a 2.65 Å y el tercer pico reflejan las distancias Li−Li a primeros y
segundos vecinos, respectivamente. A 600 y 900 K, la estructura C

6
Li

6

sufre una secuencia de reordenamientos rápidos que muestran clara-
mente una completa aleatorización de los átomos de litio y la rotación
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libre de los dímeros de carbono. Las funciones de distribución radiales
totales muestran que, a pesar de la rotación libre de los fragmentos
de carbono, las longitudes de enlace C−C permanecen inalteradas. En
cambio, como consecuencia de la movilidad del litio los otros picos se
reducen ampliamente (Figura 22).

1 2 3 4 5 6

0
2

5

8
10
12

15

900K

600K

300K

r(Å)

T(K)

g
(r
)

C–C
C–Li
Li–Li

Figura 22: Funciones de distribución radial para C
6
Li

6
a 300, 600 y 900K.

La fluxionalidad del C
6
Li

6
también se refleja en el desplazamiento

cuadrático medio, 〈msd〉. Haile249 propuso un método para seguir la
rigidez de un sistema. Si el sistema es de tipo sólido, se esperaría que
el 〈msd〉 quede esencialmente constante y cercano a cero, mientras
que un sistema de tipo líquido debe exhibir un aumento casi lineal
en el 〈msd〉 con el tiempo. La Figura 23 resume las gráficas de 〈msd〉
en función del tiempo. A 300 K, C

6
Li

6
se comporta claramente como

una molécula tipo sólido, en el que la estructura permanece casi
invariante durante la simulación, pero el comportamiento de 〈msd〉
cambia drásticamente a 600 y 900 K. Como resultado de la movilidad
nuclear, en particular de los átomos de Li, el C

6
Li

6
puede describirse

como un sistema de tipo líquido a estas temperaturas.

3.6 conclusiones

En resumen, después de la búsqueda con el AG para C
6
Li

6
se encontró

un nuevo mínimo global no simétrico. Este puede describirse por tres
fragmentos C–2

2
fuertemente unidos a través de puentes de litio. Las

cargas naturales confirman que los enlaces C−Li en C
6
Li

6
son de tipo

iónico. Los cálculos IEDA indican la formación de un fragmento de
carbono altamente iónico y muy inestable que prefiere romper los
enlaces C−C para producir tres unidades C–2

2
. A altas temperaturas,

se observa la fluxionalidad del cúmulo C
6
Li

6
en lugar de disociación.

A 600 y 900 K, las simulaciones BOMD muestran que la movilidad de
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0 0,5 1 1,5 2 2,5
·104

0

2

4

6

8

t(fs)

〈m
sd
〉(

Å
2

)

300K
600K
900K

Figura 23: Variación temporal del desplazamiento cuadrático medio 〈msd〉
para C

6
Li

6
a 300, 600 y 900K.

litio es alta lo que indica que el cúmulo se comporta de manera similar
a un líquido.

Estos resultados sugieren que otras estructuras de carbono podrían
“disolverse” en presencia de una solución concentrada de litio, lo
cual es relevante para entender el comportamiento de las baterías de
ion-litio con ánodos basados en materiales de carbono, como el grafito.





4
B 2−18 U N M I E M B R O Q U A S I P L A N A R D E L A FA M I L I A
M O T O R D E WA N K E L

4.1 introducción

En el 2010, los grupos de Boldyrev y Wang informaron de la detección
de una rueda formada por diecinueve átomos de boro (B–

19
).250 Este

cúmulo contiene un fragmento de seis átomos de boro formando un
pentágono rodeado por los otros trece átomos. En estudios posteriores
se encontró que el pentágono interno y el anillo exterior de boro pue-
den girar casi libremente en direcciones opuestas, de forma similar a
un motor de tipo Wankel.211 Este tipo de comportamiento dinámico

El motor diseña-
do por Wankel en
1924, es un motor
de combustión in-
terna que en lugar
de pistones usa roto-
res.

es análogo al encontrado en algunas ruedas de boro aromático (C
2
B

8
,

C
3
B3+

9 y C
5
B+

11
) con más de un átomo de carbono en el centro.251 Des-

afortunadamente, en todas esas ruedas borocarbonadas, los isómeros
que tienen átomos de carbono en el anillo externo son de más baja
en energía. En 2011 se reportó que el B+

13
también exhibe un com-

portamiento dinámico similar al del B–
19

, con una rotación casi libre
del fragmento B

3
interno.252 El grupo de Alexandrova sugirió que es

posible controlar la dirección de la rotación del triángulo B
3

en B+
13

empleando un láser infrarrojo polarizado.210,253 Tai et al. encontraron
que el B–/2–

20
cuenta con una subunidad hexagonal rodeada por el anillo

de B
13

que exhibe el mismo tipo de comportamiento dinámico.254

En esta sección se describe a un nuevo miembro de esta familia
de cúmulos. Una búsqueda estocástica reveló que la estructura más
estable de B2–

18
comprende un fragmento pentagonal de seis átomos de

boro, rodeados por el anillo de B
12

, pero en contraste con el sistema
B–

19
, tiene una forma de domo. A pesar de esto, simulaciones de

BOMD indicaron que el sistema se comporta dinámicamente similar al
movimiento de un “motor tipo Wankel”. Para mayor comprensión de
la fluxionalidad y la estabilidad del sistema, se estudió el enlace y la
aromaticidad. También se examinó la interacción de B2–

18
con un catión

litio (LiB–
18

).

4.2 detalles computacionales

En la búsqueda del mínimo global se empleó nuestra versión del AG

implementado en Kaxan (considerando estados singuletes y tripletes)
para el B2–

18
y LiB–

18
. El funcional PBE0184 y la base D95 se emplearon pa-

ra el cálculo de la energía, gradiente y hessiana utilizando el programa
gamess (us).224,225 Las estructuras obtenidas del AG se reoptimizaron
a un nivel TPSS/def2-TZVP.226,255 También se obtuvieron las frecuencias

55
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de vibración al mismo nivel para caracterizar la naturaleza de todos
los puntos estacionarios y calcular las correcciones de la Energía de
Punto Cero (ZPE, por sus siglas en inglés). El Análisis de la Descompo-
sición Natural de la Densidad (AdNDP, por sus siglas en inglés)89,256

se calculó a un nivel TPSS/def2-TZVP. Las simulaciones BOMD a nivel
PBE/DZVP se obtuvieron con el programa deMon2K237 a partir de la
geometría de mínimo global del sistema B2–

18
. 1

4.3 resultados

24-1 Cs, 1A’ 0.0 24-2 Cs, 1A’ 0.1 24-3 C2v, 1A1 6.7

Figura 24: Mínimo global para el B2–
18

24-1 y los estados de transición
relacionados con la rotación 24-2 y la inversión 24-3. Las energías
relativas están dadas en kcal/mol.

La estructura del mínimo global del B2–
18

no es plana, es una estructu-
ra de tipo domo que tiene simetría Cs y se compone de un anillo de B

12

exterior conectado a un anillo B
5

interior ligeramente fuera del plano,
(Figura 24). Los centros del anillo B

12
y el anillo B

5
están separados

por ∼0.6 Å, mientras que los átomos de B del centro están ∼0.5 Å por
encima del anillo B

5
. Por lo tanto, la profundidad del domo es de

alrededor de 1.1 Å. El mínimo global es sólo 1.9 kcal/mol más estable
que el segundo isómero plano, una estructura plana D3h (Figura 25).
Por lo que, a una temperatura dada pueden existir ambos isómeros.
En el 2013, los grupos de Wang y Boldyrev257 reportaron la existencia
del cúmulo B–

18
en fase gaseosa usando espectroscopía fotoelectrónica

además incluyen la estructura encontrada con métodos estocásticos.
Ellos afirman que el isómero de más baja energía del B–

18
tiene simetría

C3v, en donde la unidad central de B
3

está alrededor de 0.5 Å fuera del
plano molecular lo que la hace una molécula cuasi-planar. La estructu-
ra del B–

18
C3v es similar a la forma del segundo mínimo de más baja

energía del B2–
18

. La unidad central de B
3

fuera del plano en el isómero
C3v de B–

18
se acerca más al plano molecular en el isómero D3h del

cúmulo B2–
18

. La carga negativa adicional en el sistema puede ayudar
ligeramente a la expansión del anillo periférico de boro, permitiendo
que se tenga el espacio suficiente para que la unidad B

3
se acomode en

1 Las simulaciones se calcularon con la geometría de mínimo global 24-1, asignan-
do velocidades aleatorias a los átomos, además la estructura se equilibró a 900K,
empleando un baño térmico Nosé-Hover. Para 25 ps con 1.0 fs de tamaño de paso.
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el plano. Además, el segundo isómero más estable del B–
18

es similar al
mínimo global de B2–

18
. El isómero Cs en B–

18
es sólo 1.6 kcal/mol menos

estable que su forma C3v. Incluso, se identificaron ambos isómeros en
el espectro fotoelectrónico. Para el caso del B2–

18
, la diferencia de energía

entre los dos isómeros más estables es de 2.5 kcal/mol, calculados a
nivel de teoría CCSD(T)/def2-TZVP//TPSS/def2-TZVP (Figura 25).

