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Introducción 
 

La evolución se entiende como el proceso mediante el cual ocurren cambios en los 

alelos (formas alternativas de un gen en cada cromosoma de un organismo) en una 

población [1]. A pesar de la ausencia de una definición completamente aceptada de vida 

[2], en consenso se acepta que ésta no puede ser entendida en la ausencia de un 

código genético, el cual, consta de la existencia de un material genético con la 

capacidad de replicarse para su herencia. Una característica fundamental de todos los 

seres vivos es que comparten el mismo código genético [3]. 

 

El código genético estándar llevó a la hipótesis de que se ha congelado por accidente y 

por tanto no cambia [3], a su vez, ésta misma característica implicó la existencia de un 

último ancestro común universal o LUCA (Last Universal Common Ancestor) por sus 

siglas en inglés. Por tanto, la evolución debe tratar con la preservación de ciertas 

características o propiedades necesarias para la vida [4]. Una vez que existió un 

sistema auto-sustentable de replicación del código genético la evolución Darwiniana 

empezó a operar, ésta describe cómo un sistema de replicación dependerá de la 

disponibilidad de algunas moléculas en el ambiente. Si bien hay más de un código 

genético todos ellos cuentan con 20 aminoácidos y la señal de paro, lo que sugiere que 

éstos debieron evolucionar del código genético universal [5]. 

 

En este trabajo se presenta un modelo algebraico del código genético y se estudia un 

proceso evolutivo basado en la existencia de posibles errores de su sistema de 

traducción, posteriormente se analizan las implicaciones de este modelo en términos de 
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aminoácidos con el uso de la teoría de gráficas, el cual, de acuerdo a las teorías 

propuestas de su evolución, presentaría una estructura altamente simétrica y por tanto 

para obtener el código estándar con su degeneración, su evolución se daría por el 

rompimiento de simetrías. También se analizan códigos diferentes en el contexto de 

este modelo para encontrar las propiedades que describen estas diferencias. 
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Parte I: Evolución del código y 

Hoteles Genéticos 

 

Biología del código genético y su evolución. 

El material genético de los organismos está almacenado en  las moléculas de DNA 

(Ácido desoxirribonucleico) o RNA (Ácido ribonucleico) que son cadenas de nucleótidos. 

Los nucleótidos, a su vez, están formados por una molécula de azúcar (desoxirribosa) y 

una base nitrogenada. Las bases nitrogenadas son: Adenina (A), Guanina (G), Citosina 

(C) y Timina (T) en el caso del DNA. A, G, C y Uracilo (U) en el caso de ser una 

molécula de RNA. 

Secuencias del DNA llamadas regiones codificantes contienen la información genética 

acerca de la proteína que será sintetizada por esa región. El código genético estándar 

es usado por mecanismos celulares para descifrar la información contenida en las 

regiones codificantes con el fin de elaborar cadenas de aminoácidos, mismas que 

formarán las proteínas finales. La correspondencia entre secuencias de tres nucleótidos 

llamados codones y aminoácidos fue descifrada hace aproximadamente cinco décadas 

[3]. Esta correspondencia se considera casi universal, ya que todas las formas de vida 

de la tierra utilizan este código genético con algunas pequeñas variaciones. El 

mecanismo de traducción se da por moléculas llamadas RNA de transferencia (tRNA) 

las cuales traducen un RNA mensajero (mRNA) de codones a aminoácidos. El código 

genético posee 64 codones con señales de puntuación para marcar el inicio (ini-MET o 

AUG) y el final de una región codificante dada por tres codones de paro (Stop), el resto 

codifican para 20 aminoácidos (Tabla 1.1). 



	12	

 
Es ampliamente aceptado que existió una época en el que el RNA tuvo el papel de 

material genético y principal agente de actividad catalítica [6]. Tradicionalmente, este 

código genético es representado en forma de una tabla con tres entradas, sin embargo 

una representación espacial de los codones [7,8] ofrece mayor información acerca de 

sus vecindades y facilita el estudio de las simetrías de éste. La ubicacion espacial de un 

codón está determinada por su reacción a mutación puntuales, las cuales son los 

cambios de un nucleótido. 

 

Los nucleótidos del RNA pueden dividirse en dos grupos basados en su estructura 

química: las purinas y las pirimidinas, representados por las letras R y Y  

respectivamente. Estas se diferencian en que las purinas tienen dos anillos de carbono-

nitrógeno y las primimidinas solo uno, las cuales dividen los nucleotidos en R= A,G{ }  y 

Y= C,U{ } . El código genético estandar se inicia con una estructura de tripletes de la 

forma RNY , donde la N  central significa que esa posición puede ser ocupada por 

cualquier nucleótido, dado que existe la hipótesis de que al inicio de la vida los 

mecanismos biológicos podrían no ser precisos [9] se estudia un posible camino en la 

Tabla 1.1 - Muestra el conjunto de codones y el aminoácido que codifican junto con 
el símbolo que lo representa (en ingles). 
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evolución de este código dado por lo que se conoce como “cambios en el marco de 

lectura” lo que significa el inicio de la traducción del mRNA  a partir del segundo o tercer 

nucleótido de la región codificante, esto implica el uso de tripletes de la forma NYR  y 

YRN  para finalizar con los constituidos de purinas o pirimidinas exclusivamente RRR  y 

YYY  . 

 

Álgebra en el código genético 

La tabla del código genético estándar identifica los 64 codones existentes con los 20 

aminoácidos y la señal de paro, a los que codifican, se puede observar que 64 no solo 

es el resultado de 43  el número de posibles codones distintos que se obtienen de los 

cuatro nucleótidos, sino que este numero también puede resultar de calcular 26 . Éste 

calculo nos proporciona la pauta para cambiar la representación de codones a un 

modelo basado en un conjunto binario ahora en seis dimensiones [10]. 

 

Dada esta nueva propuesta, cada nucleótido estaría representado con un conjunto 

binario de dos dimensiones, por lo tanto cada elemento del conjunto N= A,C,G,U{ }  

estaría asociado a un elemento del conjunto M= 00,01,10,11{ } . Dado que existe 

complementariedad entre A y U y C con G en una cadena de DNA y RNA, entonces es 

conveniente realizar las asignaciones de las letras del código genético con pares de 

números que resulten de la misma forma complementarios. 

