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Al final de mi primera con-
tribución a esta página de 
“La Unión de Morelos” 

prometí escribir sobre la falsedad 
de la creencia de que el agua pue-
de “recordar” las sustancias que 
alguna vez estuvieron disueltas 
en ella, los estímulos sonoros a 
los que se le haya sometido o in-
cluso los letreros que se hubieran 
puesto al recipiente que la contu-
viera. Para poder establecer mis 
argumentos con mayor claridad, 
primero me parece necesario 
abundar acerca de algunos de los 
comportamientos peculiares que 
sí presenta el agua; en esta oca-
sión usando como ejemplo al hie-
lo: cuando a mis once años tuve 

la oportunidad de hacer un viaje 
a la Unión Americana, al estado 
de Colorado, visité las Montañas 

Rocallosas y por segunda vez en 
mi vida tuve contacto con la nie-
ve. La primera vez fue durante un 

frío invierno en que nevó en la 
Ciudad de México, me parece que 
en 1965 ó 1966. Como lo referí de 
otras ocasiones, el comportamien-
to del agua capturó mi atención: 
como todos sabemos, la nieve no 
es otra cosa que hielo... Pero no es 
un hielo igual a los cubitos que sa-
camos del congelador; no sólo se 
trata de que esté pulverizado, sino 
de que tiene características de 
agregación y de movimiento (reo-
logía) distintas a las de la arena 
que se obtenga de pulverizar una 
piedra. Aunque entonces yo no lo 
sabía, resulta que hay doce (sí, 12) 
variedades cristalinas de hielo de 
agua, y una más que se denomi-
na amorfa. Más aun, ahora se han 
descubierto los nanohielos, que se 
forman cuando una cantidad de 
moléculas de agua se confina en 
un espacio estrecho, por ejemplo 
en cilindros cuyos radios miden 
unos cuantos nanómetros (un nm 
es la millonésima parte de un mi-
límetro). Y aquí ya estoy utilizan-
do el término molécula, dando una 
idea de su tamaño; aunque existen 
moléculas mucho mayores, como 
las proteínas, por ahora no me re-

feriré a ellas. Conviene mejor re-
ferirme a la visión molecular de la 
materia, que nos permite explicar 
los fenómenos macroscópicos de 
las sustancias en términos de las 
moléculas que las constituyen, y 
de las interacciones entre ellas; 
para enfatizar la importancia de 
esta visión, incluso de referirla a 
los átomos que forman a las mo-
léculas, transcribo a continuación 
un texto de Richard P. Feynman, 
uno de los físicos más importan-
tes de la segunda mitad del siglo 
XX (The Feynman Lectures on 
Physics, Fondo Educativo Intera-
mericano, S. A., 1971):
“Si en algún cataclismo fuera 
destruido todo el conocimiento 
científico y solamente pasara una 
frase a la generación siguiente de 
criaturas, ¿cuál enunciado conten-
dría el máximo de información en 
el mínimo de palabras? Yo creo 
que es la hipótesis atómica (o el 
hecho atómico, o como quieran 
llamarlo), que todas las cosas es-
tán formadas por átomos -peque-
ñas partículas que se mueven con 
movimiento perpetuo, atrayéndo-
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se unas a otras cuando están sepa-
radas por una pequeña distancia, 
pero repeliéndose cuando se las 
trata de apretar una contra otra.”
Entiendo que basándose en los da-
tos disponibles sobre la expansión 
del universo, las teorías actuales 
de los cosmólogos ponen a prueba 
esta hipótesis atómica, pues pro-
ponen la existencia de una cosa 
que probablemente no esté forma-
da por átomos: la materia oscura; 
pero la hipótesis atómica sigue 
siendo válida para explicar los 
fenómenos químicos que se han 
logrado caracterizar por métodos 
experimentales en nuestro planeta, 
incluyendo por supuesto a los del 
agua. La imagen que acompaña 
a este texto es una representación 

gráfi ca del arreglo que tienen las 
moléculas de agua en el hielo co-
mún; cada molécula está confor-
mada por un átomo de oxígeno 
(círculos oscuros (rojos) grandes) 
y dos de hidrógeno (círculos blan-
cos chicos), y cuenta con cuatro 
moléculas vecinas en los vértices 
de un tetraedro centrado en ella. 
La proyección lateral muestra un 
arreglo hexagonal, por lo que el 
hielo común se denomina hielo 
Ih. Como dato adicional, cabe 
mencionar que oxígeno signifi ca 
“generador de ácidos”, e hidróge-
no signifi ca “generador de agua”; 
estas denominaciones provienen 
de la creencia inicial de que to-
dos los ácidos contenían oxígeno, 
aunque ahora sabemos que no es 
así, sino que contienen hidrógeno. 