25-1 Cs, 1A’ 0.0 (0.0) 25-2 ,C3v, 1A1
1.9 (2.5)

25-3 Cs, 1A’ 33.6 25-4 C2v, 1A1 38.1

25-5 Cs, 3A’ 40.0 25-6 C2v, 3A1 40.4 25-7 Cs, 3A’ 41.2 25-8 C1, 1A1 41.3

25-9 Cs, 1A’ 43.1 25-10 C2, 3A’ 43.2 25-11 Cs, 3A’ 45.1 25-12 Cs, 1A’ 46.2

Figura 25: Estructuras más estables del B2–
18

y sus energías relativas
(kcal/mol), incluyendo la ZPE, en el nivel TPSS/def2-TZVP y las
energías calculadas a CCSD(T)/def2-TZVP entre paréntesis.

La característica interesante del isómero Cs del cúmulo B2–
18

es que
el menor modo normal de vibración (102.2 cm−1) corresponde a la
rotación de la unidad B

6
interior, esto es un indicador importante para

que pueda presentar la rotación de estos átomos. Siguiendo este modo
normal de vibración se encontró que la estructura corresponde a un
estado de transición con una frecuencia imaginaria de 111,1i cm−1.
Este modo tiene relación con la rotación de la unidad B

6
interior. La

diferencia de energía entre 24-1 y 24-2 es insignificante (0.1 kcal/mol)
(Figura 24). Por lo tanto, una barrera tan baja siguiere una rotación
casi libre de la unidad B

6
dentro del anillo B

12
. Esto coincide con

los resultados de la BOMD. La unidad B
6

interior gira casi libremente
dentro del perímetro del anillo de B

12
. En la dinámica molecular este

comportamiento se detectó a 900 K. La rotación de la unidad B
6

se
acompaña por el rompimiento y formación simultánea de enlaces
entre la unidad B

6
y el anillo periférico B

12
, siendo este el primer

sistema cuasi-planar que muestra tal fluxionalidad. También hemos
localizado el estado de transición para la inversión del “domo“ del
isómero Cs (estructura 24-3 en la Figura 24), que tiene una barrera de
6.7 kcal/mol. Esta barrera es menor que la encontrada en el sumaneno
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(19.6 kcal/mol) o el coranuleno (10.2 kcal/mol), estructuras clásicas
de carbono tipo domo.258,259

4.4 análisis del enlace y la fluxionalidad

En el B–
19

y el B+
13

la ausencia de enlaces localizados 2c-2e σ-enlazantes
entre la unidad interior y el anillo exterior favorece tal rotación libre.
El Número de Ocupación (NO) representa el número de electrones que
participan en un enlace. Los NO para todos los enlaces en el sistema
B2–

18
están cerca del valor límite de 2.0 |e| por enlace. Este análisis

muestra que hay 12 enlaces-σ de dos centros dos electrones (2c-2e)
localizados en el anillo periférico B

12
. Sin embargo, el resto de enlaces

es de tipo deslocalizado (Figura 26). Hay 10 enlaces-σ deslocalizados,
de los cuales siete están sobre tres átomos (7 × 3c-2e), uno está sobre
cuatro átomos (4c-2e), uno más sobre cinco átomos (5c-2e) y el último
que se deslocaliza sobre 12 átomos (12c-2e). Entre estos, tres enlaces-σ
3c-2e involucran el fragmento interno B

6
, mientras que los enlaces-σ

restantes deslocalizados son responsables de la unión entre la unidad
B

6
y el anillo exterior B

12
. El análisis AdNDP también muestra que

hay seis enlaces-π deslocalizados: cinco se deslocalizan sobre cuatro
átomos (5 × 4c-2e) y uno sobre seis átomos del anillo interior (6c-
2e). La densidad electrónica de cada uno de los cinco enlaces-π 4c-2e
permanece localizada sobre los tres átomos de la periferia y un átomo
del anillo B

5
interior. Por lo tanto, a partir del análisis AdNDP podemos

inferir que no hay enlaces localizados entre el anillo B
12

y el conjunto
interno B

6
; sólo se unen vía enlaces σ- multicéntricos-2e y enlaces π.

Tales enlaces deslocalizados migran fácilmente de una posición a la
otra durante la rotación de la unidad de B

6
; por lo tanto, tales arreglos

permiten al cúmulo exhibir un comportamiento fluxional.

4.5 aromaticidad

El número total de electrones σ y π deslocalizados en B2–
18

es 20 y 12,
respectivamente. Utilizando la regla de Hückel de aromaticidad, como
tal, el sistema global debiera ser tanto σ- y π-antiaromático en las dos
regiones (en la región interna y el anillo exterior), la conclusión es
diferente. Tres enlaces-σ 3c-2e y un enlace-π 6c-2e están dentro de la
unidad B

6
que satisface la regla de Hückel (para enlaces σ, 4n + 2 = 6,

n = 1 y para enlaces-π, 4n + 2 = 2; n = 0). El fragmento interior B
6

es,
por lo tanto, σ- y π-aromático. Ahora, la región entre el fragmento de
B

6
y el anillo de la periferia B

12
contiene 14 electrones σ deslocalizados

(4n + 2 = 14; n = 3) y 10 electrones π deslocalizados (4n + 2 = 10; n =
2), una vez más para satisfacer la regla (4n + 2) (Figura 26).

Cabe señalar que la densidad electrónica de los enlaces-σ 12c-2e
permanece dentro de las dos regiones, ya que la máxima densidad
electrónica se encuentra sobre el área entre el fragmento B

6
y el anillo
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Enlaces-σ Localizados y Deslocalizados

26-1 12 × 2c-2e
NO=1.95-1.87|e|

26-2 4 × 3c-2e
NO=1.90-1.80|e|

26-3 3 × 3c-2e
NO=1.79-1.75|e|

26-4 1 × 4c-2e NO=1.81|e| 26-5 1 × 5c-2e NO=1.75|e| 26-6 1 × 12c-2e NO=2.00|e|

Enlaces-π Deslocalizados

26-7 4c-2e NO=1.87|e| 26-8 4c-2e NO=1.90|e| 26-9 4c-2e NO=1.87|e|

26-10 4c-2e NO=1.82|e| 26-11 6c-2e NO=1.70|e| 26-12 4c-2e NO=1.82|e|

Figura 26: Análisis AdNDP para el B2–
18

a nivel TPSS/def2TZVP.

periférico, por eso se ha considerado esta región solamente. Por lo
tanto, el sistema B2–

18
puede considerase doblemente aromático. El

isómero Cs del sistema B2–
18

tiene una configuración de capa cerrada
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con un Orbital molecular más alto ocupado (HOMO , por sus siglas
en inglés) doblemente ocupado de tipo π (Figura 27). Por lo tanto,
también puede considerase como un análogo de boro del coroneno.

Figura 27: Orbitales moleculares π del cúmulo B2–
18

.

En el 2012, Nguyen et al.254,260,261 emplearon el modelo de una
partícula en una caja circular para entender la distribución orbital en
las ruedas de boro. Un sistema puede mostrar la disco-aromaticidad
si sus electrones π ocupan completamente los estados propios más
bajos del modelo en orden ascendente de 1σ, 1π, 1δ, 2σ, 1φ, 2π y así
sucesivamente. Por lo tanto, los sistemas con 2, 6, 10, 12, 16, 20 ...
electrones π conducen a una configuración completamente ocupada,
que muestra la disco-aromaticidad. En nuestro caso, el sistema B2–

18

tiene 12 electrones π con la configuración (1σ)2 (1π)4 (1δ)4 (2σ)2,
entonces, es un sistema disco-aromático. Las formas de los orbitales π
del sistema B2–

18
y las funciones de onda más bajas para una partícula

en una caja circular se muestran en la Figura 28.

Figura 28: Formas de los orbitales π de valencia del cúmulo B2–
18

y las
funciones de onda más bajas para una partícula en una caja
circular.