 

El conjunto de pares de números M  es también al mismo tiempo la representación en 

código binario de los números 0, 1, 2, 3, así la asignación de las purinas y pirimidinas 

puede hacerse para que las clasificaciones de bases  R , Y   coincidan con los números 
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pares o impares. Dado que existen 4!= 24  maneras distintas de asociar los elementos 

entre los conjuntos M  y N , no todas estas formas nos permiten mantener que los 

grupos de bases R  y Y  sean de distinta paridad, esta restricción nos deja con solo 

ocho formas de asociar los nucleótidos a los números en código binario que son: 

C,A,U,G( )  , C,U,A,G( )  , A,C,G,U( )  , A,G,C,U( )  , U,C,G,A( )  , U,G,C,A( )  , 

G,A,U,C( )   y G,U,A,C( )   donde el ordenamiento x, y, z,w( )  representa el apareamiento 

x ↔ 00  , y ↔ 01  , z ↔10  , w ↔11 . Las series de seis números que constan del 0 y 

el 1 generan el hipercubo de seis dimensiones sobre el conjunto  !2 = 0,1{ } , para este 

trabajo se ha elegido la asignación C,U,A,G( )  pero los resultados presentados pueden 

mostrarse de forma análoga para el resto de las asignaciones. 

La adición modulo dos del conjunto  !2  es la suma módulo dos también conocida como 

operador XOR que se usa en lógica simbólica. Dado que tenemos  N=!2
2  entonces la 

suma módulo dos puede extenderse al conjunto producto  !2
2  entrada por entrada, lo 

que da como resultado una operación de suma sobre el conjunto N . En la tabla 1.2 se 

ilustra que esta suma está dada por una estructura conocida como el grupo de Klein de 

cuatro elementos K4 [11]. 

 

 

Tabla 1.2 - Tabla de suma del código genético con el ordenamiento (C,U,A,G) de las bases. 
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Definición - Grupo algebraico 

Un grupo  G,!( )  es un conjunto al cual se le ha dado una operación binaria interna que 

cumple con los siguientes axiomas: 

 1.- Asociatividad:  ∀a,b,c ∈G    a ! b !c( ) = a !b( )!c  . 

 2.- Elemento neutro:  ∃e∈G,∀A ∈G    e!a = a !e = a  . 

 3.- Elemento inverso: ∀a ∈G,∃a−1 ∈G    a !a−1 = a−1a = e   

Para simplificar la notación el símbolo  !  será omitido de aquí en adelante cuando no 

haya posibilidad de error de interpretación, de tal forma que  a !b  será ab . 

 

Definición - Grupo abeliano 

 Un grupo G se dice que es abeliano si cumple que ∀a,b ∈G  se tiene que ab = ba . 

En particular el grupo K4 cumple con ser un grupo abeliano donde el elemento 

identidad es C = 00 , a su vez este grupo se puede interpretar como el grupo de 

simetrías de un rectángulo en el plano, las cuales son dos reflexiones ortogonales que 

son paralelas a los lados de éste.  

 

Definición - Campo algebraico 

Un campo es una tercia  donde  es un conjunto no vacío dotado de las 

operaciones y  , suma y producto, respectivamente las cuales cumplen las siguientes 

propiedades: 

 1.- Cerradura:   se cumplen   y  . 

 2.- Asociatividad:  ,  y  . 

 3.- Conmutatividad: ∀a,b ∈F  , se cumplen a + b = b + a  y  a ib = b i a    

 F,+,i( ) F

+  i

∀a,b ∈F a + b ∈F  a ib ∈F

∀a,b,c ∈F a + b + c( ) = a + b( ) + c  a i b i c( ) = a ib( ) i c
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 4.- Existencia de neutros:  tales que  ,   y   los  

  elementos identidad son representados con 0, 1 para la suma y el producto  

  respectivamente. 

 5.- Existencia de inversos: tal que   y     

         que cumple  . 

 6.-Distributividad:  se tiene . 

 

Al conjunto N  también se le puede agregar la operación multiplicación y en particular 

dado que es un conjunto con cuatro elementos la operación binaria dada por el producto 

en el anillo de polinomios  !2 x[ ]  módulo el polinomio irreducible p x( ) = x2 + x +1  [12], 

con la identificación de las bases con los polinomios dada de la siguiente forma: C ↔ 0 , 

U ↔1 , A ↔ x , G ↔ x +1 . Esto nos da una tabla de multiplicación bien definida 

(Tabla 1.3). El conjunto N  con la definición de suma anterior y esta multiplicación es 

entonces un campo. En particular es el campo de Galois de cuatro elementos que se 

denota GF 4( ) . 

 

 

 

 

Tabla 1.3 - a) Muestra la tabla del producto en el conjunto de polinomios sobre el campo binario. b) Tabla 
del producto de las bases bajo la traducción del conjunto de polinomios a nucleótidos. 

 

Definición - Espacio Vectorial 

Un espacio vectorial V  sobre un campo F  es un conjunto con dos operaciones, suma 

y producto, los elementos de V son llamados vectores y los de F  escalares, y las 

∃u,v ∈F ∀x ∈F u + x = x  v i x = x

∀a ∈F,∃b1 ∈F a + b1 = 0

∀a ≠ 0 ∈F,∃b2 ∈F  a ib2 = 1

∀a,b,c ∈F  a i b + c( ) = a ib( ) + a i c( )
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operaciones satisfacen que: 

a) La suma es una función + :V ×V →V , donde u,v( )→ u + v   

b) A su vez el producto es una función  i :F ×V →V  , a, x( )→ ax    que cumple con: 

 1.- Asociatividad : ∀a,b ∈F,  ∀x ∈V   se cumple  a i bx( ) = a ib( )x . 

2.- Existencia de neutro: ∃a ∈F  tal que ∀x ∈V   se tiene ax = x  . 

3.-Distributividad en la suma vectorial: ∀a ∈F,  ∀x, y ∈V cumplen                                                                                                           

a(x + y) = ax + ay   .  

