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Resumen

Este proyecto aborda la optimizacién del disefio de la articulacién de rodilla a través de la implemen-
tacién de algoritmos genéticos. La investigacion se centra en la obtencién estratégica de un programa
computacional capaz de sintetizar los mecanismos de cuatro barras, destacando la importancia de la
fundamentacién matematica en el desarrollo del programa, especificamente en MATLAB, destinado a
calcular el centro instantaneo de rotacién (CIR), utilizando algoritmos genéticos perfectamente verifica-
dos en la literatura.

Mediante la aplicacidn de algoritmos genéticos, hemos logrado una eficiencia sin precedentes en la
optimizacion de la articulacién, permitiendo no solo un disefio mas preciso, sino también una reduccién
significativa en los costos finales de produccién. La validacién del programa utilizando curvas del Centro
Instantdneo de Rotacién (CIR) de la rodilla ha demostrado su robustez y su capacidad para mejorar y
simplificar el proceso de determinacién de las longitudes de las barras que conformaran el mecanismo
para el desarrollo correcto de la prétesis de rodilla policéntrica.

Este estudio va mds all4d de la mera aplicacion técnica, fusionando de manera dnica la teoria ma-
tematica con la innovacién prictica. Los resultados obtenidos sugieren no solo una mejora sustancial
en la eficiencia del disefio de la articulacién de rodilla, sino también una posible transformacién en la
accesibilidad de dispositivos médicos relacionados. Este proyecto representa un hito significativo en la
interseccion de la biomecdnica y la computacion, ofreciendo soluciones pricticas y econdmicas para el
disefo de articulaciones, y promete dejar una marca duradera en el campo de la ingenieria biomédica.

Palabras clave: mecanismo, rodilla, policéntrica, computacién, biomédica.
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Abstract

This project addresses the optimization of knee joint design through the implementation of gene-
tic algorithms. The research focuses on the strategic procurement of a computer program capable of
synthesizing the four-bar mechanisms, highlighting the importance of the mathematical foundation in
the development of the program, specifically in MATLAB, aimed at calculating the instantaneous center
of rotation (CIR), using genetic algorithms perfectly verified in the literature.

By applying genetic algorithms, we have achieved unprecedented efficiency in the optimization of
the joint, allowing not only a more accurate design, but also a significant reduction in final production
costs. The validation of the program using curves of the Instantaneous Center of Rotation (ICR) of the
knee has demonstrated its robustness and its ability to improve and simplify the process of determining
the lengths of the rods that will form the mechanism for the correct development of the polycentric knee
prosthesis.

This study goes beyond mere technical application, uniquely merging mathematical theory with prac-
tical innovation. The results obtained suggest not only a substantial improvement in the efficiency of knee
joint design, but also a possible transformation in the accessibility of related medical devices. This project
represents a significant milestone at the intersection of biomechanics and computation, offering practical
and cost-effective solutions for joint design, and promises to leave a lasting mark on the field of biome-
dical engineering.

Keywords: mechanism, knee, polycentric, computation, biomedical.
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Introduccion

Problema

A lo largo de los afios, existen diversos problemas sociales que se presentan todos los dias en nuestra
sociedad, uno de ellos es la alta tasa de amputacién de miembros inferiores, asociado a diferentes causas
como accidentes laborales o de trafico, enfermedades congénitas o adquiridas [1]. Independientemente
de las causas, la calidad de vida de estas personas se ve afectada debido al alto costo que conlleva adquirir
las prétesis para miembros inferiores y que, incluso si se las puede adquirir, algunas no se adaptan a su
cuerpo y en vez de obtener beneficios, obtienen perjuicios para su salud [2].

La situacién actual del pais, en especial la parte econémica ha sido un gran problema para la sociedad
y en particular para las personas que han sufrido una amputacién, pues el alto costo de las protesis
limita el acceso a las mismas [3]. Esta situacion pone en evidencia la necesidad de desarrollar métodos
de optimizacién de tiempo, mano de obra y materia prima, para disminuir los costos de produccién y
satisfacer las necesidades de las personas que las utilizaran, para que asi puedan llegar al mercado con
precios mas accesibles a la economia familiar.

Por ello, el programa computacional que se propone, ayudard a las personas que hayan sufrido estds
amputaciones o tengan esta discapacidad desde su nacimiento, a que puedan tener una proétesis de rodilla
policéntrica basada en un mecanismo de 4 barras acorde a ellos, puesto que se utilizard la informacién
del CIR (Centro Instantdneo de Rotacién) de la rodilla que el paciente todavia conserva, para obtener
una protesis personalizada que contribuird en mejorar la calidad de vida de las personas y tengan una

insercién social y laboral.



Objetivos

Objetivo general

Desarrollar un programa computacional para el diseflo del mecanismo de la articulacién de rodilla a

partir de la curva del CIR.

Objetivos especificos

= Seleccionar el lenguaje de programacion que permita implementar los algoritmos genéticos.

= Desarrollar el programa computacional tomando en consideracion la fundamentacién matematica

para la sintesis de mecanismos de cuatro barras.

= Validar el programa computacional a través de curvas de movimiento de CIR (Centro Instantdneo

de Rotacidn) conocidas.

Justificacion

En el 4mbito productivo se busca mejorar la eficiencia y la efectividad en la forma en que se realizan
las tareas y actividades en un entorno de trabajo. La optimizacion del trabajo puede tener beneficios,
como un aumento de la productividad, reduccién de costos, mejora de la calidad del producto, La op-
timizacion del trabajo puede tener ganancias, como aumento de la productividad, reduccién de costos,

mejora de la calidad del producto final y mayor satisfaccion al cliente.

En el 4mbito econdmico presenta un impacto significativo, puesto que, esta optimizacién no solo
mejora la eficiencia en la produccion, sino que también optimiza el uso de recursos, potencialmente
reduciendo los costos asociados. Esto se traduce en un diseflo mas eficiente y, en una reduccion signifi-
cativa de los costos para el cliente final, haciendo que las prétesis sean mds accesibles y a un precio mas

asequible.



Alcance

Se desarrollard un programa computacional en el que se podrd obtener las longitudes de los eslabones
del mecanismo de 4 barras para el disefio de una prétesis de rodilla policéntrica mediante algoritmos

genéticos.

Los datos necesarios para el programa es un CIR (Centro Instantdneo de Rotacién) de la rodilla dada
en puntos, la cual se obtendrd de una persona que tenga una amputacion transfemoral unilateral de la
extremidad inferior, pues este método no servird para una persona con una amputacién transfemoral
bilateral, es decir, el paciente debe de tener el miembro inferior contra lateral completo para en él obtener

los datos del CIR y poder generar la prétesis personalizada para el paciente.



Capitulo 1

Revision Literaria

1.1. Antecedentes

Para la realizacion del presente proyecto de grado, se tomé como precedente aquellos trabajos de
investigacion y grado con temdtica similar, mismos que se ven representados a continuacién:

El trabajo de titulacion escrito por Pintado y Vintimilla, en 2020 [4], cuyo objetivo principal fue
desarrollar un prototipo funcional y de bajo costo que pudiera ayudar a desarrollar las actividades diarias
de los amputados, considerando la funcionalidad y la estabilidad del mecanismo y para ello se realizaron
estudios previos para comprender la funcionalidad de la rodilla y determinar un mecanismo 6ptimo para
el disefio. Utilizando software como SolidWorks y MATLAB, se disefié un mecanismo de cuatro barras
de control voluntario especificamente para amputados con un nivel de actividad K3 (Se refiere a un
nivel moderado de actividad fisica. Pueden estar involucradas en actividades recreativas y deportivas
de intensidad moderada.). Mecanismo el cual cumplié con los criterios de estabilidad y funcionalidad
requeridos.

En el articulo realizado por Merchan y otros, en 2011 [5], en el cual se plantea un problema que
debe resolverse utilizando técnicas de computacién evolutiva. Esto se debe a que representa un sistema
indeterminado de ecuaciones no lineales cuya dimensién depende directamente del niimero de puntos de
precision definidos para describir la trayectoria deseada, por ello este articulo describe la optimizacion del
proceso de sintesis de mecanismos basado en algoritmos genéticos para el caso de un mecanismo plano

de 6 barras en forma de Watt utilizado como base para el diseiio de prétesis multicéntricas de rodilla. La



trayectoria deseada descrita por el acoplador corresponde a la trayectoria descrita por la rodilla durante un
ciclo de marcha normal. La metodologia propuesta muestra claramente cémo las trayectorias generadas
evolucionan naturalmente desde soluciones irregulares hasta curvas que se ajustan perfectamente a las
trayectorias deseadas mediante la aplicacion de algoritmos genéticos.

El articulo desarrollado por Lugo y otros, en 2009 [6], tiene como objetivo encontrar las dimensiones
optimas de la conexién para minimizar el error entre la curva real del acoplador y la trayectoria deseada,
por ello estd basado en algoritmos genéticos para la sintesis dimensional de mecanismos planos como
generadores de trayectorias. En el estudio, se aborda el desarrollo de un enlace de 4 barras con aplicacién
en proétesis de extremidades inferiores, especificamente de la articulacién de rodilla. EL algoritmo de
optimizacién contiene una funcién objetivo definida por un problema de composicién y una expresién
de un conjunto de relaciones mateméticas que describen las restricciones cinemdticas de un mecanismo
plano. La funcién objetivo puede manipularse para minimizar el error entre los puntos de interés y los
puntos generados. Depende de la longitud del enlace, dngulo de transmisién, condiciones de Grashof,
tipo de mecanismo, etc. La poblacion, el cruce o la mutacién determina la precisién de los resultados.

En la siguiente investigacion realizada por Flérez y otros, en 2022 [7], se presenta la simulacién
de un mecanismo de cuatro barras con la implementaciéon de coordenadas naturales como un método
alternativo y eficaz para el andlisis cinemético, por ello se desarrolla un método general para la sintesis
Optima de mecanismos para prétesis de miembro inferior mediante la implementacién de herramientas,
como los algoritmos genéticos, con el propdsito de reducir los tiempos de estudio. A través de estudios
biomecanicos de marcha, se obtiene el CIR de la articulacidn de la rodilla, con lo cual se desarrolla un
modelo protésico, cuyo comportamiento mecdnico estructural se estudia en condiciones de uso mediante
el método de elementos finitos. Finalmente, se evidencia que el modelo de prétesis cumple con los
requisitos cinemdticos y es estructuralmente funcional bajo cargas estiticas y dindmicas que superan los
valores nominales de las cargas reales.

