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Mikroskopowy i makroskopowy model fitoplanktonu

Fitoplankton jako główny producent materii organicznej w morzach i oceanach sta-
nowi pierwsze ogniwo większości łańcuchów pokarmowych w wodzie, a także najważniejsze
źródło tlenu. Komórki wielu gatunków fitoplanktonu mają zdolność do sklejania się i two-
rzenia wielokomórkowych skupisk — agregatów. Wiele wskazuje na to, że własność ta
odgrywa istotną rolę dla przestrzennego rozkładu planktonu. Przede wszystkim jednak ma
ona olbrzymie znaczenie dla małych organizmów żywiących się planktonem: przeżycie ta-
kiego organizmu zależeć może od tego, czy znajdzie się w pobliżu agregatu fitoplanktonu.
Zasadniczo fitoplankton nie posiada zdolności ruchu, jedynie biernie unosi się w wodzie
przemieszczany przez dyfuzję i prądy wodne.

Kluczową rolę w zrozumieniu dynamiki planktonu odgrywa, poza bezpośrednim ba-
daniem biologów i ekologów, modelowanie matematyczne i numeryczne. Dlatego też temat
ten cieszy się zainteresowaniem badaczy wielu dziedzin; powstało również sporo modeli
wykorzystujących wielorakie metody i skupiających się na różnych aspektach. W szcze-
gólności wspomnieć należy o modelach adwekcji-reakcji-dyfuzji opisujących przestrzenny
rozkład koncentracji komórek (zob. [2]). Inne podejście polega na stochastycznym mode-
lowaniu indywidualnego zachowania komórek (por. [1]) i ich interakcji. Niektóre modele
z kolei skupiają się przede wszystkim na koagulacji. Szersze opracowanie na temat różno-
rodnych modeli planktonu można znaleźć w [5].

My rozważamy zasadniczo dwa modele (przedstawione dokładniej w pracy [4]): pierw-
szy mikroskopowy, stochastyczny, traktujący populację z punktu widzenia indywiduów,
którymi w tym modelu są agregaty komórek. Agregaty opisane są przez ich masę i poło-
żenie w wodzie. Podlegają one dyfuzji, a także rosną poprzez podziały komórek. Model
uwzględnia również fragmentację — rozpad agregatu na dwa lub kilka mniejszych, oraz
koagulację czyli sklejanie agregatów, które znajdą się blisko siebie. Drugi model otrzymuje-
my poprzez przeskalowanie pierwszego i przejście do granicy nieskończenie wielu komórek
(co jest uzasadnione, gdyż liczba komórek planktonu w litrze dochodzi podczas zakwitu
do wielu milionów). Wynikiem jest makroskopowy model fragmentacyjno-koagulacyjny,
w którym masowo-przestrzenny rozkład populacji agregatów opisany jest różniczkowo-
-całkowym równaniem ewolucyjnym. Matematyczne szczegóły dotyczące modeli i przejść
granicznych znajdują się w [6] oraz [3].
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