4.- Distributividad en la suma escalar: ∀a,b ∈F,  ∀x ∈V  se mantiene 

(a + b)x = ax + bx . 

El conjunto de bases nitrogenadas N  con una representación binaria, es un espacio 

vectorial con origen en la base C y esta propiedad de espacio vectorial se extiende de 

forma natural al conjunto de tripletes dado por NNN  para dar así un espacio vectorial 

de dimensión seis ya que cada entrada esta en dos dimensiones por la identificación 

 N=!2
2  mencionada previamente. Al espacio vectorial NNN  sobre el campo GF 4( )  se 

le puede dar la métrica de Hamming, conocida como métrica del taxista, dado que este 

conjunto también puede ser representado como el cubo unitario en seis dimensiones 

 !2
6 . 

 

Definición - Métrica de Hamming 

Esta distancia está definida por la función  d :V ×V → !  dada por: 

d(x, y) = | xi − yi |
i=1

n

∑  , donde x = x1,..., xn( )   y y = y1,..., yn( )  . 
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Proceso evolutivo del código genético. 

El código primitivo del mundo de RNA es aquél que esta compuesto por codones de la 

forma RNY  [13], donde R  y Y  son el grupo de las purinas y pirimidinas 

respectivamente, mientras que el símbolo N  representa que esa posición puede ser 

ocupada por cualquier nucleótido. Con la hipótesis de que al principio los mecanismos 

biológicos usados para hacer la traducción de una secuencia de mRNA a una proteína 

eran primitivos y por lo tanto podrían haber sido imprecisos, dando lugar a errores de 

lectura denominados: cambios de marco de lectura. Estos cambios en el marco de 

lectura provocarían que el inicio de la lectura no se diera al inicio de la secuencia, sino 

en la segunda y posiblemente la tercera base del mRNA, lo que tendría como 

consecuencia la lectura de codones distintos que no serían parte del código RNY . 

Estos nuevos codones estarían dados por ordenamientos de la forma NYR  y YNR  en 

el segundo y tercer marco de lectura respectivamente [9]. 

 

El primer marco de lectura, compuesto por el código RNY puede dividirse en los 

subcódigos RRYy RYY . Los codones con estos códigos y su representación binaria 

en la Tabla 1.4 nos permiten obtener ocho aminoácidos.  Ambos subcódigos están 

compuestos por ocho tripletes. Al calcular la distancia entre éstos por medio de la 

métrica de Hamming, vemos que la distancia máxima entre ellos es tres y a su vez 

existen tres codones a distancia uno. Por ello es plausible hacer una representación 

geométrica de los tripletes en forma de cubos tridimensionales. 

 Al sumar a cada uno de los ocho codones de cada cubo el triplete CAC que es el vector 

canónico e4 , obtenemos el otro cubo, por lo tanto ambos cubos forman un hipercubo en 

cuatro dimensiones (Figura 1.1). 
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Figura 1.1 - a) Cubo formado por los codones RYY.  b) Cubo formado por los codones RRY.  c) Cubo en 
cuatro dimensiones formado por la unión del cubo RRY con el cubo RYY. 

 

El segundo marco de lectura esta dado por los codones NYR generados por un 

deslizamiento en la lectura a la segunda base del código primitivo RNY , el cual, de la 

misma forma que el primer marco de lectura se divide en los subcódigos RYR  y YYR . 

 Dichos subcódigos están compuestos por ocho tripletes cada uno (Tabla 1.5) mismos 

que geométricamente forman cubos de tres dimensiones y están relacionados por 

medio de la suma del vector e2  (Figura 1.2). Este segundo marco de lectura genera un 

Tabla 1.4 - Izquierda) 
Codones del código 
RRY, el aminoácido por 
el que codifican y su 
vector asociado.                   
Derecha) Codones del 
código RYY, el 
aminoácido por el que 
codifican y su vector 
asociado. 
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conjunto de codones que es disjunto de los del primer marco RNY  y da lugar a tres 

nuevos aminoácidos, Pro, Leu, Met. La relación entre los dos marcos de lectura está 

dada por la transformación lineal que permuta los vectores canónicos, e1 → e5 , e2 → e6 ,

e3 → e1 , e4 → e2 , e5 → e3 , e6 → e4 , la cual es una permutación par que transforma los 

tripletes XYZ a la forma YZX . La matriz asociada a esta transformación lineal es 

ortogonal con determinante uno y por lo tanto mantiene la orientación de los cubos. 

 

 
Figura 1.2 - a) Cubo formado por los codones YYR. b) Cubo formado por los codones RYR. c) Cubo en 
cuatro dimensiones formado por la unión de los cubos YYR con el cubo RYR. 

Tabla 1.5 - Izquierda) 
Codones del código 
YYR, el aminoácido 
que codifican y su 
vector asociado.    
Derecha) Codones del 
código RYR, el 
aminoácido que 
codifican y su vector 
asociado. 
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El tercer marco de lectura consiste en los tripletes de la forma YRN . Este conjunto de 

codones   es disjunto de los marcos de lectura anteriores y por tanto forman un nuevo 

conjunto de codones que podrían traducirse en distintos aminoácidos. En este nuevo 

conjunto de codones aparece la señal de paro, junto con seis nuevos aminoácidos His, 

Gln, Arg, Tyr, Cys, y Trp. Al igual que los conjuntos anteriores este conjunto se puede 

dividir en ternas YRR  y YRY  que están compuestas por ocho elementos cada una 

(Tabla 1.6). 

 

 Estos ocho elementos forman dos cubos en tres dimensiones y están relacionados por 

una traslación por el vector canónico e6 , que representa al codón CCA y forman un 

cubo en cuatro dimensiones (Figura 1.3). La transformación lineal que permuta los 

vectores canónicos e1 → e5 , e2 → e6 , e3 → e1 , e4 → e2 , e5 → e3 , e6 → e4  nos permite 

obtener este marco de lectura a partir del segundo y es la misma transformación que 

genera el código NYR  a partir del RNY . 