En el presente trabajo, realizado por Soriano y otros, en 2020 [8], se compara y se define los parame-
tros de disefio asi como un método de optimizacién en cuanto a su estabilidad y control voluntario para
obtener un nuevo mecanismo. En este trabajo, se desarrolla un método para comparar el rendimiento de
los mecanismos de rodilla policéntrica y se disefia un mecanismo estable y novedoso de cuatro barras con

una configuracion de control voluntario. Se definen los pardmetros de disefio para la optimizacién de un



mecanismo de rodilla estable con control voluntario, se presenta un nuevo disefio dimensional que puede
ser funcional para usuarios transfemorales con diferentes caracteristicas antropométricas y se contribuye
con un método simple para obtener un mecanismo con un dimensionamiento dptimo. Se propone una
nueva configuracién mecdnica optimizada para asegurar el control voluntario y una trayectoria estable
del mecanismo de la rodilla. Con este método es posible comparar y disefiar mecanismos personalizados.
Hernandez y otros, en 2012 [9], describe la optimizacién del disefio del mecanismo de 4 barras para
una protesis hiper-estabilizada de miembro inferior. En este caso, para lograr una marcha normal, la
trayectoria del centro de rotacidn instantdneo (CIR) de la rodilla debe reproducirse durante la marcha.
Por ello, se realiza un andlisis mecdnico para determinar los requerimientos de estabilidad del paciente
para este tipo de prétesis mediante algoritmos genéticos. Esto determina las dimensiones y la forma del
mecanismo. En cuanto a la evaluacién numérica, el método propuesto tiene en cuenta el nivel de actividad
del paciente y las caracteristicas antropométricas. De manera similar, varias restricciones de torsién en
la rodilla normal se incorporan a las restricciones cinemadticas y de evaluaciéon. Minimizar la funcién
objetivo garantiza la convergencia a una solucion. Esto se debe a que reduce el error entre la trayectoria
del poloide generado durante la marcha normal y la trayectoria propuesta que deberia seguir el CIR. Asi
se obtiene una proétesis personalizada. Con esta experiencia, se desarrolla un prototipo correspondiente.
Finalmente, se desarrolla el siguiente trabajo por Camino, en 2017 [10], utilizando el método de
algoritmos genéticos, para el disefio del mecanismo de cuatro barras. Para dicho mecanismo, se tiene
en cuenta el movimiento, los desplazamientos y después los rangos minimos y maximos en los que se
desplaza cada eslabdn para generar movimiento, el desarrollo de este Algoritmo Genético se logré gracias
a un programa codificado en software MATLAB para ello se gener6 una poblacion de 10000 individuos
aleatoriamente bajo el sistema binario después se decodificé en base al rango de cada variable de los
eslabones dngulo de entrada. Al final el método de Optimizacién de sintesis por Algoritmos Genéticos
nos permitié encontrar las longitudes de los cuatro eslabones y la generacion de 5 puntos prescritos para

la curva eliptica.



1.2. Marco Teorico

1.2.1. Programas Computacionales

En la actualidad, los programas computacionales han revolucionado la forma en que interactuamos
con la tecnologia y han tenido un impacto profundo en todos los aspectos de nuestra sociedad, tales
programas son conjuntos de instrucciones logicas y algoritmos disefiados para realizar tareas especificas
en un entorno computacional, ya que desde simples aplicaciones méviles hasta complejos sistemas de
inteligencia artificial, los programas computacionales son la columna vertebral de la era digital [11].

Actualmente, la influencia de los programas computacionales, se ha extendido a multiples aspectos
de la sociedad, como en el dmbito empresarial, en el cual dichos programas se utilizan para mejorar la
eficiencia operativa, automatizar procesos y facilitar la toma de decisiones basada en datos. En el 4m-
bito educacional, en donde los programas se emplean como herramientas de aprendizaje interactivas y
recursos educativos en linea. Y también en el sector de la salud, mismo en el cual dichos programas
son utilizados para el diagndstico médico, el seguimiento de pacientes y la investigacion cientifica. A
través de la programacion, los desarrolladores crean programas que permiten a las computadoras realizar
una amplia gama de funciones, desde calculos matematicos hasta procesamiento de datos, visualizacién
gréfica, comunicacién en red y mucho més. Todos estos programas son escritos en lenguajes de progra-
macién que siguen una sintaxis y una estructura definida, y luego son traducidos a un cédigo ejecutable

por la computadora [12].

1.2.1.1. Diseiio de programas computacionales

El disefio de programas computacionales es un proceso creativo y estructurado que implica la plani-
ficacién, implementacién y la optimizacién de un conjunto de instrucciones 16gicas destinadas a resolver
un problema o realizar una tarea especifica en un entorno computacional. Tal disefio puede ser tomado
como un campo multidisciplinario que combina principios de la ciencia de la computacion, la ingenieria
de software y el disefio de interfaces de usuario [13].

Ademads de los miiltiples campos que ya abarca el disefio de programas computacionales, este se
encuentra integramente focalizado, en brindar a sus futuros usuarios la mejor experiencia posible me-

diante la creacion de programas intuitivos, eficientes y funcionales. Todo esto teniendo en cuenta que el



disefo de dichos programas se centra en entender las necesidades y expectativas de los usuarios, para asi
desarrollar interfaces amigables y faciles de usar. Todo disefio de programas computacionales implica la
consideracion de diferentes plataformas y dispositivos, ya que los programas computacionales se ejecu-
tan en una variedad de entornos, desde computadoras de escritorio hasta dispositivos méviles y sistemas
embebidos. Esto para garantizar la compatibilidad y adaptabilidad del programa a estos diferentes entor-
nos [11].

Al momento de disefiar o elaborar un programa computacional, se deben tener en cuenta los objetivos,
requisitos, enfoques algoritmicos, modularidad, interfaz de usuario y la seguridad que se plantea que
dicho programa posee. Puesto que al tener en cuenta dichos estos aspectos, los desarrolladores pueden
crear programas eficientes, funcionales y amigables con los usuarios, brinddndoles la mejor experiencia

que sea posible.

1.2.1.2. Programas computacionales para el disefio de mecanismos articulares

Son herramientas poderosas que permiten a los ingenieros y disefiadores simular y visualizar de ma-
nera precisa y detallada el funcionamiento de dicha articulacién. Estos programas facilitan la creacién de
modelos virtuales que ayudan a optimizar el disefo, identificar posibles problemas y mejorar la eficiencia
y seguridad de los mecanismos articulares [14].

Ademads de la simulacién y visualizacidn, los programas computacionales para el disefio del mecanis-
mo de la articulacién también pueden ofrecer herramientas de andlisis y optimizacion, tales herramientas
permiten a los ingenieros realizar cdlculos precisos, estudiar la cinemdtica y dindmica del movimiento, e
incluso realizar pruebas virtuales de resistencia y fatiga. Al aprovechar estas capacidades, los disefiadores
pueden iterar rdpidamente en el disefio, realizar ajustes y mejoras, y lograr un mecanismo de articulacion
mds eficiente y seguro. Dichos programas brindan a los profesionales de la ingenieria biomecénica la ca-
pacidad de realizar andlisis de carga, estudiar la cinemética y dindmica del movimiento, asi como evaluar
la resistencia y durabilidad de los componentes articulares. Estas herramientas permiten una mejor com-
prensién del comportamiento del mecanismo de la articulacién, lo que a su vez contribuye al desarrollo
de soluciones més eficientes y adaptadas a las necesidades especificas de cada paciente o aplicacion [15].

Por lo tanto, los programas computacionales para el disefio de mecanismos articulares son herramien-

tas esenciales en el campo de la ingenieria biomecdnica, ya que su capacidad para simular, visualizar y



analizar el funcionamiento de la articulacién permite a los ingenieros y diseiladores optimizar el disefio,
mejorar la eficiencia y seguridad de los mismos, y contribuir al desarrollo de soluciones mas avanzadas

y adaptadas a las necesidades especificas de los pacientes o aplicaciones.

1.2.2. Anatomia de la articulacion de rodilla

En anatomia, la rodilla es una articulacidn uniaxial pero posee una rotacién conjunta en el momento
en que la rodilla estd llegando a su médxima extensién. La rodilla es una articulacién compleja del miem-
bro inferior [16] que conecta el muslo con la pierna y es donde se unen tres huesos: el fémur, la tibia
y la rétula (patela). Su anatomia se rige por su capacidad para realizar movimientos anteroposteriores
de flexién y extension, aun cuando sus superficies articulares permiten la movilidad en otras direcciones

[17].
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" Patelo-Femoral
Tenddn i
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Tibio-Femoral
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|

Meniscas l}

Ligamentos *I‘”W

Figura 1.1: Esquema de la articulacién de la rodilla. (imagen modificada) [18]

Ademas, la rodilla actia como una bisagra que facilita el cambio de direccién y la distribucién de

fuerzas a lo largo del miembro inferior, ya que a través de su compleja estructura y la interaccién de



varios elementos anatémicos, como los huesos, los ligamentos, los tendones y los cartilagos, la rodilla
cumple un papel fundamental en la locomocién humana [14] como se observa en la Figura 1.1 para
proporcionar estabilidad y movilidad son cruciales para actividades cotidianas como caminar, correr y
saltar, asi como para el desempefio en deportes y actividades fisicas.Toda rodilla se encuentra conformada

de las siguientes partes:

1.2.2.1. Componentes Oseos

Los componentes 6seos de la rodilla incluyen el fémur, la tibia y la rétula. A continuacién se dard a

conocer cada uno de ellos:

= Fémur: Es el hueso mds largo del esqueleto humano, tiene grandes componentes musculares sobre
él, se conecta en su region superior con la cadera [19]. Alberga los muisculos que se insertan en
él, como aquellos pertenecientes al muslo, los cuddriceps y los isquiotibiales, dichos musculos se
adhieren al fémur y trabajan en conjunto para permitir la flexion, extension y rotacion de la rodilla,
generando la fuerza-resistencia necesaria para caminar, correr, saltar y realizar otras actividades

fisicas, su funcion es el movimiento y la estabilidad de la rodilla.

= Tibia: Es uno de los huesos principales de la pierna, pero en su parte superior ayuda a conformar
la articulacién de la rodilla. Estd encargado de transmitir la fuerza desde la articulacion hasta el
tobillo y soportar gran parte del peso corporal. En el extremo superior contiene los platillos tibiales,
interno y externo, los cuales sirven de apoyo a los condilos femorales. La tibia en conjunto con el

peroné forma una articulacién que interviene en los movimientos de deslizamiento [20].

Esta desempefia un papel esencial en la locomocién y la estabilidad de la pierna, aunado al hecho
de que la tibia es fundamental en la distribucién del peso corporal y la absorcién de impactos

durante actividades como caminar, correr y saltar.

= Rétula: Generalmente ovoide, pequefio y cubierto casi en su totalidad por los tendones, con una
superficie libre que forma la articulacién de la rodilla. Siendo pequefia de tamafio cumple funciones
importantes principalmente en el mecanismo extensor por medio del muisculo cuddriceps y brinda

estabilidad a la rodilla. Estd formada de dos caras; su cara anterior sirve para la insercién de los
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tendones del cuddriceps y rotuliano, en cambio su cara posterior se pone en contacto con los

condilos del fémur [21].

Ademds de su funcién en el mecanismo extensor, ayuda a distribuir las fuerzas generadas durante
la carga y el movimiento de la rodilla. Asimismo, proporciona un punto de apoyo para los tendones

y ligamentos que rodean la articulacién, contribuyendo a la estabilidad y evitando dislocaciones.

1.2.2.2. Componentes articulares

Larodilla es la articulacién de tipo sinovial mds grande del cuerpo humano y una de las mas comple-
jas. Desde un punto de vista funcional, debe combinar dos objetivos casi mutuamente excluyentes como
son la estabilidad y resistencia al peso que tiene que soportar y la movilidad suficiente para trasladarlo.
Desde un punto de vista estructural, es una troclear, constituida por dos articulaciones reunidas por una

cédpsula comtn [22] [23]:

= Articulacion femorotibial: Es una articulacién bincondilea, que soporta las cargas relacionadas
a las actividades diarias del humano, se encuentra entre la zona distal del fémur y la zona proxi-
mal de la tibia. Los céndilos medial y lateral de la tibia y el fémur se fusionan para formar dos
articulaciones condileas como se observa en la Figura 1.2. Estas articulaciones funcionan juntas
principalmente como una articulacion de bisagra modificada debido a las limitaciones de los liga-

mentos, con algunos movimientos laterales y de rotacién permitida [24].
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Femoropatelar

Tibiofemoral . Tibiofemoral

Lateral Medial

Figura 1.2: La estructura 6sea de la articulacion tibiofemoral. [25]

= Articulacion femoropatelar: Es una articulacidn troclear que permite dirigir la traccién del
miusculo cuddriceps femoral en sentido anterior sobre la rodilla hasta la tibia, sin desgastar el

tendon, esta articulacion se encuentra entre la rétula y el fémur como se observa en la Figural.2.