Para demostrar la doble σ- y π-aromaticidad en B2–
18

se realizó el aná-
lisis de la componente z del campo magnético inducido (Bindz ).262–264

Los valores positivos y negativos de Bindz indican el comportamiento
paratrópico (antiaromaticidad) y diatrópico (aromaticidad) del siste-
ma. Los perfiles Bindz calculados en los centros de los anillos de tres y
cuatro átomos situados ya sea dentro del fragmento interior B

6
o entre

el B
6

y anillo exterior B
12

se muestran en la Figura 29. La respuesta
magnética es de naturaleza altamente diatrópica dentro del plano de
los anillos pequeños y aunque disminuye gradualmente con la distan-
cia desde el centro del anillo, aún mantiene un valor alto (en sentido
absoluto). Incluso a 4 Å por encima o por debajo del plano, el valor
Bindz encontrado es igual o mayor (en el sentido absoluto) a -10 ppm.
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Los anillos interiores (1, 2 y 3) muestran un mayor carácter diatrópico
(tanto en el plano como fuera de el) que los anillos exteriores que pre-
sentan mayor aromaticidad (tanto σ y π). El anillo de cuatro miembros
(8) tiene una pequeña respuesta diatrópica. Por lo tanto, los valores
negativos de Bindz en el plano y perpendiculares al plano de los anillos
en ambas regiones confirman que es doblemente σ concéntrica, así
como la naturaleza doblemente π-aromática del sistema B2–

18
.
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Figura 29: Perfil Bindz del B2–
18

calculado a nivel PW91/def2-TZVP. El perfil
empieza en el centro geométrico de cada anillo de tres y cuatro
miembros.

Por último, hemos calculado tanto Energía de Disociación Vertical
(VEDE, por sus siglas en inglés) y Energía de Disociación Adiabática
(AEDE, por sus siglas en inglés) con diferentes funcionales de la densi-
dad, la Función de Green de Valencia-Exterior (OVGF, por sus siglas en
inglés) y el método basado en la función de onda (Tabla 4).265,266 Con
excepción de los valores de la VEDE calculados mediante el uso de la
denominada solución de enfoque directo, el resto de los resultados
muestran la naturaleza de los electrones en HOMO en el B2–

18
, que es

un dianión estable respecto a la pérdida espontánea de electrones. Sin
embargo, también se ha examinado la posibilidad de estabilizar el
dianión con la adición de Li+ como un contraión. En el mínimo global
del LiB–

18
, la estructura del esqueleto de boro es idéntica a la de B2–

18
y

el catión Li+ se encuentra unido a un átomo de boro del centro de la
superficie cóncava interior del anillo B

5
que tiene una distancia B−Li

de 2.217 Å (Figura 30).
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Tabla 4: Energía de disociación vertical ( VEDE en eV) calculada por el
Teorema de Koopman (TK) y ∆SCF, la OVGF y la energía de
disociación adiabática (AEDE en eV). La base usada en todos los
casos es def2-TZVP.

Nivel VEDE AEDE OVGF

TK ∆SCF

TPSS -1.534 0.284 0.104 0.503

B3LYP -1.072 0.306 0.135 0.525

PBE0 -0.822 0.401 0.219 0.518

M05-2X 0.075 0.543 0.365 0.542

ωB97X-D 0.683 0.450 0.223 0.570

MP2 0.202 1.044 0.855 0.480

30-1 C1, 1A 0.0 30-2 C1, 1A 1.6 30-3 Cs, 1A’ 4.3 30-4 C1, 1A 19.4

30-5 Cs, 1A’ 22.9 30-6 Cs, 1A’ 25.8 30-7 C1, 1A 26.7 30-8 C1, 1A 28.0

30-9 C1, 1A 29.1 30-10 C1, 1A 31.0 30-11 Cs, 1A’ 32.2 30-12 Cs, 1A’ 32.6

Figura 30: Estructuras más estables del LiB–
18

y sus energías relativas
(kcal/mol), incluyendo la ZPE, en el nivel TPSS/def2-TZVP .

4.6 una sustitución que frena el motor tipo wankel

El cúmulo monoaniónico de diecinueve átomos de Boro (B–
19

) adopta
una estructura de anillo con un átomo central rodeado por un núcleo
pentagonal que a su vez está rodeado por un anillo exterior de trece
átomos de boro (Figura 31). Tanto el pentágono central de seis átomos
y el anillo exterior de trece átomos satisfacen independientemente la
regla de Hückel (4n + 2)π (con dos y diez electrones, respectivamente).
En el 2010, Huang et al. reportaron la estructura y el enlace químico
de este cúmulo.267 En el mismo año, se reportó un comportamiento
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fluxional del cúmulo B–
19

que muestra una rotación interna casi libre
de la forma pentagonal dentro del anillo B

13
co-planar, que es evidente

a partir de los resultados de la BOMD indicando un movimiento similar
al de un motor tipo Wankel.268

31-1

Figura 31: Estructura de mínimo global de B–
19

.

Una pregunta que surge de inmediato, es: ¿cómo se puede controlar,
iniciar o dirigir la rotación de estos sistemas? en el 2012, Zhang et
al. propusieron controlar la rotación del anillo exterior en B+

13
en una

dirección dada por la aplicación de un campo láser externo.253 Con el
fin de que gire, sin un campo externo, el B +

13
debe superar una barrera

de sólo 0.25 kcal/mol y, dada la simetría del sistema, la rotación
puede ocurrir en ambas direcciones con la misma probabilidad. Sin
embargo, si un campo eléctrico se aplica en el plano de la molécula,
perpendicular al eje molecular, la simetría del sistema se rompe de tal
forma que el anillo prefiere girar unidireccionalmente.210

En esta sección se describe la naturaleza del comportamiento flu-
xional del cúmulo neutro CB

18
, que es el producto de una sustitución

de un átomo de boro por carbono en el B–
19

. Encontramos que a pesar
de que los anillos en B–

19
y CB

18
son isoelectrónicos, y estructuralmen-

te similares, el sistema borocarbonado neutro no exhibe el mismo
comportamiento fluxional como el anión de boro puro.

El procedimiento computacional implicó el uso de nuestro AG im-
plementado en el programa Kaxan a nivel PBE0/def2-TZVP.184,226 Estos
cálculos se realizaron utilizando el paquete computacional Gaussian
09.266 Las simulaciones de BOMD y el cálculo de las propiedades elec-
trónicas, incluyendo el campo magnético inducido, se llevaron a cabo
a nivel de PBE/DZVP usando el paquete de software deMon2K.237

Los cinco mínimos locales más estables del CB
18

, que se encuentran
a 20 kcal/mol por encima del mínimo global, se muestran en la
Figura 32. En el mínimo global (32-1), el átomo de carbono se encuentra
en el fragmento de anillo exterior, es decir, el átomo de carbono
muestra una preferencia importante por un lugar en el anillo exterior
sobre la unidad pentagonal interior o el centro de la rueda de boro,
evitando la hipercoordinación extrema como lo describe Boldyrev y
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32-1 C2v, 1A1 0.0 32-2 C1, 1A 3.1 32-3 Cs, 1A 3.1

32-4 Cs, 1A 10.8 32-5 C1, 1A 20.0

Figura 32: Isómeros optimizados de CB
18

, hasta 20 kcal/mol. Las energías
relativas están en unidades de kcal/mol. Todas las estructuras
fueron optimizadas al nivel PBE0/def2-TZVP

Wang.269 De hecho, el átomo de carbono en las otras cuatro especies
de más baja energía permanece en el anillo exterior. La diferencia
de energía entre el isómero de menor energía y la siguiente forma
isomérica más estable es sólo 3.1 kcal/mol. Cuando el carbono se
coloca en el pentágono interno o incluso en el centro del anillo la
energía relativa es 40 kcal/mol mayor a 32-1.