 

El conjunto de los tres marcos de lectura está compuesto por 48 codones de los cuales 

45 codifican un total de 17 aminoácidos, mientras que los otros tres codones codifican 

para las señales de paro en las secuencias a traducir, a este código se le conoce como 

el código ARN  extendido. Los 16 codones restantes son aquellos que tienen la forma 

Tabla 1.6 - Izquierda) Codones 
del código YRY, el aminoácido 
que codifican y su vector 
asociado. Derecha) Codones 
del código YRR, el aminoácido 
que codifican y su vector 
asociado. 
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RRR  y YYY , que son los compuestos por purinas o pirimidinas exclusivamente. Por 

ello no se pueden generar a partir de los errores en el mecanismo de lectura que 

mencionamos . Se les conoce como los tripletes del mundo sin RNA.  

 

Figura 1.3 - a) Cubo formado por los codones YRY. b) Cubo formado por los codones YRR. c) Cubo en 
cuatro dimensiones formado por la unión de los cubos YRR con el cubo YRY. 
 
 
Estos codones (Tabla 1.7) generan los tripletes necesarios para obtener el código 

genético como existe en la actualidad, pues codifican los aminoácidos Phe, Lys y Glu. 

Geométricamente se pueden formar cubos compuestos por los tripletes RRR  y YYY  

respectivamente. Para relacionar esos dos cubos es necesaria una traslación por el 

vector 0,1,0,1,0,1( ) , que es equivalente a una traslación compuesta por los vectores 

canónicos e2 , e4  y e6  lo que representa una traslación por el codón AAA (Figura 1.4). 

Esta es una traslación de longitud tres y por lo tanto la unión de estos cubos no 
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formaRA un poliedro regular en cuatro dimensiones sino un hiperprisma con un lado de 

longitud tres. 

 

 
 

 

 

 

Figura 1.4 - a) Cubo formado por los 
codones YYY. b) Cubo formado por los 
codones RRR. c) Prisma en cuatro 
dimensiones formado por la unión de los 
cubos YRR con el cubo YRY. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

Tabla 1.7 - 
Izquierda) Codones 
del código YYY, el 
aminoácido que 
codifican y su vector 
asociado.  Derecha) 
Codones del código 
RRR, el aminoácido 
que codifican y su 
vector asociado. 
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Hoteles Genéticos 

 

Al hacer la asignación de las bases para obtener una definición de suma, relacionamos 

el conjunto N con  !2
2 . El segundo conjunto también es la representación en código 

binario de los números 0,1,2,3{ } , nos resulta la igualdad entre conjuntos 

NNN= 0,1,2,3{ }3 , por lo tanto, podemos identificar los codones con un subconjunto de 

 !
3 y entonces reducir el modelo de seis dimensiones a una representación en tres 

dimensiones en  y haremos un enlace entre los codones que están que se 

diferencian entre si por una mutación y están a distancia uno. A esta representación 

euclidiana en tres dimensiones del código genético se le llama hotel genético [14]. 

 

Los hoteles genéticos son una visualización en tres dimensión del espacio vectorial de 

seis dimensiones y por tanto es necesaria una función que transforme el modelo en seis 

dimensiones en el modelo en  !3 . Esta función  L :!6 → !3  esta dada por el cambio, 

de base dos a base diez, que transforma 00 → 0 , 01→1 , 10 → 2 , 11→ 3 . Por tanto, 

cambiará el conjunto de bases canónicas e1,e2,e3,e4 ,e5,e6{ }  del espacio  !6 en los 

vectores e '1,e '2 ,e '3{ }  generadores de  !3 . Esta transformación estaría definida por: 

e1 ↔ 2,0,0( ) = 2e '1 , e2 ↔ 1,0,0( ) = e '1 , e3 ↔ 0,2,0( ) = 2e '2 , e4 ↔ 0,1,0( ) = e '2 , 

e5 ↔ 0,0,2( ) = 2e '3 ,  e6 ↔ 0,0,1( ) = e '3 , y se puede escribir como una matriz de tamaño

6 × 3 :                              L =
2
0
0

1
0
0

0
2
0

0
1
0

0
0
2

0
0
1

⎛

⎝

⎜
⎜

⎞

⎠

⎟
⎟   

 

 !
3
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que tiene rango tres, dado que las filas son linealmente independientes. El núcleo es el 

subespacio definido por  x ∈!6 | 2x1 + x2 = 0,  2x3 + x4 = 0,  2x5 + x6 = 0{ }  . 

 

A los hoteles genéticos también se les puede asignar la métrica de Hamming definida 

previamente para el cubo en seis dimensiones, lo que nos dará el mínimo número de 

puntos o segmentos unitarios que unen dos elementos del conjunto NNN . Por tanto, la 

distancia máxima entre dos tripletes es nueve y se observa entre los puntos CCC y 

GGG, esto es una cuadricula en  !3  que representara al código genético (Figura 1.5). 

 

Figura 1.5 - El cubo NNN con la posición asignada a cada triplete, el plano NNC en azul, plano NNU en 

cyan, plano NNA en rojo y el plano NNG en verde.   
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Figura 1.6 - Posición de los aminoácidos y señal de paro en el hotel genético, los aminoácidos están 
marcados de acuerdo a la clase de aaRs necesaria para su reconocimiento. Clase I en verde, Clase II en 
rojo y casos ambiguos en azul. 
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Las codones del hotel genético pueden cambiarse por el aminoácido que cada uno 

codifica. La molecula aminoacil-tRNA sintetasa (aaRS), es la que carga un aminoácido 

al  tRNA y hay dos tipos, Clase I y Clase II (Tabla 1.8) exceptuando Phe y Tyr que son 

casos ambiguos a la clase que pertenecen ya que dependen de la especie la clase de 

aaRs que los cargará. Se puede ver cómo todos los aminoácidos codificados por varios 

codones están unidos por segmentos de líneas verticales las cuales pueden ser 

coloreadas de acuerdo a la clase de aaRs (Figura 1.6) [15]. 

 

Tabla 1.8 - Aminoácidos marcados por la clase de aaRs, clase I en rojo, Clase II en verde y los casos 
ambiguos en azul. 
 