1.2.2.3. Componentes blandos

La articulacion de la rodilla esta formada por varios componentes blandos necesarios para su fun-
cionamiento. En primer lugar, el cartilago articular recubre las superficies dseas, proporcionando una
superficie lisa y permitiendo un movimiento fluido. Los meniscos, discos de cartilago fibroso en forma
de hoz, absorben los golpes y distribuyen la tensién dentro de la articulacién. Finalmente, los ligamen-
tos como el ligamento cruzado anterior y el ligamento cruzado posterior brindan estabilidad al limitar
el movimiento excesivo. Estos componentes trabajan juntos para asegurar el correcto funcionamiento y

movilidad de la articulacion de la rodilla.

= Cartilago Articular: El cartilago articular estd compuesto principalmente por células 1lamadas
condrocitos, que se encuentran dispersas en una matriz extracelular compuesta principalmente

por fibras de coldgeno y proteoglicanos. Esta matriz le confiere al cartilago sus caracteristicas de
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resistencia a la compresion, elasticidad y baja friccién, lo que permite un movimiento suave y sin

dolor en las articulaciones [ 14].

Su principal funcién es proporcionar una superficie lisa y lubricada como se observa en la Figura
1.3, que facilite el deslizamiento de los huesos durante el movimiento de las articulaciones, debido
a que este actia como un amortiguador, absorbiendo y distribuyendo las fuerzas generadas durante
la carga y el impacto. Ademds, que este ayuda a reducir la friccién entre los huesos, evitando el

desgaste prematuro y proporcionando una superficie de deslizamiento de baja friccién.

Sus propiedades biomecénicas Unicas permiten un movimiento suave, una distribucién adecuada
de las cargas y una reduccion de la friccidn en las articulaciones. Sin embargo, su limitada capaci-
dad de regeneracién destaca la importancia de cuidar y proteger el cartilago articular a lo largo de

la vida para mantener la salud y el funcionamiento éptimo de las articulaciones.

Meniscos: Los meniscos, forman parte de la estructura cartilaginosa de la rodilla localizados en su
parte interna, entre los condilos y platillos tibiales como se puede observar en la Figura 1.3. Por la
elasticidad que presentan actian como amortiguadores en el momento de la transmisién del peso.
Existen dos tipos de meniscos el medial y el lateral que se diferencian tanto en forma y funcién.

Siendo el mds importante en el momento de soporte de carga el menisco medial [4].

—Femur (hueso
del muslo)

Carulago
articular

Meniscos

Tibia (espinilla)

Figura 1.3: Los componentes blandos de la articulacion de la rodilla. [26]

13



Estos meniscos se adaptan a los movimientos de flexién y extension de la rodilla, permitiendo un
deslizamiento suave. Ademads, los meniscos ayudan a lubricar la articulacién de la rodilla, reducir

la friccidén y facilitar el movimiento sin problemas.

= Ligamentos: La rodilla es una articulacion compleja que cuenta con cuatro ligamentos principales

que brindan estabilidad y control del movimiento. Estos ligamentos son:

* Ligamento Cruzado Anterior (LCA): Ubicado en el medio de la articulacién, el LCA evita

que la tibia se mueva hacia adelante en relacion con el fémur y brinda estabilidad rotacional.

e Ligamento Cruzado Posterior (LCP): Situado en la parte posterior de la rodilla, el LCP
evita que la tibia se mueva hacia atrds en relacién con el fémur y también contribuye a la

estabilidad rotacional.

» Ligamento Colateral Medial (LCM): Se localiza en el interior de la rodilla, ayuda a preve-

nir el movimiento lateral excesivo y brinda estabilidad lateral.

* Ligamento Colateral Lateral (LCL): Se encuentra en la parte externa de la rodilla, el LCL
es responsable de evitar el movimiento excesivo hacia el lado opuesto, contribuyendo tam-

bién a la estabilidad lateral.

Fosa Intercondilar

Ligamento cruzado

[of
Ligamento cruzado Anterior

Posterior

Ligamento colateral
Del Peroné

Rotula

Ligamento
Rotuliano

Tendon del musculo
Poplitea

Grasa Infrapatelar Menisco Lateral

Articulacion tibioperonea proximal

Figura 1.4: Ligamentos de la articulacion de rodilla. [27]
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Estos ligamentos, que se observan en la Figura 1.4, trabajan juntos para mantener la alineacion
adecuada de la rodilla y evitar lesiones por movimientos repentinos o desplazamientos incontro-
lados. Su funcién es fundamental para la integridad y el funcionamiento éptimo de la articulacién

de la rodilla.

1.2.3. Biomecanica de la rodilla

Desde el punto de vista mecénico, la rodilla representa una articulacién sorprendente que puede
considerarse una articulacion que permite movimientos con seis grados de libertad como se observa en
la Figura 1.5, que realiza dos funciones que pueden ser contradictorias, debido a que esta debe poseer
gran estabilidad cuando se encuentra en extension completa, pues en este punto es donde la rodilla
soporta el peso del cuerpo, aunado al hecho de que también debe poseer movilidad en la flexion, puesto

que durante la marcha debe proveer al pie una buena orientacién [28].

Compresion-distraccion

Traduccion

Traduccion Anterior-Posterior

Medial-lateral

Flexion-

” Extension
Abduccion-

Aduccion

Rotacion
Interna-Externa

Figura 1.5: Diagrama que muestra los movimientos de la rodilla con seis grados de libertad. [29]
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Uno de los aspectos principales de la biomecanica de la rodilla es el andlisis de las fuerzas que actiian
sobre ella durante las actividades diarias y deportivas. El andlisis biomecénico ayuda a determinar cémo
se distribuyen estas fuerzas en diferentes estructuras de la rodilla, como los meniscos, los ligamentos y
el cartilago articular, asi como también se estudian los efectos de factores como el dngulo de carga, la
alineacion de la rodilla y la fuerza muscular en la biomecénica de la rodilla.

La rodilla cuenta principalmente con un solo grado de libertad de movimiento, este es la flexién y
extension. Este movimiento permite regular a la rodilla la distancia de separacion del cuerpo con el suelo,
esto se consigue acercando o alejando el extremo de la pierna a la raiz de la misma, es decir, acercando
o alejando el gldteo [19].

En base a lo anterior, se concluye que la biomecénica de la rodilla es esencial para comprender su
funcién normal, evaluar lesiones y trastornos, y disefiar estrategias de tratamiento adecuadas, esto debido
a que la distribucién de fuerzas, los movimientos articulares y las cinematicas asociadas son elementos
clave en el anélisis biomecénico de la rodilla. Los principales movimientos puestos a estudio por parte

de la biomecanica de la rodilla son:

= Flexion: La flexion se compone de dos tipos, los cuales son: la flexién pasiva, la rodilla es capaz de
desarrollar 160 grados, permitiendo el contacto entre talén y nalga. Esto sirve como comprobacién
de la libertad de flexién de la rodilla. En este movimiento la cara posterior de la pierna se acerca
a la parte posterior del muslo. La flexion activa de rodilla alcanza los 140 grados, solamente si la
cadera ya estd en flexion, pero solo alcanza 120 grados si la cadera estd en extension asi como se

observa en la Figura 1.6 [22].
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MOVIMIENTOS DE FLEXION DE LA RODILLA

Flexién Absoluta Flexion Relativa

Flexion Activa Flexién Pasiva
| Eficacia de los Isguictibiales Talén contacta con la nalga

Figura 1.6: Flexion activa y pasiva de la rodilla. [30]

En términos biomecanicos, la flexién de la rodilla involucra la contraccién y el acortamiento de
los musculos flexores de la pierna, como el misculo cuddriceps en la parte frontal del muslo y los
musculos isquiotibiales en la parte posterior del muslo, todo esto bajo el principal concepto de que
dichos musculos son los encargados de generar la fuerza necesaria para doblar la rodilla y permitir

la flexion.

Extension: Es a través de este movimiento que la cara posterior de la pierna se aleja del muslo;
en realidad no existe una extension absoluta de la pierna, por otra parte a partir de la maxima
extension se puede realizar un movimiento, de forma pasiva, de -5° a -10° llamada hiper-extension
[31].

En términos biomecdnicos, la extension de la rodilla es un movimiento fundamental que implica
el enderezamiento de la pierna y el alejamiento de la flexion (durante todo este proceso se produce
una contraccion de los musculos extensores, como el cuddriceps femoral, que genera una fuerza
hacia abajo en la parte superior de la pierna), dicho movimiento es posible gracias a la accién

coordinada de varios componentes biomecanicos en la articulacion de la rodilla.
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= Rotacién:Este movimiento solo ocurre durante la flexién y su eje de movimiento es el eje longi-
tudinal de la rodilla. Esta rotacién se puede medir cuando la rodilla se encuentra en flexién de 90
grados, con el individuo sentado en el borde de una silla con las piernas colgando. La rodilla tiene

tanto rotacion interna como externa [22].

En términos biomecanicos, la rotacién de la rodilla es un aspecto fundamental que contribuye a su
funcionalidad y estabilidad, la capacidad de la rodilla para realizar movimientos de rotacidn inter-
na y externa desempefia un papel crucial en diversas actividades, como caminar, correr, cambiar
de direccion y realizar movimientos deportivos. Cabe destacar, que este movimiento se produ-
ce gracias a la estructura anatémica de la articulacién de la rodilla, incluidos los ligamentos, los

musculos y los tejidos conectivos que la rodean.

1.2.4. Mecanismos de la articulacion de rodilla

El mecanismo a utilizar en la articulacién de rodilla, es un mecanismo de cuatro barras (eslabones)
como se lo muestra en la Figura 1.7, donde se usa un método analitico como es la ecuacién de Freudens-
tein que se muestra en la Ecuacion 1.1, la cual, es una herramienta que se la emplea en la sintesis de
mecanismos de cuatro barras. Esta ecuacién se utiliza para determinar las dimensiones de los eslabones
en un cuadrado articulado para establecer las relaciones entre sus longitudes y los dngulos que se forman

entre ellos, con el objetivo de simular el movimiento de la rodilla [32].
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Figura 1.7: Mecanismo de cuatro barras para obtener relacién usando método analitico. [32]
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La expresion 1.1, se llama ecuacion de Freudenstein:

k1 % cosly — k2 x cosOy + k3 = cos(02 — 04) (1.1)
Donde:
d
kl = (1.2)
a
k2= (13)
c

a? -V +E+d?
K3 = 5o (1.4)

En el caso de la persona con amputacién transfemoral, esta estructura es seccionada, quedando el
muiién o miembro residual s6lo con parte de la musculatura disponible, por lo que en la prictica se
han desarrollado prétesis externas con mecanismos monocéntricos y policéntricos para reemplazar la
articulacién de la rodilla; en una rodilla monocéntrica, la flexién-extension se produce alrededor de un
eje, mientras que en una rodilla policéntrica, el eje de la articulacién se mueve segin el dngulo de flexién-
extension de la rodilla, es decir, se produce CIR. En el caso de un mecanismo policéntrico de 4 barras
como se observa en la Figura 1.8 (b), el CIR se ubica en la zona de extension de las barras posterior
y anterior, lo que le permite realizar simultdneamente movimientos de rotacién y traslaciéon durante la

flexion [3].
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a Retroceso
posterior del

femur
PCL
ACL
Rodilla recta Rodilla doblada 45 Rodilla doblada a 90
grados grados
b ¢ Centro
5 instantaneo
1 2 PCL de rotacion
b c ACL
3 d 4 T
Rodilla recta Rodilla doblada 45 Rodilla doblada 90
grados grados