Quizás los nombres deberían ha-
berse cambiado; pero eso hubiera 
llevado a posibles confusiones, así 
que la comunidad científi ca optó 
por conservar esta nomenclatura.
La escala molecular es tan pe-
queña que es imposible usar luz 
visible para detectar moléculas 
aisladas, aun grupos de algunas 
cuantas moléculas. De hecho, con 
este argumento estoy negando la 
afi rmación que hace un Sr. Masaru 
Emoto con respecto a que las imá-
genes que presenta por ejemplo en 
la película de 2005 titulada ¿Y tú 
qué @#√!* Sab_s?, sean de molé-
culas de agua. En realidad se trata 
de amplifi caciones de trozos ma-
croscópicos de hielo o, en el mejor 
de los casos de copos de nieve, que 
si bien son microscópicos, tienen 

un tamaño varios miles de veces 
mayor al de las moléculas. Más 
todavía, en una siguiente contribu-
ción a “La Unión de Morelos” in-
tentaré explicar por qué son falsas 
las afi rmaciones del Sr. Emoto con 
respecto a que el agua pueda per-
cibir los sentimientos humanos; 
para ello intentaré mostrar a los 
lectores que los resultados que él 
presenta como legítimos carecen 
de validez científi ca. Comprendo 
que en este intento debo afrontar 
el difícil problema de proveer una 
buena defi nición de lo que es la va-
lidez científi ca, en especial cuando 
en mi primera contribución exalté 
como una virtud el dudar del co-
nocimiento establecido, y que en 
el párrafo inmediato anterior me 
atrevo a mencionar a la materia os-

cura. La pregunta es, pues, ¿cómo 
distinguir una afi rmación cierta de 
una falsa, al menos desde el pun-
to de vista científi co? El asunto 
es tanto más delicado cuanto que 
una opinión muy extendida acer-
ca de los científi cos es que somos 
“cerrados” a aceptar nuevas ideas, 
a siquiera considerar legítimas 
“otras formas de pensar”. Así, para 
responder a la pregunta sobre el 
criterio de verdad que usamos los 
científi cos, necesitaré el espacio 
que me permita usar el periódico 
en una siguiente contribución. Ésta 
la terminaré mencionando que los 
científi cos no detentamos la exclu-
sividad del escepticismo; lo com-
partimos con al menos otro gre-
mio, el de los magos profesionales, 
los ilusionistas. 

Como es prácticamente co-
nocido por todos nosotros la 
información genética (infor-

mación que llevan nuestros genes) 
en plantas, animales y humanos está 
contenida en una molécula cuyo 
nombre abreviado es ya a todos fa-
miliar: el ADN (o DNA en inglés) 
y cuyas siglas en español derivan de 
Ácido DesoxirriboNucléico (letras 
relevantes en mayúsculas y en cursi-
va). El ADN es un polímero (hecho 
de piezas individuales o monómeros) 
compuesto de 4 nucleótidos cuyos 
nombre se abrevian con las letras A 
(derivado de Adenina), C (Citosina), 
G (Guanina) y T (Timina). Así, una 
forma muy condensada de representar 
una molécula de ADN sería por ejem-
plo: GACTGGATGCTCCAGGA-
TATA, donde cada letra simboliza un 
nucleótido. A este tipo de moléculas 
se les llama también secuencias de 
ADN, porque las 4 letras aparecen 
en sucesión, o secuencialmente como 
ocurre con las letras que forman cada 
palabra de este texto. Las secuencias 
de ADN son una especie de texto de 
instrucciones, ya que del orden de las 
letras A, C, G, T depende el orden de 
otros polímeros en nuestras células. 
Es decir, la secuencia de ADN es in-
terpretada por la célula para la cons-
trucción de otros polímeros, los cua-
les son cruciales para las funciones 
celulares. En concreto, la secuencia 
de ADN,  a través de una molécula 
intermediaria relacionada en com-
posición llamada ARN (Ácido Ri-
boNucléico), determina la secuencia 
de las llamadas proteínas. Los mo-
nómeros que forman a las proteínas 
son llamados aminoácidos, pero los 
aminoácidos son 5 veces más nume-
rosos que los nucleótidos;  es decir,  
hay 20 aminoácidos diferentes. Las 
secuencias de ADN (mediante el 