 
 
En este modelo tridimensional se pueden analizar también la evolución del código 

genético a través de los cambios en el marco de lectura a partir del código RNY  y la 

anexión de los códigos RRR  junto con YYY  los cuales formarán prismas 

rectangulares en el hotel genético y dos cubos para los últimos subcódigos necesarios 

para completar el código genético (Figura 1.7) 
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Figura 1.7 - Prisma RNY (rojo), NYR (naranja) y YRN (azul) y los cubos YYY y RRR (verde) 
 

 

En principio existen 24 hoteles genéticos posibles dados por las permutaciones del 

conjunto N para generar los ordenamientos x, y, z,w{ }  que llevan a la asignación con el 

conjunto 0,1,2,3{ }  [16].  

 

Al considerar un ordenamiento arbitrario x, y, z,w{ }  y el ordenamiento inverso 

w, y, z, x{ } , la orientación de los ejes se invertirá, pero la posición relativa respecto a 

sus vecinos no se alterará. Por lo tanto, la orientación de los hoteles genéticos se 

invierte pero no la posición relativa de los tripletes que los componen. Esto se ve 

reflejado en el hecho de que la matriz para realizar este cambio entre los ordenamientos 
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x, y, z,w{ }  y w, y, z, x{ }  es la matriz cuadrada de tamaño 4x4,  T :!4 → !4  dada por: 

T =

0
0
0
1

0
0
1
0

0
1
0
0

1
0
0
0

⎛

⎝

⎜
⎜
⎜⎜

⎞

⎠

⎟
⎟
⎟⎟

 

Esta matriz se conoce como la matriz anti-diagonal identidad y representa la 

permutación de la primera con la última entrada y la segunda con la tercera.  

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Tabla 1.9 - Enumeración de los ordenamientos de bases que resultan en hoteles genéticos distintos. 
 
 

Dado que la posición relativa de los codones en hoteles basados en ordenamientos 

inversos  es la misma estos hoteles, pueden considerarse una y otra como 

equivalentes. Por tanto, sólo hay 12 hoteles genéticos distintos entre sí, y están dados 

por los ordenamientos que consideraremos en la Tabla 1.9, los cuales serán analizados 

en conjunto en la siguiente parte. 
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Parte 2: Gráficas fenotípicas 
En el capítulo anterior se describió algebraicamente el código genético estándar, ahora 

realizaremos un análisis del modelo anterior cuando los codones se traducen en 

aminoácidos. La traducción es el proceso en el que una cadena de mRNA sale del 

núcleo de la célula y pasa al ribosoma de la célula para dar lugar a una cadena de 

aminoácidos que forman una proteína. 

 

Traducción de los hoteles genéticos en 
aminoácidos. 
 

El conjunto de codones NNN  forman un código degenerado ya que la mayoría de los 

aminoácidos están codificados por más de un codón. En el conjunto de codones se 

puede hacer una partición de forma natural con un sentido biológico inmediato. Esto lo 

describiremos con una relación de equivalencia en donde dos codones estarán 

relacionados si y solo si codifican el mismo aminoácido. 

 

Teorema  

 Una relación  ∼  que relaciona codones que codifican el mismo aminoácido es una 

relación de equivalencia sobre el conjunto de codones N3 .  

Demostración: 

1.- Reflexividad: Sea x ∈N3 . Dado que x  codifica un solo aminoácido entonces   x ∼ x . 

2.- Simetría: Sean x, y ∈N3 tales que  x ∼ y  entonces x  y y  codifican el mismo 

aminoácido. Por lo tanto y  y x codifican al mismo aminoácido, así que  y ∼ x . 

3.- Transitividad: Sean x, y, z ∈N3 tales que  x ∼ y ,  y ∼ z  entonces x  codifica el mismo 
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aminoácido que y  el cual a su vez codifica al mismo aminoácido que z  y por lo tanto x  

codificará al mismo aminoácido que z , entonces  x ∼ z .  

Por lo tanto  ∼  es una relación de equivalencia sobre N3 . 

 

A continuación se define el concepto de gráfica no dirigida que es el concepto principal 

con el que se continuara el análisis del modelo. 

  

Definición - Gráfica 

Una Gráfica G es un par ordenado G = V ,E( ) , donde: 

V es un conjunto de vértices o nodos y E ⊆V 2 es un conjunto de aristas que relacionan 

a los  nodos y en este caso se cumple que si x1, x2( ),  x2, x1( )∈E entonces

x1, x2( ) = x2, x1( ) . A estas gráficas se les llama gráficas no dirigidas o simples. 

 

Los hoteles genéticos se pueden ver abstractamente como una gráfica donde los 

vértices son los codones y las aristas son los enlaces entre los tripletes que están a 

distancia uno. Así, y . 

 

Definición - Matriz de adyacencia 

La matriz de adyacencia M  asociada a una gráfica G es una matriz de tamaño 

|V G( ) | × |V G( ) | , donde las entradas aij =
1 si i, j( )∈E

0 si i, j( )∉E

⎧
⎨
⎪

⎩⎪

⎫
⎬
⎪

⎭⎪
G   

Para gráficas no dirigidas, como aquí, esta matriz resultará ser simétrica. 

 

 

V = N3 E = x1, x2( )∈N3 ×N3 | d x1, x2( ) = 1{ }
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Definición - Clases de Equivalencia. 

Dado un conjunto X  y una relación de equivalencia  ∼  se define la clase de 

equivalencia de a ∈X como  a[ ] = x ∈X | a ∼ x{ } . Al conjunto de clases de equivalencia 

de X  bajo la relación de equivalencia  ∼  se le denota como 
 
X
∼  y se le llama X módulo 

 ∼  o el conjunto cociente de X  por  ∼ . 

 

Dado que tenemos una relación de equivalencia sobre un conjunto, es posible calcular 

el conjunto cociente. Este cociente sobre el conjunto N3 nos dará subconjuntos de 

codones agrupados bajo la relación de equivalencia  ∼ . Los subconjuntos serán los 

tripletes que codifican a un mismo producto y tendremos 21 clases de equivalencia 

dadas por los 20 aminoácidos y la señal de paro. Al usar esta relación sobre los hoteles 

genéticos vistos como gráficas, obtendremos una nueva gráfica de aminoácidos donde 

estos estarán conectados con aristas de acuerdo con los enlaces del hotel. 