Figura 1.8: a: Los dos ligamentos cruzados guian el giro femoral hacia atras en flexién. LCP: ligamento
cruzado posterior, LCA: ligamento cruzado anterior. b: Enlace de cuatro barras formado por la distancia
fija entre las fijaciones femorales de los li gamentos cruzados (a, F), el li gamento cruzado anterior (b,

LCA), el ligamento cruzado posterior (c, LCP), las fijaciones tibiales d e 10s ligamentos c ruzados (d,

T). El centro de rotacién instantdneo se desplaza hacia atrds al aumentar la flexién, lo que permite el
retroceso posterior.[29]

Para representar el mecanismo y su respectivo CIR, se ha trabajado con la configuracion general del
mecanismo mostrada en las Figuras 1.9 (A) y 1.9 (C). El mecanismo consta de cuatro eslabones: a, b, ¢
y d, que se conectan de la siguiente manera: a con b a través del pin A, b con c a través del pin B, ¢ con
d a través del pin Op y d con a a través del pin O 4 como se muestra en la Figura 1.9 (C). Segtin Hobson
y Torfason, en 1975 [33], se considera el eslabén d unido a la parte inferior de la pierna (tubo extensor
de la proétesis hasta el pie), y estacionario a efectos de analizar la estabilidad del mecanismo, mientras
que el eslabén b, unido al socket, se considera la entrada de movimiento al mecanismo, especificamente

debido al cambio del dngulo de flexién de la rodilla.
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Figura 1.9: A: Configuracion general del mecanismo, dngulo de entrada del mecanismo (63) para un
angulo de flexion de rodilla de 0°. B: dngulo de entrada del mecanismo (f3) para un dngulo de flexion de
rodilla mayor a 0°. C: Representacion geométrica del mecanismo.[3]

El dangulo 6* es un dngulo de disefio del eslabén b y es medido partiendo del punto articulado entre
los eslabones ¢ y b (pasador B). El dngulo 6; es un dangulo de disefio del eslabon d, el cual es medido
partiendo del punto articulado entre los eslabones a y d (pasador O 4 ). EI CIR se ubica en la interseccion
de las prolongaciones de los eslabones posterior y anterior, a y ¢, respectivamente, y su ubicacion varia
en funcién del dngulo de flexo-extension de la rodilla. Asi mismo, en las Figuras 1.9 Ay 1.9 C se observa
el angulo 03 , que es una variable independiente debido a que estd asociada al eslab6n b y es la entrada

del movimiento. Las siguientes ecuaciones sirven para obtener los dngulos 05 y 6.

—B+VvB?—4AC

0y = 2tan™ '] o ] (1.5)
Donde:
2 2 2 2
= + — % costly — — * (cosOq * cosls + sinbi x sinbz) — cosbs (1.6)
A(“+b(2b§+d) Z 0y — L s (cost + cost 0 6 0 6
a a
B=2 x (sinf3 — d x sinf) /b (1.7)
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C=(a® +b* — % + d?)/(2ab) — d(cosy * cosb3 + sinb * sinbs)/a + cosbs — d x cosfy /b (1.8)

—E++VE? —4DF

04 = 2tan™!] 5 ] (1.9)
Donde:
D= (b2 —a® + 2 + d?) B d(cosby * cosfs + sinby x sinbs) B d * cosf; © costs (1.10)
(2bc) c b
E=2x (d x sinfy /b — sinf3) (1.11)
Fe (6% — a? + c® + d?) B d(cosby * cosfs + sinb x sinbs) n d * costy ~ cosbs (1.12)

(2bc) c b

Finalmente se obtienen los valores desconocidos 03 y 64 a través de las Ecuaciones 1.5y 1.9, res-
pectivamente. En este caso el origen del sistema de coordenadas se ubica en el punto (articulacidn)
inferior-posterior del mecanismo (punto O 4) mostrado en la Figura 1.9C. Los angulos 02 y 64 son los
que forman respectivamente los eslabones a y ¢ con la linea de referencia horizontal, ambos medidos en

sentido anti- horario como se muestra en la Figura 1.9 C [3].

1.2.5. Algoritmo Genético

Los algoritmos genéticos son métodos adaptativos que pueden usarse para resolver problemas de
bisqueda y optimizacién, dichos algoritmos se encuentran basados en el proceso genético de los orga-
nismos vivos. A lo largo de las generaciones, las poblaciones evolucionan en la naturaleza acorde con
los principios de la seleccién natural y la supervivencia de los més fuertes, postulados por Darwin, por

limitacién de este proceso, los algoritmos genéticos son capaces de ir creando soluciones para problemas
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del mundo real [34].

A diferencia de otros enfoques algoritmicos, los algoritmos genéticos pueden manejar una amplia
gama de problemas en diversos campos como ingenieria, logistica, disefio, y mds, ya que para su apli-
cacion e implementacidn no se requiere informacién especifica sobre el dominio del problema, hecho el
cual los hace especialmente utiles cuando se enfrentan a situaciones en las que el espacio de bisqueda es
grande y no se dispone de métodos analiticos directos.

Los algoritmos genéticos empiezan con varias soluciones candidatas, estos analizan a las candidatas,
la peor es excluida y las mejores se disponen y se reproducen, se combinan dos candidatas emparejadas
de alguna forma para originar una nueva, si la descendencia hered6 los aspectos positivos de sus pro-
genitores, por lo tanto se convierte en un nuevo candidato de nueva generacién para reproducirse, caso
contrario si heredd los aspectos negativos de sus progenitores, esta serd descartada [35].

Por lo tanto, los algoritmos genéticos son una poderosa herramienta de optimizacién y bisqueda, la
cual se basa en los principios de la evolucién biolégica. Tanto su capacidad para explorar el espacio de
bisqueda, seleccionar soluciones prometedoras y combinarlas para generar descendencia mejorada los

convierte en una técnica eficaz para resolver problemas complejos del mundo real.

1.2.5.1. Funcionamiento del algoritmo genético

El algoritmo genético parte de una poblacién inicial, con individuos, a los cuales se los codifica
en 0 y 1, bits. Cada individuo es evaluado por la funcién objetivo, los individuos que cumplan con
dicha funcion objetivo serdn los més aptos, y son seleccionadas para intercambiar cromosomas con otros
individuos aptos, generando nuevos individuos, con nueva informacién genética [34].

El intercambio de cromosomas hace alusién a un proceso fundamental en los algoritmos genéticos,
en el cual se lleva a cabo una combinacién de informacidn genética entre dos individuos seleccionados
para la reproduccién. Dicho proceso, se basa en la analogia bioldgica de la recombinacién genética
que ocurre durante la reproduccién sexual en los organismos vivos, proceso el cual tiene como objetivo
principal aumentar la diversidad genética en la poblacién.

Dentro del funcionamiento del algoritmo genético, el proceso de seleccién juega un papel funda-
mental, ya que esta se encarga de determinar qué individuos de la poblacién actual serdn elegidos para

reproducirse y crear descendencia para la siguiente generacién, ya que su objetivo principal es favorecer
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la preservacion de las caracteristicas mas aptas y prometedoras a lo largo del proceso evolutivo.

1.2.5.2. Parametros que controlan el desempeiio del algoritmo genético

Los pardmetros que controlan el desempeno del algoritmo genético son elementos fundamentales
para lograr resultados en la bisqueda y optimizacién de soluciones. Estos parametros, como el tamafio
de la poblacidn, la tasa de mutacién, niimero de generaciones y la probabilidad de cruce o recombinacién
desempenan un papel crucial en la eficiencia y efectividad del algoritmo genético [36].

Dentro de todo algoritmo genético, es sumamente importante tener en cuenta los parametros que
controlan su desempefio. Ademads, cabe mencionar que dichos pardmetros actian como guias y regula-
dores del proceso evolutivo, y su correcta configuracion es esencial para obtener resultados éptimos en la
biisqueda y optimizacion de soluciones, a la par que proveen soluciones a una gran amalgama de errores.

A continuacidn, los pardmetros de un algoritmo genético:

= Tamaiio de la poblacion: Este pardmetro determina el nimero de individuos o soluciones pre-
sentes en cada generacion del algoritmo, esto teniendo en cuenta que un tamafio de poblacién
adecuado es crucial para equilibrar la exploracién del espacio de biisqueda y la convergencia hacia
soluciones dptimas, por lo que existen determinantes que influyen en el tamafio de la poblacién
como se muestra en la Figura 1.10. Una poblacién demasiado pequefia puede limitar la diversidad

genética y reducir las posibilidades de encontrar soluciones globales 6ptimas [37].

Es importante tener en cuenta dicho pardmetro, ya que este influye directamente en el desempefio y
capacidad de los algoritmos genéticos al momento de encontrar soluciones dptimas, puesto que una
poblacién adecuadamente dimensionada permite un equilibrio entre la exploracion y la explotacion

del espacio de bisqueda, a la par que facilita la convergencia hacia soluciones de alta calidad.
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Figura 1.10: Determinantes del tamafio de la poblacién. [38]

Ast, el tamafio de la poblacién es un factor critico en el disefio y la configuracion de los algoritmos
genéticos. Dado que su eleccion adecuada permite una exploracién efectiva y una convergencia
hacia soluciones 6ptimas en el espacio de bisqueda, todo esto teniendo en cuenta que considerar
las caracteristicas del problema, los recursos disponibles y los demds parametros del algoritmo es

fundamental para obtener resultados exitosos.

Probabilidad de cruce o recombinacion: Este parimetro determina la probabilidad de que dos
individuos seleccionados se crucen y generen descendencia mediante el intercambio de informa-
cién genética, esto debido en gran parte a que la recombinacién permite la combinacién de ca-
racteristicas deseables de diferentes soluciones y ayuda a evitar la convergencia prematura hacia

soluciones erroneas [38].

La probabilidad de cruce o recombinacién juega un papel crucial al determinar qué tan frecuente-
mente se producird el intercambio de informacién genética entre los individuos de la poblacién (lo
cual permite la combinacién de caracteristicas favorables y la evolucién de la poblacién hacia solu-
ciones mds Optimas). Ademads, gracias a este pardmetro se facilita en gran medida todo el proceso
de exploracién y explotaciéon del espacio de busqueda en los algoritmos genéticos, permitiendo

que estos encuentren soluciones eficientes y de alta calidad en problemas complejos.
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Figura 1.11: Probabilidad de cruce o recombinacion. [39]

= Probabilidad de la mutaciéon: Este parametro determina la probabilidad de que un gen o una
parte del material genético de un individuo mute o cambie aleatoriamente, ya que a través de dicho
parametro se determina la diversidad en la poblacién y puede ayudar a escapar de 6ptimos locales.
Una baja probabilidad de mutacién puede llevar a una convergencia temprana hacia soluciones
locales, mientras que una alta probabilidad puede generar una exploracidn excesiva y ralentizar la

convergencia [40].

Si la mutacién es poco probable, los individuos pueden mantener su informacién genética sin cam-
bios significativos a lo largo de las generaciones, lo cual limita la capacidad del algoritmo genético
para explorar nuevas dreas del espacio de biisqueda y encontrar soluciones mas 6ptimas. En dicho
caso la diversidad genética en la poblacion puede disminuir y se corre el riesgo de estancarse en

soluciones erréneas.
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Figura 1.12: Probabilidad de la mutacién. [41]
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La probabilidad de mutacién en los algoritmos genéticos desempefia un papel crucial en la intro-
duccién de variabilidad y diversidad genética en la poblacion. Su ajuste adecuado permite equi-
librar la exploracién y explotacién del espacio de buisqueda, evitando la convergencia prematura
hacia soluciones erréneas o la exploracién excesiva y prolongada. Todo esto bajo el concepto de
que al encontrar el valor éptimo de la probabilidad de mutacidn, se mejora la eficiencia y efectivi-

dad del algoritmo genético en la bisqueda y optimizacién de soluciones.