�
�

1.417

J
J
Ĵ

1.544

33-1 0.0

�
�

1.437

B
B
BN

1.809

33-2 27.6

Figura 33: Estructura de mínimo global de CB
18

y el estado de transición
relacionado a la rotación del pentágono interno. Las energías
relativas están en kcal/mol.
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Los parámetros geométricos más relevantes de 32-1 se resumen
en la Figura 33. La distancia C-B que conecta los dos anillos es más
larga (1.544 Å) que la calculada para el anillo externo. A primera vista,
el carbono no altera drásticamente la estructura de B–

19
. El análisis

vibracional muestra que 32-1 es un mínimo y la frecuencia de vibra-
ción más pequeña corresponde a un modo vibracional de 56 cm−1,
asignado al movimiento fuera del plano del pentágono interior. Esto
es diferente del B–

19
( 31-1), donde la frecuencia más baja corresponde

a la rotación del fragmento pentágonal. En el caso de B–
19

, la barrera a
la rotación del pentágono interior y el anillo B

13
en dirección opuesta

es insignificante (menos de 0.1 kcal/mol).
La sustitución de un átomo de carbono en el anillo exterior modifica

esta barrera drásticamente. Para CB
18

, este giro en la estructura de
transición (33-2) es de 27.6 kcal/mol menos estable que la del mínimo
global, evitando la rotación de los anillos interior y exterior uno respec-
to al otro a bajas temperaturas (Figura 33). Por lo tanto, a pesar de las
similitudes estructurales entre B–

19
y CB

18
, parece poco probable que el

último pueda mostrar cualquier carácter fluxional similar al anterior,
especialmente a temperaturas relativamente bajas. Simulaciones BOMD

al nivel PBE/DZVP muestran el comportamiento dinámico de B–
19

y la
ausencia de fluxionalidad en CB

18
. Las simulaciones se iniciaron a par-

tir de la geometrías de equilibrio, con velocidades aleatorias asignadas
a los átomos y ambos sistemas se equilibraron para 300, 600 y 900

K, utilizando un baño térmico Nosé-Hoover durante 20 ps después
de lo cual se calcula un conjunto de trayectorias de 50 ps. En ambos
casos, para B–

19
y CB

18
, durante las simulaciones BOMD la estructura

planar esencialmente se mantiene, pero sin rotación interna o externa
del anillo en CB

18
incluso para 900 K.

¿Por qué un sistema que es isoelectrónico y esencialmente isoestruc-
tural a B–

19
exhibe un comportamiento dinámico totalmente diferente?

La respuesta está en la forma en que se unen los átomos en el cúmulo.
De acuerdo al análisis AdNDP,89 en CB

18
hay doce electrones π de

valencia con dos de ellos participando en la unión de los seis átomos
de boro centrales y los otros diez siendo responsables de la unión entre
los B

12
C del anillo externo y el pentágono interno B

6
(Figura 34). Esta

distribución de electrones π es análoga a la encontrada en B–
19

. Los 46

electrones extra participan en el enlace-σ. Sin embargo, la distribución
de electrones σ es diferente en CB

18
comparada con B–

19
.

26 electrones σ están involucrados en la unión localizada y forman
once enlaces B−B 2c-2e en la periferia y dos enlaces C−B 2c-2e. La
diferencia radica en la presencia de un enlace C−B 2c-2e extra loca-
lizado que conecta los anillos periféricos y los anillos pentagonales
internos. Esta es la razón principal para el comportamiento dinámico
radicalmente diferente del cúmulo CB

18
(Figura 34) en comparación

con el anión de diecinueve átomos de boro.
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La búsqueda de las máquinas moleculares está en curso. La reciente
identificación de sistemas de anillos concéntricos de boro en el que un
anillo gira con relación a otro209,252,254,268 proporciona un dispositivo
adicional con utilidad potencial en tales máquinas. Es necesario, sin
embargo, desarrollar una comprensión sistemática de cómo controlar
y dirigir el movimiento de estos “motores tipo Wankel”. Este logro nos
permitirá identificar las características electrónicas y geometrías clave
de cúmulos de boro que son necesarias para observar la fluxionalidad
y estrategias (con efectos similares) para promover la funcionalidad
en otros cúmulos homonucleares o heteronucleares.

4.7 conclusiones

En conclusión, el B2–
18

es el quinto miembro de la familia de cúmulos
tipo “motor tipo Wankel”. La unidad B

6
interior gira dentro de un

anillo periférico de B
12

con una barrera de rotación casi insignificante.
El análisis del enlace químico muestra que la fracción interior B

6
y

el anillo exterior se unen sólo a través de la unión 2e-multicéntrica.
La ausencia de cualquier unión localizada facilita la fluxionalidad. El
cúmulo B2–

18
puede considerarse como sistema doblemente concéntrico

σ así como un sistema doblemente π-aromático. El análisis del campo
magnético inducido confirma aún más esta doble aromaticidad. La
aromaticidad en el cúmulo B2–

18
también puede justificarse utilizando el

concepto de disco-aromaticidad. El cálculo de las energías electrónicas
de disociación tanto vertical como adiabática revelan que es un sistema
dianiónico estable. Además, el cúmulo B2–

18
en presencia de un contra-

ion (Li+), el sistema LiB–
18

, también es viable.
Bajo ciertas condiciones restringir la fluxionalidad en cúmulos de

boro puede ser interesante. La sustitución puntual de B por un átomo
de C aumenta la barrera de rotación por encima de 27 kcal/mol. El
átomo de C en el CB

18
muestra una preferencia definida para la unión

en el anillo exterior en lugar de cualquiera de los seis átomos de boro
del interior. La rotación, se hace imposible a bajas temperaturas. Las
otras interacciones σ- y π-enlazantes en el cúmulo, que hemos identi-
ficado en este trabajo utilizando AdNDP, son casi idénticas en ambos
sistemas tanto en el B–

19
fluxional y el rígido CB

18
. Este análogo de

B–
19

, con C sustituido que adopta la misma geometría básica y tiene el
mismo número de electrones, promueve la localización de carga en los
enlaces C−B tales que la anticipada actividad fluxional desaparece por
completo. En resumen, estos resultados proporcionan una significativa
pieza inicial de evidencia que la fluxionalidad en cúmulos de boro
podría fácilmente desactivarse mediante una sustitución simple de C
en el cúmulo, para este caso.
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Enlaces-σ Localizados

34-1 2 × 2c-2e C-B
NO=1.94|e|

11 × 2c-2e B-B
NO=1.95-1.83|e|

34-2 1 × 2c-2e C-B
NO=1.66|e|

Enlaces-σ Deslocalizados

34-3 5 × 3c-2e B-B-B
NO=1.90-1.82|e|

34-4 4c-2e B-B-B-B
NO=1.89|e|

34-5 4c-2e B-B-B-B
NO=1.89|e|

34-6 4c-2e B-B-B-B
NO=1.65|e|

34-7 4c-2e B-B-B-B
NO=1.65|e|

Enlaces-π Deslocalizados

34-8 4c-2e B-B-B-B
NO=1.84|e|

34-9 4c-2e B-B-B-B
NO=1.78|e|

34-10 4c-2e B-C-B-B
NO=1.89|e|

34-11 4c-2e B-B-B-B
NO=1.78|e|

34-12 4c-2e B-B-B-B
NO=1.84|e|

34-13 6c-2e B-B-B-B-B-B
NO=1.75|e|

Figura 34: Análisis AdNDP para CB
18

a nivel PBE0/def2-TZVP.
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P E R I O D A N O P E S A D O

El periodano es una molécula que contiene un átomo de cada elemento
del segundo periodo de la tabla periódica a excepción del neón. No
es fácil predecir la estructura más estable del LiBeBCNOF porque los
potenciales arreglos no son evidentes. En 2006, Krüger sugirió que
35-1 es la forma más viable.270 Un año más tarde, Bera et al. emplearon
un algoritmo de búsqueda estocástica271 con el que encontraron 27

nuevos isómeros sustancialmente más estables que 35-1. El mínimo
global 35-2 fue 122 kcal/mol más estable (al nivel B3LYP/6-31G(d))
que la estructura de Krüger. Claramente, esta molécula es difícil de
imaginar en un matraz. Más allá de la estabilidad del periodano, este
sistema es un buen ejemplo de la "Química sin sentido"(un término
acuñado por Bera et al. para la búsqueda estocástica de estructuras
estables donde ninguna intuición Química es aplicada en absoluto).

35-1 35-2

Figura 35: Estructuras reportadas previamente para el periodano pesado.

Predecir la estructura del análogo pesado del periodano, el NaM-
gAlSiPSCl no es una tarea fácil. A pesar de la comparación de la
Química entre segunda y tercera fila de la tabla periódica, estudios
tanto experimentales como teóricos ilustran diferencias estructurales
entre compuestos derivados de ambas filas. Por ejemplo, la insatura-
ción es fuertemente desfavorecida para especies de la tercera fila. Por
lo tanto, predecir la forma estructural de periodano pesado, no es una
tarea sencilla.

En este Capítulo, se obtiene la estructura del mínimo global del
periodano pesado, empleando nuestra implementación del AG. Curio-
samente, las diferencias de electronegatividad entre los elementos en
la segunda y tercera fila indican que las estructuras más estables del

69
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periodano se obtienen cuando elementos altamente electronegativos
y electropositivos se unen. Pero el mínimo global del periodano es
completamente diferente a su análogo de la segunda fila. Desde el
punto de vista computacional, el periodano pesado también es intere-
sante porque su PES es muy accidentada, razón por la que este sistema
es atractivo para probar los límites de los algoritmos estocásticos de
búsqueda.