 

Definición - Gráfica fenotípica 

Una gráfica fenotípica es una gráfica en la cual 

V = x | x es un amino ácido o señal de paro{ }  y el conjunto de aristas E  están dados de 

la siguiente forma, dos vértices estarán relacionados si existen elementos en sus clases 

de equivalencia que a su vez están unidos en el hotel genético. 

 

Ejemplo: 

Consideremos los codones CCC y CGC que son vecinos en alguna representación del 

hotel. Entonces, sus clases de equivalencia que corresponden a los aminoácidos prolina 

 y arginina respectivamente, tendrán una arista que los una en la gráfica fenotípica 

asociada a este hotel. 
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Dado que tenemos 24 hoteles genéticos del CGS y sólo hay 12 que son realmente 

distintos, como vimos previamente, entonces tenemos 12 gráficas fenotípicas. 

Denotamos a las gráficas Hi{ }i=1

12
como las gráficas de los hoteles genéticos, donde el 

índice representa el ordenamiento de las bases tomado según la Tabla 1.9. Sean 

Fi{ }i=1

12
las correspondientes gráficas fenotípicas sobre cada hotel genético [17]. 

 

El código de tRNA estándar (S-tRNA) es el que utilizan las moléculas de tRNA para 

traducir el mRNA en aminoácidos. Este código difiere del código genético estándar en 

que contiene menos tripletes. En particular, omite los codones de la forma ANN. Todas 

las especies tienen un código de tRNA particularmente; el del humano, Homo Sapiens 

Sapiens (H-tRNA) es el dado por la Tabla 2.1 . 

 

 

 
 
A estos códigos se les puede aplicar el procedimiento anterior para obtener su 

representación en una gráfica. Como los códigos son distintos, las gráficas obtenidas 

también serán diferentes. Denotemos a las gráficas obtenidas del código S-tRNA como 

Tabla 2.1 - Tabla del código de tRNA del Homo Sapiens Sapiens. 
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Ti{ }i=1

12
y a las del H-tRNA como T 'i{ }i=1

12
 . Dado que el  código H-tRNA es subcódigo del 

S-tRNA el cual también es subcódigo del CGS, se tiene que T 'i es subgráfica de Ti  la 

cual a su vez es subgráfica de Fi . 

 

 

Medidas de centralidad en las gráficas. 
 

Las gráficas como objeto matemático tienen mediciones que describen la importancia 

relativa de un nodo dentro de la gráfica. A éstas se les llama “medidas de centralidad”. 

Las medidas de centralidad principales son: grado, cercanía, intermediación y vector 

propio y se describen de la siguiente forma [18]: 

 

Grado: Número de adyacencias que tiene un vértice en una gráfica. 

Cercanía: Longitud promedio de los caminos más cortos de un vértice al resto de la 

gráfica. Dado un vértice i ∈V G( )  , la cercanía de es dada por la fórmula 

C i( ) = 1
σ ij

i≠ j
∑  donde  σ ij   denota la longitud del camino más corto entre los nodos i  y j . 

Intermediación: Medida de la frecuencia con que un vértice actúa como puente en un 

camino de longitud mínima entre otros dos vértices. 

Cabe añadir que en general el camino de longitud mínima entre dos nodos puede no ser 

único. Esta medida también suele interpretarse como el flujo de información que corre 

por el vértice. 

Vector Propio: Es el eigenvector asociado al eigenvalor principal en la matriz de 

adyacencias de la gráfica y se interpreta como la cohesión de cada vértice en la 

gráfica. 
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Las medidas mencionadas se calcularon para las gráficas Fi , Ti y T 'i  para cada una de 

las 12 representaciones y se promediaron, para poder así compararlas. En la 

comparación entraron sólo los 14 aminoácidos comunes en los tres códigos (Figura 

2.1). Una prueba ANOVA de un factor permiten comparar los patrones de los 

promedios de las medidas de centralidad, la hipótesis nula es que los promedios son 

iguales por azar. Esto llevó a la observación de que las medidas de intermediación y 

los vectores propios son estadísticamente similares con valores p , p < 0.89  y 

p < 0.703  respectivamente mientras que el grado y la cercanía son distintos con 

p < 0.012  y p < 0.022  siendo estadísticamente significativo. 

 

Figura 2.1 - Muestra los promedios de las medidas estadísticas calculadas sobre las gráficas de los códigos 
CGS (azul), S-tRNA (verde), H-tRNA (amarillo). 

 

Este resultado muestra que la cohesion de los nodos y los caminos cortos se preservan 

en los tres códigos pero la cantidad de adyacencias así como el flujo de información en 

las gráficas son distintos, lo que captura algunas diferencias entre estos códigos. 
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Requerimiento polar de los aminoácidos.  
 

Uno de los problemas en biología evolutiva es identificar todos los factores que 

determinan la asociación de un codón con un aminoácido. Una de las teorías es la 

existencia de una interacción nucleótido - aminoácido [19]. Una de las pruebas de esta 

propuesta es el requerimiento polar de los aminoácidos, el cual mide la afinidad de los 

aminoácidos a una solución agua-piridina [20]. Estas cantidades pueden ser ordenadas 

en 4 categorías (Tabla 2.2), las categorías han sido usadas con una asignación de 

colores para su implementación en las gráficas, lo que nos da gráficas coloreadas. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabla 2.2 - Código genético donde el fondo de cada celda es coloreada según la categoría de requerimiento 
polar a la que pertenece, los codones de paro aparecen negro dado que no se traducen en algún 
aminoácido.  
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En las gráficas coloreadas obtenidas (Figura 2.2) se puede observar cómo los 

aminoácidos del mismo color crean en general agrupamientos conexos en las mismas 

gráficas. Esto también ocurre para las gráficas obtenidas del código S-tRNA y del 

código H-tRNA, Ti{ }i=1

12
 y T 'i{ }i=1

12
respectivamente. El resto de las gráficas obtenidas 

están en los Anexos I-III. 