= Numero de generaciones: A través de este pardmetro, se establece el nimero maximo de itera-
ciones o ciclos que realizard el algoritmo genético para buscar soluciones éptimas como se observa
en la Figura 1.13, siendo ampliamente determinante en la capacidad del algoritmo para explorar y
mejorar gradualmente la calidad de las soluciones a lo largo del tiempo, ya que cada generacién
del algoritmo implica la seleccién de individuos, la aplicacién de operadores genéticos como la
recombinacién y la mutacién, y la evaluacion de la aptitud de cada solucién en funcién de una

funcién objetivo definida [37].

| L -

Figura 1.13: Nimero de generaciones. [41]

La determinacion del nimero de generaciones depende de varios factores, como la complejidad
del problema, la diversidad inicial de la poblacidn, la eficiencia de los operadores genéticos y la

convergencia del algoritmo. Para resolver problemas mas complejos o con un espacio de bisqueda
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mads grande, se pueden requerir un mayor nimero de generaciones para explorar exhaustivamente
las posibles soluciones. Por otro lado, problemas mds simples o bien estructurados pueden conver-

ger rdpidamente en unas pocas generaciones.

Codificaciéon genética: La codificacién genética es un proceso fundamental en el campo de la
computacién evolutiva y los algoritmos genéticos, dicho proceso consiste en representar las solu-
ciones de un problema en forma de estructuras genéticas, que luego son manipuladas y combinadas
a través de operadores genéticos para generar nuevas soluciones y evolucionar hacia mejores re-
sultados. Esta representacion genética, se encuentra fuertemente inspirada por los mecanismos

biolégicos de herencia y reproduccién presentes en los seres vivos [38].

Con base a lo planteado anteriormente, la codificacion genética es un proceso fundamental en
los algoritmos genéticos, la cual permite representar las soluciones de un problema en forma de
estructuras genéticas. Dicha representacion, se encuentra inspirada en la biologia permite la ma-
nipulacién y combinacién de genes para generar nuevas soluciones y evolucionar hacia mejores
resultados. La eleccién adecuada de la codificacidn genética es esencial para el éxito del algoritmo

genético en la resolucién de problemas complejos.
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Capitulo 2

Metodologia

En este capitulo se describe la metodologia que se utilizard para llevar a cabo el estudio. Aqui,
se describird los métodos y técnicas utilizados para la recopilacién y el andlisis de datos, asi como
las estrategias de muestreo y los procedimientos para validar los resultados. Ademads, se discutirdn las
fortalezas y limitaciones del método elegido y se justificard la eleccién del método a la luz de los objetivos
de la investigacion, por ello se disefia el diagrama de flujo de las fases del proyecto mostrado en la Figura

2.1.

—o
Seleccion del lenguaje de programacion
que permita implementar los algoritmos
genéticos.

Desarrollo del programa computacional
tomando  en  consideracicn  la
fundamentacion matematica para la
sintesis de mecanismos de cuatro barras.

o
Validacion del programa computacional a
través de curvas de movimiento de CIR
(Centro Instantaneo de Rotacidn) conocidas.

Figura 2.1: Flujograma de las fases del proceso de ejecucion del proyecto.
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2.1.

Modelo de investigacion

Este trabajo se estructura en un contexto de investigacién rigurosa y sistemdtica para abordar y avan-

zar en el conocimiento de los algoritmos genéticos como método de solucién a problemas complejos en

el ambito de la biomecénica. En este sentido, se ha desarrollado un modelo de investigacién sélido, que

proporciona una estructura y una metodologia sélidas para la realizacién de esta investigacion.

2.2,

Investigacion de simulacién: Se utiliza estas técnicas de simulacion computacional para modelar
el movimiento de la articulacidn de la rodilla. En ella se puede implementar ecuaciones biomeca-

nicas y usar técnicas de animacién por computadora para visualizar los movimientos de la rodilla.

Investigacién de optimizacion: Para determinar el centro instantidneo de rotacién de la rodilla se
utiliza un método de optimizacién que implementa un algoritmo genético para buscar la configura-
cién 6ptima del mecanismo de la rodilla que satisfaga criterios predefinidos como la minimizacién
de la distancia entre el CIR ideal y el CIR obtenido y seguir un patrén de movimiento determina-
do. Este modelo ayuda a evaluar la eficiencia de los programas informéticos y su capacidad para

encontrar soluciones dptimas.

Investigacion experimental: Verificacion experimental utilizando datos ideales que se realizan
mediante otro programa computacional para recopilar la informacién entre el CIR ideal y el CIR

generado por el programa.

Materiales y Equipos

Para dimensionar el mecanismo de la prétesis se desarrollé una plataforma de cémputo utilizando
MATLAB versién R2023a (Licencia propiedad de la Universidad Técnica del Norte), que permite
determinar la configuracién del mecanismo policéntrico de 4 barras con su respectivo CIR. La
alimentacion de la plataforma de cémputo viene dada por las ecuaciones que rigen el mecanismo

de 4 barras y los datos cinemdticos y dindmicos generados.

Librerias para MATLAB de algoritmos genéticos.
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2.3. Estructura de la investigacion

2.3.1. Fase 1: Seleccion del lenguaje de programacion que permita implementar los al-

goritmos genéticos.

En esta etapa, se elige el mejor lenguaje de programacién y se puede implementar un algoritmo
genético para determinar el CIR de la rodilla. Por lo tanto, se realizan las siguientes actividades para

seleccionar la mejor:

= Investigacion de lenguajes de programacion: Se realiza un estudio exhaustivo de varios len-
guajes de programacion utilizados en el campo de la implementacién de algoritmos genéticos,

examinando las fortalezas, debilidades y caracteristicas de cada lenguaje.

= Condiciones especificas: Se determina los requisitos especificos necesarios para implementar un
algoritmo genético en el programa. Se consideran aspectos como la facilidad de uso, la eficiencia

computacional y la interoperabilidad con otras herramientas y tecnologias.

= Comparacion de caracteristicas: Se compara las caracteristicas de los lenguajes de programa-
cién que son relevantes para las necesidades especificas. Se consideran aspectos como la sintaxis,

la flexibilidad, la disponibilidad de bibliotecas para los algoritmos genéticos.

= Consulta a expertos o asesores: Se busca la opinién de expertos en el campo de la programacién

e implementacién de algoritmos genéticos para obtener recomendaciones y consejos.

= Evaluacién de lenguajes de programacion: Basado en la investigacion previamente realizada, se
toma una decisién sobre el lenguaje de programacion que utilizard para implementar los algoritmos

genéticos en tu programa computacional.

2.3.2. Fase 2: Desarrollo del programa computacional tomando en consideracion la fun-

damentacion matematica para la sintesis de mecanismos de cuatro barras.

= Revision de la literatura: Se realiza una revision exhaustiva de la literatura académica y técnica
relacionada con la sintesis de mecanismos de cuatro barras en la que se busca familiarizarse con

los conceptos, métodos y ecuaciones matematicas que se utilizan para sintetizar estos mecanismos.
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= Definicion de los criterios de sintesis: Se identifican y establecen los criterios y requisitos espe-

cificos que se desea lograr en la sintesis de los mecanismos de cuatro barras.

= Seleccion de las ecuaciones de sintesis: Se eligen las ecuaciones matematicas que se emplearan
para realizar la sintesis de los mecanismos de cuatro barras, algunas de estas ecuaciones es la

ecuacion de Freudenstein.

= Implementacion de algoritmos genéticos para la optimizaciéon: Se implementa algoritmos de
optimizacién en el programa para mejorar la eficiencia y la precision de sintetizar mecanismos de

cuatro enlaces.

2.3.3. Fase 3: Validacion del programa computacional a través de curvas de movimiento

de CIR (Centro Instantaneo de Rotacion) conocidas.

= Invencion de un CIR ideal: Se crea un CIR ideal con el cual se validara el programa compu-
tacional desarrollado en este estudio, pues no se ha obtenido un CIR médico para realizar dichas

evaluaciones.

= Ejecucion del programa computacional: Se ejecuta el programa computacional para realizar
la sintesis del CIR para los mismos datos del programa creado con el CIR ideal considerando

adecuadamente los pardmetros y las restricciones relevantes.

= Comparacion de los resultados: Los resultados obtenidos por el programa se comparan con los
datos del CIR ideal, en los que se analizan las similitudes y diferencias entre los resultados para

evaluar la precision y validez del programa.

= Analisis cuantitativo: El andlisis cuantitativo de los resultados se realiza comparando indicadores
claves como la distancia entre los puntos CIR calculados por el programa y los del CIR ideal, el
error absoluto medio, etc. Los resultados obtenidos se analizan para validar si existe una coherencia

y consistencia entre ellos.

= Documentacion de los resultados: Los resultados de la validacién se documentan de forma clara
y precisa, incluidos los andlisis cuantitativos y cualitativos realizados, las conclusiones alcanzadas

y las mejoras recomendadas para el programa informatico.
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Capitulo 3

Resultados y Analisis

El presente capitulo de resultados y anélisis de resultados es fundamental para evaluar el desempefio
y la efectividad del programa computacional desarrollado en MATLAB para el disefio del mecanismo de
la articulacién de rodilla basado en la curva del CIR. Por lo tanto, se presentan y analizan los resultados
obtenidos en relacion con los objetivos establecidos, incluyendo la seleccién del lenguaje de programa-
cioén, el desarrollo del programa computacional y la validacién a través de curvas de movimiento de CIR
conocidas. Los resultados se evalian en términos de precision, confiabilidad y consistencia con los valo-

res de referencia. Ademds, se discuten las limitaciones y posibles mejoras del programa.

3.1. Seleccion del lenguaje de programacion que permita implementar los

algoritmos genéticos

Con el fin de determinar la opcién mas adecuada para el siguiente objetivo, se llevaron a cabo eva-
luaciones extensas de varios lenguajes de programacion. Los resultados se basan en criterios como la
capacidad de trabajo, la presencia de funciones apropiadas y facilidad de uso.

Por ello se da a conocer a continuacidn, los lenguajes de programaciéon que mas se acoplan a las

necesidades antes mencionadas:

= MATLAB: Es un entorno de programacién numérica utilizado en la comunidad cientifica, popular

para implementar algoritmos genéticos, ofrece una amplia gama de funciones y herramientas para
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modelado y simulacién, y es muy qtil para el disefio y andlisis de sistemas complejos y utiliza el

lenguaje Matricial "m".

= Python: Es un lenguaje de programacion utilizado en los campos de la ciencia de datos y la opti-
mizacion, y es popular para implementar algoritmos genéticos. Python tiene una sintaxis simple y
legible y bibliotecas como NumPy y Scikit-learn que brindan herramientas ttiles para la manipu-

lacién de datos y la implementacion de algoritmos genéticos.

= Java: Es un lenguaje de programacién orientado a objetos con varias bibliotecas y herramientas
para implementar algoritmos genéticos. Java es conocido por su potencia y escalabilidad, lo que lo

hace adecuado para aplicaciones a gran escala de algoritmos genéticos.

= C++: Un lenguaje de programacién de propésito general conocido por su eficiencia y velocidad de
ejecucion, utilizado para implementar algoritmos genéticos para aplicaciones computacionalmente

intensivas.

En el desarrollo de esta investigacion, se ha tomado la decision de utilizar MATLAB como el lenguaje
principal de programacion.