5.1 metodología y detalles computacionales

Durante la búsqueda con el AG se utilizó el funcional PBE0184 y la
base LANL2DZ.185 Para una población inicial de 10 individuos durante
20 generaciones. La búsqueda se repitió cinco veces para asegurar
que el resultado fuera reproducible. Todas las estructuras encontra-
das fueron reoptimizadas posteriormente con el mismo funcional,
pero con la base def2-TZVP. Este mismo nivel se usó para el cálcu-
lo de frecuencias de vibración para caracterizar la naturaleza de los
puntos estacionarios además de calcular la energía de punto cero.226

El funcional PBE0 proporciona resultados estructurales precisos y
valores satisfactorios para propiedades termodinámicas, cinéticas y
espectroscópicas en toda la tabla periódica.184 Sin embargo, para ga-
rantizar que la estructura del mínimo global no es un artefacto de
la metodología empleada, todas las geometrías se reoptimizaron con
diferentes funcionales (BLYP, PW91, M06, y TPSSh) empleando la misma
base (def2-TZVP). Todos los funcionales dieron parámetros estructura-
les similares. La evaluación final de las energías relativas se obtienen a
nivel CCSD(T)/def2-TZVP//PBE0/def2-TZVP. Todos los cálculos de refina-
miento de geometría y energía se realizaron con el programa Gaussian

09.266

5.2 ¿cuál es el isómero más estable?

La Tabla 5 reúne las diferencias de energía, incluyendo la corrección de
punto cero con diferentes funcionales y la energía a nivel CCSD(T)/def2-
TZVP//PBE0/de2-TZVP. En estos resultados resaltan algunas tendencias
generales: (i) Los dos mínimos más estables persisten en todos los
niveles de teoría. (ii) La brecha de energía entre las estructuras 36-1
y 36-2 (Figura 36) es entre 3 y 4 kcal/mol. (iii) PBE0, TPSSh y PW91
dieron diferencias de energía muy similares. Por lo tanto, el resto de
la discusión, será con los resultados PBE0.

Diez mínimos locales se encuentran dentro de 15 kcal/mol del mí-
nimo global con el funcional PBE0 y la base def2-TZVP (ver Figura 36).
Es importante señalar que todas las estructuras en la Figura 36 y en la
Tabla 5 son singlete. La estructura triplete más estable está a 18,3 kcal/-
mol de energía que 36-1 a nivel PBE0/def2-TZVP. Como en el periodano,
en su congénere las formas más estables son las que involucran las
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36-1 Cs, 1A 0.0 36-2 C1, 1A 4.1 36-3 Cs, 1A 6.7

36-4 C1, 1A 7.0 36-5 C1, 1A 8.4 36-6 C1, 1A 10.9

36-7 C1, 1A 12.5 36-8 C1, 1A 12.7 36-9 C1, 1A 12.7

36-10 C1, 1A 13.9

Cl

Si
Al

P
S
Na
Mg

Figura 36: Isómeros optimizados del periodano pesado. Las energías
relativas están en unidades de kcal/mol. Todas las estructuras
fueron optimizadas al nivel PBE0/def2-TZVP.

interacciones entre átomos electronegativos y electropositivos. Los mo-
tivos estructurales más obvios son Na-Cl y Mg-Cl o una combinación
de ambos (Na-Cl-Mg); de hecho, esta última tríada está presente en
todos los diez mínimos. El otro motivo estructural aparente es Mg-S,
que está presente en todas las estructuras de Figura 36. Un fragmento
que se manifiesta en cinco de los seis primeros isómeros del perio-
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dano pesado es el triángulo Si-P-Al. En los 20 isómeros más estables
reportados por Bera et al. las unidades C-N y B-O se encuentran con
regularidad. Del mismo modo, los homólogos pesados del C-N y B-O,
es decir, Si-P y Al-S, son recurrentes en los isómeros más estables del
periodano pesado: la diada Si-P aparece entre los diez isómeros de
mayor estabilidad, mientras que el motivo de Al-S emerge en ocho
de ellos (36-4 y 36-7 son las únicas excepciones). Es evidente que,
aunque las diferencias de electronegatividad en el tercer período no
son tan grandes como las del segundo, las estructuras más estables del
periodano pesado se obtienen cuando los elementos altamente electro-
negativos y electropositivos se unen. Por lo tanto, algunos patrones
estructurales del periodano pesado son concebibles en principio, pero
todavía es difícil pensar en todos los posibles isómeros.

Nuestros resultados revelan que el isómero de más estable es de tipo
planar 36-1 es completamente diferente a 35-2 (Figura 35).271 El análisis
vibracional de 36-1 muestra que el modo normal de baja energía es
de 52 cm−1 (a nivel PBE0). Este modo representa el desplazamiento
del dímero P-Mg fuera del plano molecular. Hay que tener en cuenta
que 36-1 contiene un átomo de aluminio rodeado por Si-P-Mg-S, en
donde el dímero Na-Cl interactúa con el P-Mg. La segunda forma
más estable, 36-2, que está a 4,1 kcal/mol por encima de 36-1, tiene
el mismo núcleo Si-P-Mg-S pero la unidad Na-Cl está enlazada al
lado de Mg-S. El tercer isómero más estable es similar a 36-1, pero los
átomos de Si y P se intercambian.

Tabla 5: Diferencias de energía de los mínimos en el periodano pesado
(kcal/mol) calculadas a diferentes niveles de teoría, empleando la
base def2-TZVP. La menor frecuencia vibracional (en cm−1) es
mostrada entre paréntesis.

Mín. PBE0 BLYP PW91 M06 TPSSh CCSD(T)

36-1 0.0 (52) 0.0 (49) 0.0 (49) 0.0 (45) 0.0 (52) 0.0

36-2 4.1 (21) 3.7 (19) 4.0 (22) 3.3 (22) 4.1 (17) 3.5

36-3 6.7 (60) 8.3 (59) 6.8 (58) 8.4 (58) 6.7 (60) 7.6

36-4 7.0 (27) 5.6 (27) 6.3 (26) 6.1 (26) 7.8 (26) 7.0

36-5 8.4 (26) 8.5 (30) 7.2 (23) 7.3 (24) 9.0 (25) 8.2

36-6 10.9 (20) 11.3 (21) 10.8 (22) 11.0 (26) 11.1 (20) 11.1

36-7 12.5 (31) 7.3 (32) 11.0 (27) a
13.5 (31) 10.9

36-8 12.7 (18) 4.6 (17) 10.2 (18) 9.4 (28) 12.0 (20) 8.3

36-9 12.7 (16) 9.8 (10) 11.2 (13) 11.8 (16) 13.1 (15) 13.2

36-10 13.9 (18) 5.0 (19) 11.9 (17) 10.0 (27) 13.6 (19) 8.2

a En el nivel M06/def2-TZVP el mínimo 36-7 converge a 36-5.
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5.3 enlace

Los parámetros estructurales y los WBI para el isómero 36-1 se resumen
en la Figura 37. Las cargas NBO de los dos elementos con un fuerte ca-
rácter catiónico (Na, 0.88 y Mg, 1.20 e−) se intercalan entre los átomos
de Cl (-0.70 e−), P (-1.24 e−), y S (-1.02 e−). Los átomos restantes, Si y
Al, tienen cargas positivas (+0.11 y +0.77 e−, respectivamente). Dos
fragmentos pueden diferenciarse fácilmente; el primero es un cuadra-
do distorsionado con P-Na-Cl-Mg que tiene un fuerte carácter iónico,
mientras que el segundo es lineal (Si-Al-S) y de naturaleza covalente.
La longitud del enlace Si-P (2.198 Å) es más corta que la longitud
Si-P del enlace de la sililfosfina caracterizado por espectroscopía de
microondas (2.25 Å).272 La distancia Al-S del periodano pesado (2.165

Å) es también muy corta. Guha y Francisco reportaron una longitud
de enlace Al-S de 2.249 Å en el AlSH, calculada al nivel CCSD(T)/aug-
cc-pV5Z, y al que se le atribuye un carácter múltiple para la interacción
Al-S.273 Por lo tanto, parece que el periodano pesado tiene enlaces
múltiples en Si-P y Al-S. Claramente, los orbitales π son en su mayoría
situados alrededor de las unidades P-Si y Al-S (37-2,37-3,37-4) que
ratifica la naturaleza de múltiples uniones en estas interacciones. El
WBI confirmó la existencia de dos unidades, una de ellas fuertemente
iónica (PNaClMg) con valores WBI pequeños (<0.5) y una segunda con
un fuerte carácter covalente (Si-Al-S) y valores WBI mayores de 0.97.
Claramente, mientras que la interacción P-Al tiene una importante
contribución covalente, el Al-Mg es más iónico (WBI=0.09).