A R N ) 
defi nen 

cua-

les 
de los 

20 ami-
noácidos se 

usarán para la 
proteína y también 

cuál será su orden o secuen-
cia.  La composición y orden de los 
aminoácidos en las proteínas es fun-
damental para sus propias caracte-
rísticas, de manera que la secuencia 
de aminoácidos de la proteína Mio-
globina, que transporta oxígeno en 
nuestros músculos, es muy distinta 
a la secuencia de aminoácidos de la 
proteína Rodopsina en nuestros ojos, 
que nos sirve para detectar la luz. 
Aunque, hay también no pocos casos 
en los cuales proteínas de secuencia 
de aminoácidos distintas tienen fun-
ciones muy semejantes.
En la actualidad es de mucha im-
portancia saber los detalles de las 
secuencias de ADN y del proceso de 
formación de proteínas al cual, dicho 
sea de paso, le llamamos traducción 
(con ARN como intermediario), 
como para los lenguajes, y en éste 
sentido la analogía es muy válida ya 
que las “letras” que forman al ADN 
(y al ARN) son distintas a las “le-
tras” que forman a las proteínas, así 
que sería como traducir de un len-
guaje a otro.
Al estar en la base de lo que sería una 
columna de información, el estudio 
de las secuencias de ADN es especial-
mente signifi cativo y por ello los cien-
tífi cos se dieron a la tarea de determi-
nar la secuencia de ADN del genoma 
humano. Es decir, han determinado 
el orden de los nucleótidos A, C, G 
y T (un total aproximado de tres mil 
millones de nucleótidos) y con ello en 
principio ya podríamos deducir cual 
es la secuencia de todas las proteínas 

q u e 
com-
p o -
nen 
a 

nues-
tras cé-

lulas. Pero, 
aún cuando 

la secuencia del 
g e - noma nos ha acercado 
mucho a ese punto, no estamos allí 
todavía, ya que la célula tiene meca-
nismos muy sofi sticados, que a menu-
do incluyen, por ejemplo, un tipo de 
edición de las secuencias intermedias 
de ARN, lo cual en no pocas ocasio-
nes impide predecir con precisión la 
secuencia proteica basándose sólo en 
la secuencia de ADN. 
Mi interés en los años recientes ha 
sido el análisis de las secuencias de 
ADN y en particular el investigar 
cómo es que secuencias de ADN 
que a pesar de ser específi cas para 
la misma proteína pueden tener un 
ordenamiento de los nucleótidos A, 
C, G y T distinto. Esta fl exibilidad en 
contenido se debe a los detalles del 
proceso de traducción. Primero, sa-
bemos que los cuatro nucleótidos en 
el ADN no son interpretados de ma-
nera individual sino que son  “leídos”  
o interpretados en grupos de tres, es 
decir en forma de palabras formadas 
por tríadas o tripletes. A esos triple-
tes se les conoce más comúnmente 
como codones (palabra derivada de 
código). Así, la información para 
colocar cada uno de los 20 aminoá-
cidos en las proteínas depende de los 
codones. Por ejemplo el codón ATG 
defi ne la presencia del aminoácido 
Metionina, mientras el codón TGG 
defi ne la presencia del aminoácido 
Triptofano. Por lo tanto, la secuencia 
de ADN escrita arriba se leería como 
una serie de 7 codones: 
I) GAC_TGG_ATG_CTC_
CAG_GAT_ATA

y la secuencia co-
rrespondiente de 

7 aminoáci-
dos (cada 

ami-

noá- c ido s e 
simboliza con tres letras derivadas de 
su nombre) sería:
Asp_Trp_Met_Leu_Gln_Asp_Ile
Pero, ocurre que este proceso de tra-
ducción de ADN a proteína  es un 
poco más complicado pues si bien 
Metionina y Triptofano requieren 
de un solo codón, todos los otros 18 
aminoácidos son defi nidos por al me-
nos 2 y hasta por 6 diferentes codo-
nes. Ello sería igual a decir que exis-
ten codones que son equivalentes. O, 
continuando con la analogía con los 
lenguajes, que en el ADN hay más 
de una palabra que signifi ca lo mis-
mo, es decir que hay sinónimos. De 
hecho, a los codones que defi nen el 
mismo aminoácido se les ha nombra-
do precisamente codones sinónimos. 
Así, si hiciésemos uso de codones 
sinónimos podríamos signifi car la 
misma secuencia de aminoácidos:
Asp_Trp_Met_Leu_Gln_Asp_Ile
mediante la nueva secuencia de 
ADN:
II) GAT_TGG_ATG_CTG_
CAA_GAC_ATC
Esta secuencia de ADN es totalmente 
equivalente a la secuencia (I) escrita 
arriba pues el orden y tipo de ami-
noácidos es idéntico.
Si se comparan las secuencias de 
ADN (I) y (II) con detenimiento se 
hace evidente que los codones tienen 
parecido, es decir las primeras dos 
letras o nucleótidos de cada codón 
o triplete son idénticas pero no así el 
tercer nucleótido. Claro, con la excep-
ción de los codones para Triptofano 

y Metionina, que como se mencionó 
arriba no tienen codones sinónimos. 
Este parecido entre los codones si-

nónimos ocurre 
muy frecuente-

mente, aun-
que no 

es una 

regla 
absolu-
ta.
Mis inves-
tigaciones ac-
tuales (teóricas) son sobre 
el ordenamiento  de los codones sinó-
nimos en los genes humanos y en los 
genes de otros organismos, pero les 
presentaré los detalles de mi trabajo 
en una contribución futura. 
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lulas. Pero, 
aún cuando 

la secuencia del 

y la secuencia co-
rrespondiente de 

7 aminoáci-
dos (cada 

ami-

nónimos ocurre 
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