MATLAB ofrece una serie de beneficios para el manejo de algoritmos genéticos en el contexto de
esta investigacion. Su facilidad de implementacidn, gracias a las funciones integradas especificas para
operadores genéticos, simplifica la codificacién y experimentacion con estos algoritmos. La versatilidad
y flexibilidad de MATLAB le permiten configurar pardmetros y ejecutar pruebas de manera eficiente,
agilizando su proceso de desarrollo y optimizacién. Ademads, su amplio conjunto de funciones matemati-
cas, asi como un entorno de desarrollo integrado (IDE) f4cil de usar, facilitan la integracién y el andlisis
de algoritmos genéticos.Mads atin la Universidad Técnica del Norte cuenta con una licencia institucional
para MATLAB, lo que garantiza el acceso y soporte continuo, lo que la convierte en una opcion ideal,

respaldada por una plataforma confiable y accesible para realizar esta investigacion.

34



3.2. Desarrollo del programa computacional tomando en consideracion la
fundamentacion matematica para la sintesis de mecanismos de cua-

tro barras

Luego de haber realizado una exhaustiva investigacion y andlisis de los principios y ecuaciones fun-
damentales que rigen la sintesis de mecanismos de cuatro barras en el contexto de la articulacién de
rodilla. En los resultados obtenidos, se pudo observar la implementacion exitosa de estos conceptos
basicos matematicos en un programa informatico como MATLAB, se pueden crear y optimizar la codi-
ficacién de los mecanismos de cuatro barras con precision y eficiencia.

Para el desarrollo del programa computacional ha sido necesario realizar un diagrama de flujo, como
se muestra en la Figura 3.1, en el que se representa el proceso que realizan los algoritmos genéticos para

obtener una solucién 6ptima.

Establecer la
funcién objetivo y
sus restricciones

iniciales

Creacion de la poblacién
inicial

Evaluacion de cada
individuo

Mutaciéon
Creacion de nueva poblacion Numero de generaciones

NO . Sl .
¢Es la solucion Soluciéon
6ptima? Optima

Figura 3.1: Diagrama de flujo del algoritmo genético.
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Es importante resaltar la funcién objetivo utilizada en el programa, porque representa un elemento
central en la optimizacion del disefio del mecanismo de la articulacion de la rodilla, ya que es el criterio
mediante el cual se evalian y seleccionan las soluciones candidatas generadas por los algoritmos gené-
ticos. En este contexto, la funcién objetivo se disefié meticulosamente para minimizar el error entre el
CIR ideal y el CIR generado por el programa. A través de este enfoque de optimizacidén especifica, el
programa puede identificar soluciones que se adaptan de manera Optima a los requisitos especificos de
la articulacion de la rodilla. A continuacién se indica el cédigo que representa la funcién objetivo del

software que se basa en la representacion de la Figura 1.9 C:

function [X cir,Y cir]=CIR(a,b,c,d,tl,t_as,1l,tr_max)

t_r=linspace(0,tr_max,1l);

t3=t_as+t_r;

// Implementamos las ecuaciones 1.6 - 1.7 - 1.8
A= (a”2+b"2-c”2+d"2) / (2*axb) + (d/b) xrcos (t1l) - (d/a) xcos (t1-t3) —cos (£ 3);
B=2x (sin (t3) - (d/b) *sin(tl));

C=(a”2+b*2-c”2+d"2) / (2xa*b) - (d/b) rcos (tl) - (d/a) rcos (t1-t3)+cos (t3);

// Implementamos las ecuaciones 1.10 — 1.11 - 1.12
D=(-a"2+b"2+c”2+d"2) / (2*bxc) —d* (cos (t1-t3)) /c—drcos (tl) /b+cos (t3);
E=2+% (dxsin(tl) /b-sin(t3));

F=(-a”"2+b"2+c"2+d"2) / (2+«bxc) —d* (cos (t1-t3)) /c+d*cos (tl) /b—cos (t3);

// Implementamos las ecuaciones 1.5 y 1.9
t2=2xatan (0.5% (-B+sqgrt (B."2-4%xA.xC)) ./A);

td4=2+atan (0.5 (-E-sgrt (E."2-4xD.«F)) ./D);

//Colocamos las coordenadas de los cuatro puntos del mecanismo

Xoa=0;
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Yoa=0;

Xob=d*cos (tl);
Yob=d*sin (tl);
Xa=a*cos (t2);
Ya=a*sin (t2);
Xb=Xob+cxcos (t4) ;

Yb=Yob+c*sin (t4);

Xb_cir=(Xob*tan (t4)-Yob) ./ (tan(td4)-tan(t2))-d+cos (tl)-c*cos (t4);

Yb_cir=(Xob*tan (t4)-Yob) .+ tan (t2)./(tan(t4d)-tan(t2))-d+sin(tl)-c*sin(t4);

// Coordenadas del punto del CIR
X_cir=Xb_cir+Xb;
Y cir=Yb_cir+Yb;

end

Luego de determinar las principales etapas de trabajo con algoritmos genéticos y la funcién objetivo
fundamental para la creacién del programa, se comienza con la etapa de implementacién. En esta etapa
el software MATLAB actia como la herramienta elegida para implementar el programa informatico.

La primera etapa del proceso implica la creacién de una poblacién inicial la cual se crea de forma
aleatoria, es decir, las personas que la integran se seleccionan sin ningtn sesgo. La variabilidad de esta
poblacién de origen es un elemento critico ya que influye directamente en la diversidad genética y la
capacidad del algoritmo genético para explorar una amplia gama de soluciones.

Dicha poblacién varia en tamafio y composicion, y estas caracteristicas se definen previamente segtin
los requisitos y objetivos del disefio del mecanismo de la articulacién de rodilla. La cantidad de indivi-
duos en la poblacién y el nimero de cromosomas que cada individuo lleva consigo se seleccionan para
equilibrar la exploracion del espacio de soluciones y la eficiencia computacional.

Durante la implementacion, se aplican restricciones criticas definidas a la poblacion y a las soluciones
resultantes. Las limitaciones estdn directamente relacionadas con la longitud de los cuatro eslabones

que componen el mecanismo y los dngulos asociados a ellos. Dichas delimitaciones desempefian un
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papel fundamental a la hora de encontrar soluciones para las rodillas viables y fisicamente alcanzables.
Garantizan que las soluciones propuestas por el programa cumplan con las restricciones estructurales y
funcionales necesarias para avalar el correcto funcionamiento, por ello se representa en la Figura 3.2,
un diagrama de flujo con un extracto del codigo implementado para obtener la poblacién inicial con sus

respectivas limitantes antes mencionadas.

v

% maxima flexion de la pierna
tr_max=120%pi/180;

% poblacion inicial
n=1000; % individuos
nc=6; % numero de
cromosomas

v

%Restricciones
Pl=rand(nc,n);% poblacion inicial
1)=20+60*PI(1,:);
1)=20+20*PI(2,:);
1)=20+60*PI(3,:);
1)=20+40*PI(4,:);
PI(5,:)=(pi/4)*PI(5,:);
PI(6,:)=(35*pi/180)*PI(6,:);

Pl
Pl
Pl
Pl

(
(1,
(2,
(3,
(4,
|

¢(Cumple el
individuo con las
restricciones?

NO

N

Se los lleva al
siguiente paso que
es el cruce

Figura 3.2: Declaracion de la poblacidn inicial y sus restricciones.
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Las restricciones que se plasman en el diagrama de la Figura 3.2. Se puede observar que son datos
obtenidos de la Tabla 3.1, en la que se da a conocer las dimensiones ideales para un funcionamiento
idéneo de las prétesis de rodilla.

La parte del cruce en los algoritmos genéticos es un componente fundamental que simula el proceso
de reproduccién y herencia genética, lo que juega un papel importante en la generacion de nuevas solu-
ciones. En el contexto del programa, esta etapa es importante para la evolucidén y mejora continua de la

solucién candidata como se demuestra en la Figura 3.3.

for cg=1:ng %cg=conteo de generaciones
J=zeros(1.n):%Error del CIR de la poblacion
fork=1:n
Jtk)=E_CIR(cir_ideal.PI(;.k).tr_max);
end
Do, Jil=sort{);
PIO=PI(.Ji};%Poblacion inicial ordenada
np=zeros{nc,n):% creo una nueva
poblacion

3

% cruce 700 individuos
for k=1:700

ind1=PI(;,randi(n));% individuo 1

ind2=PI(;,randi(n

ind3=PI(;,randi(n

ind4=PI(;,randi(n,

¢ (

(

ind5=PI(;,randi(n;
ind6=PI(;,randi(n));% individuo 6
np(;,300+k)=
[ind1(1);ind2(2);ind3(3);ind4(4);ind5(5);ind6(6)];
end
Pl=np;

)i
)
)
));
)i
)i

¢Se harealizado
el cruce de
forma correcta?

NO

lSI

Se procede a
realizar la
mutacion y
seleccion de la
solucion
optima

Figura 3.3: Diagrama de flujo para el cruce de los individuos y con ello obtener una poblacién para la
mutacion.
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Al haber obtenido la poblacién después del cruce, se realiza la mutacion de ella y la seleccion de la
solucién al problema planteado, puesto que, la mutacién introduce variabilidad en la poblacién, permi-
tiendo la exploracion de nuevas posibilidades, mientras que la seleccién identifica y retiene las soluciones
mads prometedoras. Estos procesos son vitales en la bisqueda de una solucién a la funcién objetivo, es
decir, a las longitudes de los eslabones y los dngulos inmersos en ellos. En esta seccidn, se aplican estos
principios para mejorar continuamente las soluciones y asi llegar a la 6ptima, como se puede visualizar
en la Figura 3.4.

Poblacién obtenida
despues del cruce

I—J

% mutacion 250 individuos
for k=1:250
np(:,50+k)=PIO(; k);

aux=randi(nc); N
: a=K(1);
if aux==1| |aux==3 b=K(2)
np(aux,50+K)=20+60*rand;% =KB);
modifico un cromosoma de manera d=K(4)"
aleatoria de cada individuo n:K(S’)'
elseif aux==2 t as:K(é)'
np(aux,50+K)=20+20*rand; > '
elseif aux==4 X_cir_i(1,:)=cir_ideal(;,1);

np(aux,50+k)=20+40*rand;
elseif aux==5
np(aux,50+k)=(pi/4)*rand;
elseif aux==6
np(aux,50+k)=(35*pi/180)*rand;
end

Se vuelve a Y_cir_i(1,:)=cir_ideal(:,2);

realizar las
iteraciones

I=length(X_cir_i);
[X_cir,Y_cir]=CIR(a,b,c,d,t1,t_as,|,tr_max);

end

L

figure(1)
plot(X_cir_i,Y_cir_i);
ylim([-5 1.05*max(Y_cir_i)])
hold on

grid on

NO éSe obtuvo la Sl fori=1:

solucién figure(1)

6ptima? plot(X_cir(i),Y_cir(i),".")
hold on
pause(0.01)
r_i=sqrt(X_cir_i(i)»2+Y_cir_i(i));
r_med=sqrt(X_cir(i)"2+Y_cir(i));
er(i)=abs((r_i-r_med)/r_i);

end

ET=100*sum(er)/|

Figura 3.4: Diagrama de flujo para realizar la mutacién y la seleccién de la solucién éptima para el
problema planteado.

40



3.3. Validacion del programa computacional a través de curvas de movi-

miento de CIR (Centro Instantaneo de Rotacion) conocidas

La validacién del programa es un paso decisivo en el proceso de desarrollo pues tiene como objetivo
verificar si el programa es capaz de cumplir con su propésito: el cdlculo preciso y consistente del centro
instantaneo de rotacion (CIR) de la articulacion de la rodilla.