 

Figura 2.2 - Gráfica fenotípica del código CGS generada a partir del hotel genético con el ordenamiento 
(C,U,A,G) de las bases. Los vértices están coloreados de acuerdo con la categoría de requerimiento polar 
en la que caen sus tripletes correspondientes. Ser y Ss están en rosa ya que existen codones en distintas 
categorías. Los aristas que unen vértices del mismo color también están coloreados del color 
correspondiente. 
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El código primitivo RNY 
 

En el campo del origen del CGS existen muchas teorías. Algunas de ellas ubican su 

origen en los tripletes de la forma RRY que codificaban los aminoácidos polares (Gly, 

Glu, Lys y Arg) y los tripletes YYR, YRR y RYR que generan los no polares. Este 

modelo se destaca por considerar que, en sus inicios, el CGS no presentaba cisteína 

dada su naturaleza termolábil [21]. Otra teoría, más aceptada, es la que considera el 

origen del código a partir de codones RNY, que como se describió previamente, está en 

relación con los aminoácidos resultantes de los experimentos de Miller [22]. Los ocho 

aminoácidos codificados por el subcódigo RNY son Gly, Ala, Asp, Asn, Ser, Thr, Ile y 

Val, con ellos se calculará la grafica fenotípica del código RNY. Dichas gráficas 

denotadas por F 'i{ }i=1

12  serán coloreadas con las categorías de requerimiento polar de 

los aminoácidos (Figura 2.3) [23]. El resto de las gráficas se presentan en el Anexo IV. 

 
 

 

 

De las gráficas  sólo algunas cumplen la condición de ser conexas, pero se 

puede observar cómo se forman dos alineamientos de cuatro aminoácidos. Estos 

alineamientos son los subconjuntos S1 = Thr, Ser, Ile, Asn{ }y S2 = Ala, Gly, Val, Asp{ } ,  

en los que los aminoácidos de S1  tienen una escala mayor de requerimiento polar y S2  

son de menor escala. 

F 'i{ }i=1

12

Figura 2.3 - Grafica fenotípica del 
subcódigo RNY generada por el 
ordenamiento (C,U,A,G) de las bases, 
aquí el grupo de simetrías corresponde 
con el de un rectángulo plano. 
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Los alineamientos S1  y S2  también cumplen que, al colorear las gráficas con los 

requerimientos polares, hay un aminoácido de cada color en cada uno de los 

alineamientos y éstos aparecen en el mismo orden. Este fenómeno muestra que estas 

gráficas poseen propiedades simétricas que se reflejan en los automorfismos de la 

gráfica. 

 

Definición - Isomorfismo de gráficas 

Un isomorfismo entre dos gráficas G y H es una función f :V G( )→V H( )  que es 

biyectiva y además cumple que para cualquier par de vértices u,v ∈V G( ) , estos son 

adyacentes en G  si y solo si f u( ),  f v( )∈V H( )  son adyacentes en H . 

 

Definición - Automorfismo de Gráficas 

Un automorfismo en una gráfica G es un isomorfismo f :V G( )→V G( )  de la gráfica 

G en sí misma. Denotamos como Aut G( )  al conjunto de automorfismos de  .

 Aut G( ),!( )  es un grupo con la composición de funciones en la operación. 

 

Teorema - Dada una gráfica G , Aut G( )  es un grupo con la composición de funciones. 

Demostración 

1.- Cerradura: Sean f ,g ∈Aut G( ) , veamos que  h = f ! g  es un automorfismo de G . 

Dado que f  y g  son biyectivas, h  también es biyectiva por ser la composición de 

funciones biyectivas, luego, si u,v ∈V G( )  son adyacentes en  tendremos que

 h u( ) = f ! g u( )  y  h v( ) = f ! g v( ) serán adyacentes por ser  y  automorfismos, por lo 

tanto h ∈Aut G( ) . 

G

G

f g



	 41	

2.- Asociatividad: Sean f ,g,h ∈Aut G( ) , veamos que  f ! g !h( ) = f ! g( )!h . Como la 

composición de funciones siempre es asociativa entonces en particular la composición 

de automorfismos también lo será, por lo tanto hay asociatividad en la operación. 

3.- Identidad:  La función identidad Id :V G( )→V G( )   tal que para todo v ∈V G( )    se 

tiene que Id v( ) = v  es un isomorfismo de G  ya que de forma trivial mantiene las 

adyacencias, por lo tanto Id ∈Aut G( ) . 

4.- Existencia de Inversos: ∀f ∈Aut G( )  ,  es una función biyectiva y por lo tanto 

existe una función inversa f −1  biyectiva. Sean u,v ∈V G( ) tales u,v( )∈E G( ) , entonces 

supongamos que f −1 u( ), f −1 v( )( )∉E G( ) , entonces al aplicar f  obtenemos que 

 
f ! f −1 u( ), f ! f −1 v( )( )∉E G( ) , lo que resulta en la contradicción de que u,v( )∉E G( ) . 

Por lo tanto f −1 u( ), f −1 v( )( )∈E G( ) , f −1  es un isomorfismo de G y f −1 ∈Aut G( ) . 

Por lo tanto el conjunto de automorfismos Aut G( ) es un grupo algebraico. 

 

Al calcular los grupos Aut F 'i( )  estos resultan ser  !2 , Dih4  que representa las 

simetrías de un cuadrado y K4   (Tabla 2.3). 

 

 

 

 

 

 

 

Tabla 2.3 - Características de las gráficas fenotípicas del código RNY en los distintos ordenamientos de las 
bases. 

 

f
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Vale mencionar que los arreglos de aminoácidos del código RNY tienen simetrías y 

resaltar que K4  fue usado para el CGS y solo cuando la gráfica resulta no ser conexa, 

esta tiene un grupo más grande Dih4 , mientras que si consideramos el CGS completo, 

éste pierde las simetrías y Aut Fi( )  es el grupo trivial.   
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Conclusión 
 
El modelo propuesto del código genético estándar, basado en las simetrías de un 

rectángulo, resulta en un cubo de seis dimensiones que tiene 12 distintas 

representaciones en el espacio euclidiano de tres dimensiones. La representación 

analizada dada por el ordenamiento CUAG de los nucleótidos refleja agrupamientos de 

algunos subconjuntos importantes en los que se puede partir el CGS mostrando sus 

simetrías.  