Por último, hay que tener en cuenta que la orbital HOMO-3 se
deslocaliza alrededor del núcleo P-Si-Al-S, pero los parámetros geo-
métricos indican la localización. Por lo tanto, a fin de obtener una
mayor comprensión de la deslocalización electrónica en el periodano
pesado, se calculó el campo magnético inducido Bind 262,264 que es un
descriptor magnético de la aromaticidad. La componente z de Bind(
Bindz

)
sólo indica deslocalización menor. La región más deslocalizada

se encuentra en el triángulo P-Si-Al, con un valor de Bindz de -5,6 ppm.

5.4 conclusiones

Encontramos que los diez isómeros más estables del periodano que
tienen patrones que implican interacciones entre átomos electronegati-
vos y electropositivos. En principio el isómero más estable es plano,
con dos fragmentos altamente reconocibles, un cuadrado fuertemente
iónico PNaClMg y la triada restante de naturaleza covalente Si-Al-S.
El carácter de enlace múltiple de los enlaces Si-P y Al-S es también
notable.
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Figura 37: 1 Distancias de enlace (Å) e índices de Wiberg (en paréntesis) del
periodano pesado. 37-2, 37-3, 37-4 Orbitales Moleculares del
periodano pesado. Isovalor 0.03 u.a.
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S I M I L I T U D M O L E C U L A R B A S A D A E N L O S
M O M E N T O S E S TA D Í S T I C O S

Ultra Fast Shape Recognition (usr) es un algoritmo propuesto por Balles-
ter,132,193 que usa los primeros tres momentos estadísticos de distribu-
ciones basadas en las distancias atómicas, para comparar geometrías
moleculares, tres ordenes de magnitud más rápido que las metodolo-
gías comunes.193 También permite la identificación de la semejanza
de la forma de compuestos moleculares, sin tener que llevar a cabo el
requerimiento problemático de alinear moléculas, ya que este método
es invariante a la orientación molecular. Este algoritmo ha sido aplica-
do con éxito en sistemas moleculares que van de algunas decenas de
átomos hasta llegar a proteinas.132,193,274,275

Los métodos de superposición son una familia de métodos comunes
de comparación estructural. Un método ampliamente usado en esta
categoría es rocks,197 que calcula la similitud usando una función
de scoring que compara la superposición de volúmenes moleculares,
que sólo puede llevar a cabo, después de hacer varias iteracciones, en
donde se intenta superponer las moléculas a comparar. Comparado
con este método, (que es el más rápido de los métodos comerciales de
comparación molecular), usr tiene una velocidad de procesamiento
de 3.02

132 veces más rápido que rocks. (algunos otros interesantes
Benchmark pueden ser encontrados en132,193).

a.1 ultra fast recognition

El método propuesto por Ballester considera a la molécula como un
conjunto de partículas unidas (átomos), en lugar de considerar un
cuerpo sólido, usr se basa en la premisa de que la forma de una
molécula está únicamente determinada por la posición relativa de
sus átomos. Por lo tanto, la forma molecular se caracteriza por un
conjunto de funciones de distribución unidimensionales que retienen
la información de la forma tri-dimensional. usr usa la distribución de
todas las distancias atómicas para obtener cuatro puntos de referen-
cia: el centroide molecular (ctd), el átomo más cercano a ctd (cst), el
átomo más alejado de ctd (fct) y el átomo más alejado de fct (ftf ). Usar
estas referencias eliminan directamente cualquier necesidad de alinea-
miento o traslación, ya que estas distribuciones son completamente
independientes de la orientación molecular o de la posición.

Usando estos puntos de referencia se calculan 12 descriptores mo-
leculares, basados en el cálculo de los momentos estadísticos de la
distribución de posiciones atómicas para caracterizar la geometría mo-
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lecular. El primer paso del cálculo es determinar el centro geométrico
de la molécula usando el vector tridimensional de cada átomo. Luego
se calcula el conjunto de todas las distancias euclidianas de todos los
átomos al centroide molecular

(
{dctdj }Nj=1

)
, donde N es el número de

átomos de la molécula considerada.
El siguiente paso del proceso es calcular los momentos de la distri-

bución en orden de caracterizar la geometría por su forma. El primer
momento

(
µctd1

)
es el promedio de la distancia atómica al centroide

molecular, así obteniendo una estimación del tamaño molecular. El
segundo momento

(
µctd2

)
es la varianza de estas distancias atómicas

alrededor de µctd1 . El tercer momento
(
µctd3

)
es la asimetría estadís-

tica de estas distancias atómicas alrededor de µctd1 (i.e. una medida
de la asimetría de la distribución). Para calcular los nueve restantes
descriptores, sólo hay que repetir el proceso para cada una de las
siguientes tres distribuciones: {dcstj }Nj=1, {dfctj }Nj=1 y {dftfj }Nj=1, donde
cst, fct y ftf indican la localización desde donde son calculadas las
distancias atómicas. Así de esta manera seleccionando los primeros
tres momentos, de cuatro distribuciones unidimensionales:

−→
M = (µctd1 ,µctd2 ,µctd3 ,µcst1 ,µcst2 ,µcst3 ,µfct1 ,µfct2 ,µfct3 ,µftf1 ,µftf2 ,µftf3 )

Usando ese conjunto de descriptores usr puede mapear la forma
de una molécula, con un excelente compromiso entre eficiencia y
efectividad.

Usando el vector
−→
M de cada molécula se calcula el valor de la

similitud Sij de dos moléculas i, j usando la siguiente ecuación:

Sij =

(
1+

1

12

12∑
l=1

|Mi
l −M

j
l|

)−1

(18)
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Tabla 6: Valores numéricos de diferentes índices topológicos de un conjunto
de mínimos del cúmulo Al–

13
.

Mol W rWf 3-W Wq Kf Kfq J 3-J JΩ

1 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0

2 5.00 11.49 3.06 99.16 -8.58 -2.58 0.08 0.18 -2.84

3 9.00 21.31 6.65 129.81 -10.30 -3.35 0.06 0.09 -3.53

4 10.00 23.26 7.74 62.72 -6.86 -2.95 -0.05 -0.22 -1.98

5 18.00 43.23 10.28 172.45 -13.73 -5.12 -0.01 -0.13 -5.03

6 17.00 38.11 14.14 176.75 -13.73 -4.86 0.03 -0.06 -5.11

7 22.00 49.82 13.67 231.28 -17.16 -6.10 0.06 -0.01 -7.11

8 21.00 49.88 11.96 252.74 -17.16 -5.92 0.07 0.05 -7.22

9 31.00 68.79 12.92 338.35 -22.31 -7.73 0.15 0.13 -11.38

10 17.00 39.54 9.83 140.19 -12.01 -4.61 -0.03 -0.22 -4.13

11 25.00 55.04 14.58 235.11 -17.16 -6.19 0.03 -0.15 -7.09

12 19.00 44.45 20.90 245.36 -15.44 -5.10 0.06 0.04 -6.24

13 23.00 52.26 15.26 228.01 -17.16 -6.17 0.04 -0.08 -7.08

14 17.00 45.56 13.62 213.29 -12.01 -4.16 -0.03 -0.12 -4.37

15 21.00 51.43 20.08 190.20 -13.73 -5.18 -0.05 -0.24 -5.05

16 19.00 47.55 16.92 281.39 -17.16 -5.69 0.09 0.17 -7.36

17 11.00 28.05 15.57 160.47 -10.30 -3.40 0.02 0.01 -3.59

18 23.00 54.65 20.34 252.96 -17.16 -6.10 0.04 -0.04 -7.17

19 23.00 52.44 23.91 218.61 -15.44 -5.59 -0.00 -0.18 -6.03

20 3.00 7.92 9.25 15.56 0.00 -0.18 -0.05 -0.14 -0.01

21 25.00 58.47 21.85 296.88 -18.88 -6.43 0.08 0.05 -8.48

22 14.00 37.82 22.60 130.35 -8.58 -3.39 -0.08 -0.24 -2.75

23 19.00 44.38 26.10 190.66 -13.73 -4.92 -0.00 -0.14 -5.12

24 19.00 45.70 24.36 268.68 -17.16 -5.58 0.10 0.17 -7.34

25 20.00 50.35 16.96 221.00 -15.44 -5.59 0.00 -0.08 -6.07

26 21.00 51.49 21.08 255.90 -17.16 -6.02 0.06 0.05 -7.21

27 26.00 64.28 22.35 308.93 -18.88 -6.59 0.05 0.01 -8.47

28 26.00 65.14 19.68 360.56 -20.59 -7.00 0.11 0.20 -9.98

29 25.00 56.93 24.21 285.38 -18.88 -6.55 0.08 0.03 -8.43
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–Continua de la página anterior