El método de validacion elegido, se basa en el uso de datos de referencia conocidos. Estos datos
de referencia son una medicién o curva de movimiento del centro instantdneo de rotacion (CIR) de
la articulacién de la rodilla que se considera precisa y confiable. Este método tiene como objetivo no
s6lo garantizar la precision del programa sino también demostrar su confiabilidad en el uso prictico,
respaldando su utilidad en andlisis biomecénicos y otras aplicaciones relacionadas con la articulacién de
la rodilla.

En la Tabla 3.1, se observan las delimitaciones dimensionales de cada pardmetro los cuales desem-
peflan un papel fundamental al proporcionar informacién precisa sobre las dimensiones y restricciones
geométricas de los eslabones involucrados en la articulacién. Estos datos actian como cimientos sélidos
para la definicién de las restricciones que afectardn directamente la funcionalidad y el rendimiento del

mecanismo.

Parametro o variable Valor minimo Valor maximo

Eslabén a 20 mm 80 mm
Eslabén b 20 mm 40 mm
Eslabon ¢ 20 mm 80 mm
Eslabén d 20 mm 60 mm
Angulo 6, 0° 45°
Angulo 6* 0° 35°

Tabla 3.1: Delimitacién dimensional de cada parimetro del mecanismo. [3]

Al haber observado las dimensiones ideales de los eslabones para una funcién normal de la protesis
de rodilla, se procede a realizar un programa computacional basado en los datos de la Tabla 3.1, con lo
que se busca obtener una curva del CIR ideal para luego alimentar con dicha curva al programa antes

mencionado, para que realice la comparacién mediante el algoritmo genético que se esta implementando
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y asi obtener los mejores resultados y verificar que el error porcentual sea minimo.

Por ello, a continuacién se presenta el diagrama de flujo de la Figura 3.5 del programa que se realizé

para obtener un CIR ideal de la rodilla, para poder hacer la validacién correspondiente.

% numero de muestras
n=1000;

% eslabones
a=65;
b=30;
c=80;
d=45;

% angulos de entrada
t1=5%pi/180;
t_as=30*pi/180;

9% maxima flexion de la pierna
tr_max=120%*pi/180;

N
v

A=(ar2+bA2-cA2+d"2)/(2*a*b)+(d/b)*cos(t1)-(d/a)*cos(t1-t3)-cos(t3);
B=2%(sin(t3)-(d/b)*sin(t1));
C=(ar2+bA2-cA2+dA2)/(2*a*b)-(d/b)*cos(t1)-(d/a)*cos(t1-t3)+cos(t3);

D=(-aA2+bA2+cA2+d"2)/(2*b*c)-d*(cos(t1-t3))/c-d*cos(t1)/b+cos(t3);
E=2*(d*sin(t1)/b-sin(t3));
F=(-ah2+bA2+cA2+dA2)/(2*b*C)-d*(cos(t1-t3))/c+d*cos(t1)/b-cos(t3);

t2=2*atan(0.5*(-B+sqrt(B.A2-4*A.*C))./A);

t4=2*atan(0.5*(-E-sqrt(E.A2-4*D.*F))./D);
Se ingresan nuevos datos
en los 4 eslabones, en los Xoa=0;
. Yoa=0;
angulos de entrada y de Xob=d*cos(t1);
maxima flexién hasta

Yob=d*sin(t1);
obtener un CIR ideal. Xa=a*cos(t2);

Ya=a*sin(t2);
Xb=Xob+c*cos(ta);
Yb=Yob+c*sin(td);

4 Xb_cir=(Xob*tan(t4)-Yob)./(tan(t4)-tan(t2))-d*cos(t1)-c*cos(t4);
Yb_cir=(Xob*tan(t4)-Yob).*tan(t2)./(tan(t4)-tan(t2))-d*sin(t1)-c*sin(t4);
X_cir=Xb_cir+Xb;
Y_cir=Yb_cir+Yb;
cir(:,1)=X_cir;
cir(:,2)=Y_cir;
figure(1)
plot(X_cir,Y_cir)
NO grid on
X ciry Y_cir hold on
son datos Sl
ideales para
conformar un fori=1:n
CIR? figure(1)
plot(X_cir(i),Y_cir(i),'*")
hold on
end

Figura 3.5: Diagrama de flujo de programa capaz de obtener un CIR ideal
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Al obtener un resultado positivo, se procede a graficar el CIR ideal como se muestra en la Figura 3.6,
en la que se observa el resultado obtenido y también se puede observar que sobre la curva se colocaron
puntos, los cuales se grafican dependiendo del nimero de muestras que se hayan ingresado como dato
al programa, para que asi el algoritmo genético del programa a validar pueda realizar una minimizacién

del error de punto a punto y con ello conseguir resultados més precisos.

4| Figure 1 — a X

File Edit View Inset Tools Desktop  Window  Help N
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Figura 3.6: CIR ideal con sus respectivos puntos.

Después de haber obtenido la curva del CIR ideal, la cual fue elaborada en base a los datos de
referencia antes mencionados, se ingresa dicha curva y el conjunto de puntos al programa que se va a

validar como datos ideales, con los que se procede a verificar si el programa cumple o no con su objetivo
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principal y con ello se obtiene la siguiente curva del CIR, la cual esta representada por puntos como se

observa en la Figura 3.7.

4| Figure 1 — O X
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Figura 3.7: Curva del CIR generada por el software que se estd validando.

Esta curva representada por puntos, es la curva generada por el programa que se estd validando, el
cual trabaja con algoritmos genéticos capaces de hallar la mejor solucién posible como se observa en
la Figura 3.7, al comparar entre la curva generada y la curva ideal, se logra encontrar mucha similitud
entre ellas en cada tramo. También se puede observar en la Figura 3.8 un desfase entre curvas, por ello,

identificar y comprender estas brechas es fundamental, ya que pueden revelar las fortalezas y limitaciones
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del programa. Una compensacién minima indica que el software es capaz de calcular el CIR de manera
precisa y consistente, lo cual es fundamental para aplicaciones clinicas y de disefio. Por otro lado, un
retraso significativo puede indicar dreas que requieren mejoras en la precision del programa. Por ello se

calcula el error para dar a conocer que tan confiable es el programa.

4| Figure 1
File Edit View Insert Tools Desktop Window Help LT,
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Figura 3.8: Desfase entre la curva del CIR ideal y la curva del CIR generada (Zoom 180 %).

El error porcentual se ha calculado con la suma de cada muestra entre punto a punto, luego se hizo
la suma de estos y se los divide para [, es decir el nimero de muestras y al final se multiplica por 100,

como se observa en la Ecuacion 3.1.

sum(er)

ET = 100 x ]

(3.1)
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Con el célculo del error porcentual obtenido en el resultado de la Ecuacién 3.2, se validan los datos
que da el programa y se concluye que la solucién resultante es apta y confiable para implementarla

fisicamente en la parte médica e ingenieril.

ET = 0,9011 3.2)

A continuacion, se realiza una comparacién entre los datos ideales y los generados por el programa
como se observa en la Tabla 3.2, ya que esto implica verificar si las dimensiones de los eslabones y los
angulos resultantes del programa se ajustan a los requisitos y objetivos de disefio previamente definidos
como ideales.

El anélisis detallado de estas diferencias ayuda a contextualizar y evaluar la efectividad del programa

en generar soluciones optimas para el diseilo de mecanismos de articulacién de rodilla.

Parametros o variables | Dimensiones Ideales | Dimensiones generadas
Eslabén a 65 mm 65.3019 mm
Eslabén b 30 mm 31.9036 mm
Eslabén ¢ 80 mm 75.8302 mm
Eslabén d 45 mm 46.6126 mm
Angulo 6, 0.0873° 0.23°
Angulo 6* 0.5236° 0.5674°

Tabla 3.2: Comparacién entre las dimensiones ideales y las generadas de los eslabones y 4ngulos con un
porcentaje de error del 0.9011 %.

Durante la validacidn del programa desarrollado, se mostré de manera convincente su alto grado de
precisién y capacidad para generar resultados consistentes y confiables en la determinacién del centro
instantdneo de rotacién (CIR) de la articulacién de la rodilla. Los datos de entrada conocidos, asi como
las métricas de evaluacién aplicadas, confirmaron la precision del programa en comparacién con las
mediciones reales y los registros CIR previamente verificados. Este éxito de validacion no sélo confirma
la confiabilidad del programa, sino que también sienta las bases para su aplicacién en investigacion
biomecdnica, disefio de dispositivos médicos y andlisis clinicos relacionados con la rodilla. Por lo tanto,
el programa ha sido validado con éxito y puede hacer una contribucién significativa al desarrollo de la

investigacién y la préctica en esta drea.
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Capitulo 4

Conclusiones y recomendaciones

El siguiente capitulo concluye la investigacién y proporciona una sintesis de los hallazgos y logros
en el desarrollo del programa de computadora para disefiar el mecanismo de la articulacién de la rodilla
basado en la curva CIR. Este capitulo presenta las conclusiones derivadas del anélisis de los resultados
obtenidos y destaca la precision y fiabilidad del programa en la determinacion del CIR. Se resumen las
contribuciones a la biomecdnica de la rodilla y se discuten las implicaciones pricticas y tedricas de la
investigacién. Ademads, se dan recomendaciones para trabajos futuros, como mejoras en la implementa-
cién del programa, la exploracion de nuevas técnicas de optimizacion y la aplicacién del programa en
el contexto clinico o en el contexto del disefio de prétesis. Las conclusiones y recomendaciones ofrecen
una visién completa y definitiva del trabajo realizado, completando asi el ciclo de investigacién y pro-

porcionando una guia para futuras investigaciones en esta drea.

4.1. Conclusiones

= A través de la realizacion del proyecto de titulacion y su andlisis previo, referente a programas
computacionales se pudo concluir que, existen pardmetros que acercan al usuario a mejorar su
desempeiio con el software de forma correcta, uno de ellos o quizds el mas importante repercute a
la posibilidad de seleccionar el lenguaje de programacion que permita implementar los algoritmos

genéticos, accion que certifica la compresion del mismo de forma clara y sin dificultades.

= Este estudio ha demostrado que, desarrollar el programa computacional tomando en consideracion
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4.2

la fundamentacién matematica es imprescindible para la sintesis de mecanismos de cuatro barras.
Por ello se pudo concluir que, todo software asociado a la comprensién de facultades empiricas,
necesita de un acompafiamiento tedrico, en este caso matemadtico, para asegurar los resultados y

alejarse del indice de fallo.

Por conocimiento relacional y en base al andlisis de resultados se pudo concluir que, la validacién
del programa utilizando el CIR, mejora y simplifica el proceso para determinar la articulacion de
la rodilla, dicho de otra manera se utilizan curvas de movimiento de CIR (Centro Instantaneo de
Rotacién) conocidas. Sin embargo, estudios recientes demuestran que la curva del CIR depende de
muchos factores, no necesariamente cinemdticos, sino dindmicos puesto que siempre se encuentra

en constante cambio.

Recomendaciones

Para dar seguimiento al presente escrito como base estudio o sustento bibliografico se recomienda
que, toda operacionalizacién referente al CIR (Centro Instantdneo de Rotacion), debe estar regido
para la supervisién de un profesional de la malla de Mecatrénica, esto con el fin de asegurar un

resultado parcial cercano a la realidad y desechar antiguas técnicas de optimizacioén empiricas.

Cabe destacar la carencia de una interfaz grafica dentro del programa computacional, se recomien-
da a futuros lectores que, es necesario conocer el mend de opciones de nuestro software de forma
detallada antes de realizar una medida. Todo esto busca minimizar las complicaciones del usuario

a cargo, ofreciéndole una experiencia con una interfaz amigable.