 

La simetrías en las relaciones entre codones se extienden a las gráficas fenotípicas de 

aminoácidos, formando agrupamientos de requerimiento polar, la cual es una propiedad 

totalmente biológica y que no está considerada en la construcción del modelo. Esto 

apoya la validación de este modelo dado que emergen dichos agrupamientos . Acerca 

del problema de la evolución del código genético, las grandes simetrías del código 

primitivo RNY reflejan cómo en su inicio los aminoácidos estaban relacionados de 

manera muy ordenada pero a través del tiempo y de la aparición de tripletes y 

aminoácidos nuevos, estas relaciones fueron perdiendo simetría, lo que da una 

evolución ocasionada por el rompimiento de simetría del código original. La segunda 

parte en esta tesis dio como resultado la publicación de los artículos de investigación 

citados en las referencias [17,23]. 

 

Posteriores investigaciones sobre este modelo pueden hacerse sobre el resto de 

representaciones en tres dimensiones y las propiedades biológicas que estos 

ordenamientos reflejan en sus respectivos hoteles genéticos. El considerar el problema 
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en sentido inverso, tomando en cuenta otras propiedades biológicas en el contexto de 

éste modelo, para encontrar nuevas relaciones entre estas propiedades puede ser una 

línea de investigación. 

 

Las gráficas fenotípicas también pueden modificarse, convirtiéndose en gráficas 

dirigidas, lo que le daría a los aminoácidos una dinámica que puede provenir de  

relaciones probabilísticas fundadas en la teoría de evolución neutral junto con la 

estructura de los hoteles genéticos y generar un proceso estocástico que podría servir 

de apoyo a de evolución neutral. Ésta establece que la mayoría de los cambios 

evolutivos están dados por la deriva genética y mutaciones al azar que no están 

directamente relacionadas con la adaptación y están mediadas por un proceso 

estocástico. 
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Anexo I 

Se presentan las gráficas del código SGC Fi{ }i=1

12
 en forma de matriz de adyacencia de 

los doce ordenamientos posibles de las bases en los hoteles genéticos, en estas 

gráficas los colores forman componentes conexas entre si y son conexas. 

 

1.- Ordenamiento C,U,A,G( )   
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2.- Ordenamiento A,U,G,C( )   

 

3.- Ordenamiento A,U,C,G( )
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4.- Ordenamiento A,C,U,G( )  

 

 5.- Ordenamiento A,G,U,C( )
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6.- Ordenamiento A,G,C,U( )   

 

7.- Ordenamiento A,C,G,U( )  
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8.- Ordenamiento U,A,G,C( )  

 

9.- Ordenamiento U,A,C,G( )
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10.- Ordenamiento G,A,C,U( )  

 

11.- Ordenamiento U,G,A,C( )   
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12.- Ordenamiento G,U,A,C( )   
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Anexo II 

Se presentan las gráficas del código S - tRNA Ti{ }i=1

12
 en matriz de adyacencia, el código 

de tRNA al ser el usado para traducir la secuencia del mRNA no cuenta con el vértice 

de  la señal de paro ya que estos codones solo son señales de puntuación en el código 

y no se traducen en aminoácidos. En este subcódigo del CGS algunas gráficas  pierden 

los agrupamientos conexos de vertices del mismo color. 

 
1.- Ordenamiento C,U,A,G( )  
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2.- Ordenamiento A,U,G,C( )  

 

 

3.- Ordenamiento A,U,C,G( )
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4.- Ordenamiento A,C,U,G( )

 

 

 5.- Ordenamiento A,G,U,C( )
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6.- Ordenamiento A,G,C,U( )  

 

 

7.- Ordenamiento A,C,G,U( )  
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8.- Ordenamiento U,A,G,C( )  

 

 

9.- Ordenamiento U,A,C,G( )

 



	58	

10.- Ordenamiento G,A,C,U( )  

 

 

11.- Ordenamiento U,G,A,C( )  
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12.- Ordenamiento G,U,A,C( )   
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Anexo III 

Se presentan las gráficas del código H - tRNA T 'i{ }i=1

12
 en matriz de adyancencia. Al ser 

el código mas pequeño comparado con el CGS y S-tRNA, algunas gráficas pierden 

características como la conexidad y los agrupamientos conexos de vertices del mismo 

color. 

 
1.- Ordenamiento C,U,A,G( )
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2.- Ordenamiento A,U,G,C( )

 

 

3.- Ordenamiento A,U,C,G( )
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4.- Ordenamiento A,C,U,G( )

 

 5.- Ordenamiento A,G,U,C( )  
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6.- Ordenamiento A,G,C,U( )  

 

 

7.- Ordenamiento A,C,G,U( )  
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8.- Ordenamiento U,A,G,C( )  

 

9.- Ordenamiento U,A,C,G( )  

 

 



	66	

10.- Ordenamiento G,A,C,U( )  

 

 

11.- Ordenamiento U,G,A,C( )  
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12.- Ordenamiento G,U,A,C( )   
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Anexo IV 

Se presentan las gráficas del subcódigo RNY F 'i{ }i=1

12
 en matriz de adyancencia, todas 

las gráficas de este subcódigo tienen un grupo de automorfismos no trivial. 

 

1.- Ordenamiento C,U,A,G( )         2.- Ordenamiento  

 

  

3.- Ordenamiento A,U,C,G( )       4.- Ordenamiento  

 

 

 

A,U,G,C( )

A,C,U,G( )
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 5.- Ordenamiento A,G,U,C( )      6.- Ordenamiento   

 

 

7.- Ordenamiento A,C,G,U( )     8.- Ordenamiento  

  

9.- Ordenamiento U,A,C,G( )     10.- Ordenamiento  

 

A,G,C,U( )

U,A,G,C( )

G,A,C,U( )
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11.- Ordenamiento U,G,A,C( )     12.- Ordenamiento  

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

G,U,A,C( )
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