Mol W rWf 3-W Wq Kf Kfq J 3-J JΩ

30 16.00 43.15 19.62 196.30 -12.01 -4.20 -0.03 -0.10 -4.33

31 22.00 51.82 25.00 244.24 -15.44 -5.42 0.01 -0.12 -6.14

32 18.00 44.53 18.99 169.26 -13.73 -5.18 -0.02 -0.14 -5.01

33 17.00 42.23 20.64 200.87 -13.73 -4.78 0.02 -0.04 -5.17

34 22.00 54.22 28.22 274.13 -17.16 -5.90 0.05 0.02 -7.27

35 18.00 44.12 27.41 219.51 -13.73 -4.68 0.01 -0.06 -5.23

36 24.00 55.44 24.78 262.80 -17.16 -6.03 0.03 -0.08 -7.21

37 16.00 41.04 19.70 176.06 -10.30 -3.71 -0.06 -0.21 -3.55

38 19.00 48.71 23.01 240.25 -15.44 -5.39 0.03 0.00 -6.16

39 26.00 62.69 25.71 311.48 -18.88 -6.50 0.06 0.01 -8.49

40 25.00 60.27 31.84 259.21 -15.44 -5.54 -0.03 -0.22 -6.12

41 22.00 53.72 44.26 166.57 -10.30 -4.17 -0.13 -0.47 -3.41

42 20.00 49.34 23.74 240.44 -15.44 -5.40 0.02 -0.04 -6.16

43 25.00 61.08 27.45 271.29 -17.16 -6.12 0.00 -0.12 -7.19

44 23.00 57.01 30.75 292.89 -17.16 -5.88 0.04 -0.01 -7.32

45 18.00 45.74 28.78 204.58 -13.73 -4.98 -0.01 -0.10 -5.14

46 31.00 73.34 38.40 300.39 -18.88 -6.84 -0.01 -0.21 -8.36

47 23.00 55.77 35.34 262.57 -15.44 -5.33 -0.01 -0.14 -6.22

48 13.00 34.63 29.24 119.29 -6.86 -2.73 -0.09 -0.28 -2.13

49 24.00 60.41 21.35 351.87 -18.88 -6.31 0.08 0.12 -8.67

50 21.00 53.73 23.87 292.30 -17.16 -5.84 0.05 0.07 -7.34

51 21.00 53.63 34.02 249.02 -15.44 -5.50 -0.00 -0.08 -6.14

52 20.00 48.88 23.01 212.69 -15.44 -5.64 0.01 -0.07 -6.04

53 23.00 61.14 30.42 378.21 -17.16 -5.52 0.04 0.05 -7.55

54 22.00 53.43 28.33 272.92 -17.16 -5.91 0.05 0.02 -7.28

55 29.00 68.93 38.28 347.61 -18.88 -6.50 0.03 -0.09 -8.56

56 34.00 87.48 35.30 362.49 -18.88 -6.88 -0.07 -0.29 -8.47

57 26.00 63.45 39.72 338.74 -18.88 -6.42 0.06 0.03 -8.58

58 33.00 79.12 44.68 384.09 -20.59 -7.13 0.04 -0.07 -9.95

59 23.00 57.85 34.65 253.36 -15.44 -5.49 -0.02 -0.15 -6.15

60 26.00 62.88 30.06 337.68 -18.88 -6.38 0.07 0.04 -8.60

61 21.00 51.50 29.39 305.52 -15.44 -5.09 0.02 -0.03 -6.37

62 24.00 60.30 29.80 284.97 -17.16 -6.06 0.01 -0.07 -7.26

63 36.00 85.64 50.41 402.46 -22.31 -7.79 0.08 0.00 -11.46

64 30.00 72.09 49.57 340.19 -18.88 -6.54 0.02 -0.12 -8.53

65 35.00 86.67 44.70 419.51 -22.31 -7.77 0.08 0.06 -11.52
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–Continua de la página anterior

Mol W rWf 3-W Wq Kf Kfq J 3-J JΩ

66 29.00 75.49 34.08 342.42 -18.88 -6.70 -0.01 -0.10 -8.51

67 36.00 93.58 32.43 555.09 -24.02 -7.93 0.14 0.29 -13.81

68 42.00 100.90 39.42 533.35 -25.74 -8.74 0.17 0.25 -15.77

69 34.00 83.13 36.86 417.97 -22.31 -7.67 0.09 0.07 -11.59

70 28.00 69.99 38.80 324.45 -18.88 -6.67 0.02 -0.07 -8.49

71 36.00 81.24 85.80 379.62 -20.59 -7.04 0.04 -0.18 -9.91

72 24.00 60.10 39.89 258.87 -15.44 -5.57 -0.04 -0.20 -6.14

73 27.00 69.56 41.21 359.19 -18.88 -6.49 0.03 0.00 -8.60

74 31.00 78.90 47.74 305.39 -17.16 -6.32 -0.08 -0.33 -7.17

75 33.00 81.72 40.15 482.93 -22.31 -7.41 0.11 0.18 -11.85

76 39.00 91.73 98.54 415.53 -20.59 -7.12 -0.01 -0.27 -9.95

77 41.00 95.50 101.11 416.18 -20.59 -7.19 -0.03 -0.35 -9.92

78 45.00 103.71 91.96 454.79 -24.02 -8.41 0.06 -0.13 -13.31

79 41.00 98.18 77.03 393.29 -20.59 -7.41 -0.05 -0.37 -9.84

80 40.00 92.74 93.62 498.99 -22.31 -7.42 0.06 -0.10 -11.77

81 45.00 104.61 97.28 574.32 -25.74 -8.58 0.17 0.18 -15.92

82 31.00 77.15 44.77 411.36 -22.31 -7.57 0.13 0.21 -11.59

83 49.00 121.60 73.54 634.92 -25.74 -8.77 0.09 0.05 -15.93

84 44.00 101.25 97.75 510.38 -24.02 -8.12 0.10 -0.04 -13.54

85 34.00 72.05 79.95 332.28 -18.88 -6.39 0.02 -0.28 -8.48

86 55.00 135.42 32.92 844.11 -30.89 -10.11 0.43 0.94 -26.29

87 82.00 221.28 46.34 1148.57 -34.32 -11.65 0.46 1.18 -38.42

88 105.00 292.89 70.11 1713.04 -37.75 -12.55 0.94 2.62 -64.12

89 82.00 191.20 46.74 1139.82 -32.60 -10.55 0.40 0.61 -31.86

90 32.00 51.15 20.33 372.60 -22.31 -6.84 0.28 0.16 -11.66

Tabla 7: Valores numéricos de diferentes índices topológicos de un conjunto
de mínimos del cúmulo C

6
H

6
.

Mol W rWf 3-W Wq Kf Kfq J 3-J JΩ

1 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0

2 3.00 5.38 6.39 26.20 0.00 -0.09 -0.19 -0.14 0.00

3 14.00 20.35 13.63 85.99 0.00 -0.34 -0.81 -0.92 0.00

4 52.00 65.56 59.45 308.64 -1.69 -1.51 4.63 5.84 -119.90

5 52.00 65.57 56.54 308.67 -1.69 -1.51 4.63 5.84 -119.90

6 36.00 46.29 40.14 237.04 -1.69 -1.32 5.82 7.47 -119.90
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–Continua de la página anterior