Se recomienda el uso de este programa computacional por parte de los profesionales en fisioterapia
y disefio de Ortesis. Este software ofrece herramientas efectivas y precisas para el disefio de ortesis
para la articulacién de la rodilla, minimizando asi la interferencia cinemdtica entre la Ortesis y
el movimiento natural de la rodilla. Al utilizar este programa durante el proceso de disefo, los
fisioterapeutas pueden crear una ortesis que se adapte de manera mds Optima a la biomecanica
especifica de cada paciente, mejorando asi la comodidad, el rendimiento y la eficacia terapéutica.

Asi, el objetivo no es s6lo mejorar la calidad de la atencién al paciente, sino también optimizar el
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proceso de rehabilitacion y hacer una contribucidn significativa a la practica clinica en el campo

de la fisioterapia.

Teniendo en cuenta la eficacia y relevancia de la investigacion realizada sobre el disefio de mecanis-
mos de rodilla de cuatro barras, se propone realizar un estudio similar centrado en los mecanismos
cruzados. Este tipo de investigacién puede proporcionar informacién adicional y valiosa sobre el
diseflo de mecanismos biomecdnicos mas complejos, que abarcan una variedad de aplicaciones
en ingenieria y biomecénica. Estudiar el uso de algoritmos genéticos y programas computaciona-
les para sintetizar mecanismos cruzados podria jugar un papel fundamental en la optimizacion de
dispositivos, mecanismos o sistemas que impliquen movimientos articulados mas complejos. Esta
recomendacion tiene como objetivo avanzar en el conocimiento del disefio mecdnico, permitiendo
avances significativos en campos que van desde la ingenieria hasta la medicina y la biomecdnica,
con el potencial de impactar la calidad de vida y el rendimiento de los dispositivos tecnolégicos y

médicos.

Como segmento final del estudio, se recomienda que, es prudente indagar sobre nuevas metodo-
logias de apoyo tecnoldgico inclusive al software de computadora. Visto desde otra perspectiva,
conocer opiniones diferentes, ciertamente mejora la capacidad de entendimiento y ayuda a los im-

plicados tener opciones para el disefio del mecanismo de la articulacién de la rodilla.
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Anexo

Codigo para la obtencion del CIR ideal

clc
clear

close all

% numero de muestras
n=1000;
% eslabones

a=65;

¢ angulos de entrada
t1=5%pi/180;

t_as=30+pi/180;

% maxima flexion de la pierna

tr_max=120%pi/180;
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t_r=linspace (0,tr_max,n);

t3=t_as+t_r;

A= (a"2+b"2-c"2+d"2) / (2*xaxb) + (d/b) xcos (tl) - (d/a) xrcos (t1-t3) —cos (t3);
B=2x* (sin(t3) - (d/b) *sin(tl));

C=(a"2+b"2-c”2+d"2) / (2xa*b) - (d/b) xcos (tl) - (d/a) rcos (t1-t3) +cos (t3);

D=(-a"2+b"2+c”2+d"2) / (2*bxc) —d* (cos (t1-t3)) /c—drcos (tl) /bt+cos (t3);
E=2+% (dxsin(tl) /b-sin(t3));

F=(-a”"2+b"2+c"2+d"2) / (2+«bxc) —d* (cos (t1-t3)) /c+d*cos (tl) /b—cos (t3);

t2=2+atan (0.5% (-B+sgrt (B."2-4%A.xC)) ./A);

t4=2+atan (0.5 (-E-sqgrt (E."2-4«D.«F)) ./D);

Xoa=0;

Yoa=0;

Xob=d=*cos (tl);
Yob=d*sin (tl);
Xa=a*cos (t2);
Ya=a*sin(t2);
Xb=Xob+cx*cos (t4) ;

Yb=Yob+c*sin (t4) ;

Xb_cir=(Xob*tan (td4)-Yob) ./ (tan(td4)-tan(t2))-d*cos (tl)-c*cos (t4);

Yb_cir=(Xob*tan (t4)-Yob) .+ tan (t2) ./ (tan(t4)-tan(t2))-d+sin(tl)-c*sin(t4);
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X_cir=Xb_cir+Xb;

Y cir=Yb_cir+Yb;

cir(:,1l)=X_cir;

cir(:,2)=Y_cir;

delete('curva.xlsx");

writematrix (cir, 'curva.xlsx');

figure (1)
plot (X_cir,Y_cir)
grid on

hold on

for i=1:n
figure (1)
plot (X_cir(i),Y_cir(i),"'x")
hold on

end

Coédigo para la funcion objetivo

function [X_cir,¥Y cir]=CIR(a,b,c,d,tl,t_as,1l,tr_max)

t_r=linspace(0,tr_max,1);

t3=t_as+t_r;
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// Implementamos las ecuaciones 1.6 - 1.7 - 1.8
A= (a”2+b"2-c”2+d"2) / (2*a*xb) + (d/b) xcos (tl) - (d/a) xcos (t1-t3) —cos (£ 3);
B=2* (sin (t3)—-(d/b) xsin(tl));

C=(a”2+b*2-c”2+4d"2) / (2+a*b) - (d/b) rcos (tl) - (d/a) rcos (t1-t3) +cos (t3);

// Implementamos las ecuaciones 1.10 - 1.11 - 1.12
D=(-a"2+b"2+c”2+d"2) / (2*bxc) —d* (cos (t1-t3)) /c—drcos (tl) /b+cos (t3);
E=2% (dxsin(tl) /b-sin(t3));

F=(-a”"2+b"2+c”2+d"2) / (2«bxc)—d* (cos (t1-t3)) /c+d*cos (tl) /b—cos (t3);

// Implementamos las ecuaciones 1.5 vy 1.9
t2=2+xatan(0.5% (-B+sgrt (B."2-4xA.*C)) ./A);

td4=2+atan (0.5« (-E-sgrt (E."2-4«D.«F)) ./D);

//Colocamos las coordenadas de los cuatro puntos del mecanismo
Xoa=0;

Yoa=0;

Xob=d*cos (tl);

Yob=d*sin (tl);

Xa=a*cos (t2);

Ya=a*xsin (t2);

Xb=Xob+t+c*xcos (t4) ;

Yb=Yob+c*sin (t4) ;

Xb_cir=(Xob*tan (t4)-Yob) ./ (tan(td4)-tan(t2))-d*cos (tl)-c*cos (t4);

Yb_cir=(Xobxtan (td)-Yob) .xtan(t2)./(tan(t4d)-tan(t2))-d+sin(tl)—-c*sin(t4);

// Coordenadas del punto del CIR

X_cir=Xb_cir+Xb;
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Y _cir=Yb_cir+Yb;

end

Cadigo del algoritmo genético

clc
clear
close all
% maxima flexion de la pierna

tr_max=120+pi/180;

% poblacion inicial
n=1000; % individuos

nc=6; % numero de cromosomas

PI=rand(nc,n); % poblacion inicial
PI(1l,:)=20+60+«PI(1,:);
PI(2,:)=20+20+«PI(2,:);
PI(3,:)=20+60+«PI(3,:);
PI(4,:)=20+40«PI (4, :);

PI(5,:)=(pi/4)*PI(5,:);

PI(6,:)=(35%pi/180)*PI(6,1:);

ng=80; $ numero de generaciones

o

cir_ideal=readmatrix ('curva.xlsx'); % curva deseada

59



for cg=1:ng %cg=conteo de generaciones
J=zeros(l,n); $Error del CIR de la poblacion
for k=1:n
J(k)=E_CIR(cir_ideal,PI(:,k),tr_max);
end
[Jo, Jil=sort (J);
PIO=PI(:,Ji); $Poblacion inicial ordenada

np=zeros(nc,n); % creo una nueva poblacion

$ elite 50 individuos
np(:,1:50)=PIO0(:,1:50);
% mutacion 250 individuos
for k=1:250
np(:,50+k)=PIO(:,k);
aux=randi (nc) ;
if aux==1||aux==
np (aux, 50+k)=20+60+rand; & modifico un cromosoma de manera aleatoria
elseif aux==2
np (aux, 50+k)=20+20+«rand;
elseif aux==
np (aux, 50+k)=20+40+rand;
elseif aux==
np (aux, 50+k)=(pi/4) xrand;
elseif aux==
np (aux, 50+k)=(35+pi/180) xrand;

end

end
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o

% cruce 700 individuos

for k=1:700
indl=PI (:,randi(n)); % individuo 1
ind2=PI (:, randi (n));
ind3=PI(:,randi(n));
ind4=PI (:, randi(n));
ind5=PI (:, randi (n));
ind6=PI (:,randi(n)); % individuo 6
np(:,300+k)=[ind1l(1);ind2(2);ind3(3);ind4 (4);ind5(5);ind6(6)];

end

PI=np;

end

tl1=K(5);

t_as=K (6);

X _cir_i(l,:)=cir_ideal(:,1);

Y cir i(l,:)=cir_ideal(:,2);

l=length(X_cir_1);

[(X_cir,Y¥ cir]=CIR(a,b,c,d,tl,t_as,l,tr_max);

figure (1)

plot (X_cir_i,Y _cir_1);

61



ylim([-5 1.05+max(Y_cir_1)1)
hold on

grid on

for i=1:1
figure (1)
plot (X_cir(i),Y_cir(i),"'.")
hold on
pause (0.01)
r_i=sqrt (X_cir_ i (i) 2+Y_cir_i(i));
r_med=sqrt (X_cir (i) "2+Y_cir(i));
er(i)=abs((r_i-r_med)/r_1i);

end

ET=100+sum(er) /1

Codigo para obtener el error porcentual (Validacion)

function J=E_CIR(cir_ideal, k, tr_max)

tl=k(5);

t_as=k (6);

X_cir_i(l,:)=cir_ideal(:,1);

Y cir_i(l,:)=cir_ideal(:,2);
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n=length (X_cir_1i);

t_r=linspace(0,tr_max,n);

t3=t_as+t_r;

A= (a”"2+b"2-c”2+d"2) / (2*a*b) + (d/b) xcos (tl) - (d/a) xcos (t1-t3) —cos (t3) ;
B=2+* (sin(t3) - (d/b) +*sin(tl));

C=(a”2+b"2-c”2+d"2) / (2+a*b) - (d/b) rcos (tl) - (d/a) rcos (t1-t3)+cos (t3);

D= (—-a"2+b"2+c*2+d"2) / (2+«bxc) —d=* (cos (t1-t3)) /c—drcos (tl) /b+cos (t3);
E=2+ (d*sin(tl) /b-sin(t3));

F=(-a"2+b"2+c”2+d"2) / (2*bxc) —d* (cos (t1-t3)) /c+drcos (tl) /b—cos (t3);

t2=2+xatan(0.5% (-B+sgrt (B."2-4xA.*C)) ./A);

t4=2+atan (0.5 (-E-sqgrt (E."2-4xD.«F)) ./D);

Xoa=0;

Yoa=0;
Xob=d=*cos (tl) ;
Yob=d*sin (tl);
Xa=a*cos (t2);
Ya=axsin (t2);
Xb=Xob+cxcos (t4) ;

Yb=Yob+c*sin (t4);

Xb_cir=(Xob*tan (t4)-Yob) ./ (tan(td4)-tan(t2))-d*cos (tl)-c*cos (t4);

Yb_cir=(Xob*tan (t4)-Yob) .+ tan (t2)./(tan(t4)-tan(t2))-d+sin(tl)-c*sin(t4);
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X_cir=Xb_cir+Xb;

Y cir=Yb_cir+Yb;

$plot (X cir,Y cir);
for i=1:n
E_x=X_cir_1i(i)-X_cir(i);
E_y=Y_cir_i(i)-Y_cir(i);
E(i)=sqgrt (E_x"2+E_y"2);
t(i)=1i-1;
end
E=E."2;
El=E(2:end-1);
J=(t (end) / (2+xlength(t)) )« (E(1)+2+«sum(El) +E (end) ) ;

end
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