Mol W rWf 3-W Wq Kf Kfq J 3-J JΩ

7 36.00 46.45 29.84 237.62 -1.69 -1.33 5.81 7.47 -119.90

8 28.00 36.19 21.66 205.06 -1.69 -1.26 6.46 8.34 -119.90

9 62.00 77.85 86.36 376.73 -1.69 -1.44 3.96 4.94 -121.58

10 36.00 46.65 34.45 238.38 -1.69 -1.33 5.80 7.47 -119.90

11 48.00 59.75 55.79 286.43 -1.69 -1.46 5.00 6.26 -119.90

12 28.00 36.46 24.28 206.07 -1.69 -1.27 6.44 8.34 -119.90

13 48.00 60.04 43.11 287.51 -1.69 -1.46 4.98 6.26 -119.90

14 18.00 25.10 23.53 107.47 -0.00 -0.31 -1.00 -1.19 -0.39

15 46.00 57.58 53.03 278.39 -1.69 -1.46 5.13 6.47 -119.90

16 54.00 68.06 64.95 327.64 -1.69 -1.46 4.50 5.67 -120.74

17 -9.00 -6.55 -4.73 -51.29 1.69 0.97 -2.72 -3.25 39.64

18 54.00 67.00 65.85 321.85 -1.69 -1.42 4.57 5.69 -120.74

19 46.00 57.79 36.90 279.20 -1.69 -1.46 5.12 6.47 -119.90

20 -20.00 -19.45 -10.80 -125.78 3.39 2.07 -3.87 -4.69 59.59

21 -8.00 -3.42 -7.28 -40.74 1.69 0.87 -2.84 -3.33 39.64

22 -2.00 0.15 -4.92 6.06 -0.00 0.02 -0.01 0.16 -0.39

23 30.00 38.47 31.83 221.12 -1.69 -1.21 6.31 8.12 -120.74

24 6.00 12.24 9.04 71.01 -0.00 -0.06 -0.44 -0.30 -0.79

25 21.00 27.26 28.45 117.53 0.00 -0.39 -1.05 -1.34 0.00

26 19.00 25.47 25.88 121.56 -0.00 -0.17 -0.97 -1.21 -0.79

27 22.00 32.22 27.61 201.34 -1.69 -1.02 6.80 9.10 -121.58

28 31.00 38.67 46.56 167.70 -0.00 -0.33 -1.49 -1.99 -0.79

29 25.00 34.53 25.89 137.72 0.00 -0.47 -1.35 -1.63 0.00

30 22.00 32.24 20.05 201.43 -1.69 -1.02 6.80 9.10 -121.58

31 25.00 31.66 35.66 138.03 -0.00 -0.36 -1.22 -1.60 -0.39

32 13.00 18.72 19.05 101.55 -0.00 -0.11 -0.68 -0.77 -0.79

33 -2.00 1.00 -4.61 17.80 -0.00 0.07 -0.05 0.16 -0.79

34 25.00 34.69 32.92 138.26 0.00 -0.48 -1.35 -1.63 0.00

35 18.00 26.39 20.10 184.10 -1.69 -0.99 7.18 9.57 -121.58

36 25.00 35.19 31.67 129.30 0.00 -0.51 -1.39 -1.67 0.00

37 -3.00 0.12 -3.66 4.63 -0.00 0.02 -0.01 0.24 -0.39

38 25.00 35.42 20.60 130.11 0.00 -0.51 -1.40 -1.67 0.00

39 -1.00 3.93 4.85 -9.29 1.69 0.79 -3.06 -3.71 39.64

40 -12.00 -9.88 -6.95 -67.68 1.69 1.00 -2.61 -3.07 39.64

41 0.00 4.62 1.05 29.25 -0.00 -0.06 -0.16 0.09 -0.39

42 1.00 6.91 3.43 36.97 -0.00 -0.08 -0.26 0.02 -0.39



índices topológicos 83

–Continua de la página anterior

Mol W rWf 3-W Wq Kf Kfq J 3-J JΩ

43 18.00 28.92 17.08 110.90 0.00 -0.46 -1.16 -1.21 0.00

44 -6.00 -3.03 -9.07 -1.66 -0.00 0.13 0.14 0.49 -0.79

45 36.00 48.60 55.06 199.90 -0.00 -0.50 -1.88 -2.35 -0.79

46 14.00 21.60 20.45 58.44 1.69 0.57 -3.58 -4.48 39.64

47 18.00 25.86 30.65 125.42 -0.00 -0.21 -0.98 -1.13 -0.79

48 -6.00 -2.16 0.90 -36.82 1.69 0.92 -2.88 -3.45 39.64

49 28.00 38.17 32.50 155.38 -0.00 -0.46 -1.49 -1.83 -0.39

50 -12.00 -9.39 -9.51 13.44 -0.00 0.35 0.51 1.09 -1.41

51 -3.00 1.13 -0.84 21.72 -0.00 0.03 0.03 0.35 -0.39

52 4.00 10.47 6.84 52.25 -0.00 -0.13 -0.42 -0.22 -0.39

53 -11.00 -8.14 -8.36 19.52 -0.00 0.32 0.44 0.99 -1.41

54 16.00 26.42 23.70 127.09 -0.00 -0.23 -1.01 -1.01 -0.79

55 0.00 3.29 -8.71 11.84 0.00 -0.11 -0.16 0.00 0.00

56 -5.00 0.56 0.80 -54.00 3.39 1.69 -4.46 -5.48 59.59

57 -13.00 -6.57 -12.42 -73.56 3.39 1.76 -4.25 -5.05 59.59

58 -2.00 5.37 3.05 -10.44 1.69 0.72 -3.15 -3.72 39.64

59 27.00 37.62 24.59 239.23 -1.69 -1.16 6.33 8.35 -121.27

60 8.00 14.39 23.30 20.11 1.69 0.66 -3.41 -4.24 39.64

61 12.00 20.40 10.66 79.47 -0.00 -0.32 -0.82 -0.80 -0.39

62 27.00 37.91 15.53 240.41 -1.69 -1.17 6.31 8.35 -121.27

63 -24.00 -21.43 -16.51 -161.34 5.08 2.91 -4.81 -5.80 71.65

64 2.00 8.03 14.80 7.48 1.69 0.74 -3.19 -3.87 39.64

65 0.00 8.42 -0.86 45.46 -0.00 -0.10 -0.40 0.00 -0.79

66 22.00 35.31 24.64 145.09 -0.00 -0.42 -1.39 -1.46 -0.39

67 6.00 18.38 1.00 21.14 3.39 1.36 -4.88 -5.94 59.59

68 27.00 39.71 14.04 246.84 -1.69 -1.20 6.15 8.35 -121.27

69 10.00 19.04 25.71 40.34 1.69 0.55 -3.56 -4.36 39.64

70 -10.00 0.59 -11.60 -81.53 5.08 2.46 -5.36 -6.45 71.65

71 -11.00 -6.17 -5.87 -75.87 3.39 1.81 -4.27 -5.17 59.59

72 10.00 19.09 24.87 40.49 1.69 0.55 -3.57 -4.36 39.64

73 5.00 15.21 13.99 25.23 1.69 0.60 -3.45 -4.09 39.64

74 -22.00 -19.25 -18.73 -121.56 3.39 2.06 -3.89 -4.59 59.42

75 5.00 15.38 16.86 25.79 1.69 0.59 -3.45 -4.09 39.64

76 -9.00 -2.72 -3.61 -101.65 5.08 2.46 -5.30 -6.52 71.65

77 5.00 15.32 20.82 28.05 1.69 0.61 -3.44 -4.07 39.64

78 2.00 7.58 11.71 -29.26 3.39 1.59 -4.65 -5.82 59.59



84 índices topológicos

–Continua de la página anterior

Mol W rWf 3-W Wq Kf Kfq J 3-J JΩ

79 -4.00 6.01 0.02 -12.56 1.69 0.68 -3.18 -3.59 39.64

80 12.00 20.89 18.98 137.26 -0.00 -0.07 -0.84 -0.81 -1.41

81 0.00 6.62 7.83 -27.82 3.39 1.59 -4.61 -5.70 59.59

82 -18.00 -12.47 -14.54 -128.98 5.08 2.67 -5.05 -6.09 71.65

83 -11.00 -3.80 -4.78 -99.90 5.08 2.60 -5.27 -6.43 71.55

84 -16.00 -9.55 -15.93 -56.40 1.69 1.00 -2.62 -2.78 39.39

85 -3.00 7.92 2.59 -55.48 5.08 2.34 -5.52 -6.75 71.65

86 -14.00 -8.43 -7.57 -119.88 5.08 2.65 -5.15 -6.30 71.55

87 -3.00 9.00 -2.88 -64.81 5.08 2.28 -5.56 -6.78 71.65

88 -12.00 -5.05 -9.19 -70.74 3.39 1.80 -4.31 -5.14 59.42

89 -8.00 -0.12 -3.22 -29.26 1.69 0.77 -2.96 -3.33 39.64

90 -10.00 -1.25 -10.65 -63.54 3.39 1.73 -4.41 -5.23 59.59
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[137] Trinajstić, N. Computational chemical graph theory: characterization,
enumeration, and generation of ch emical structures by computer
methods; E. Horwood: New York, 1991.
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