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RESUMEN. 

 

La presente investigación tiene como objetivo el desarrollo de una técnica 

compositiva, la cual analiza ciertas conformaciones estructurales de las 

proteínas, para luego traducirlas a series de notas musicales. El resultado de la 

equivalencia de biomoléculas a sonidos dará herramientas melódicas y 

armónicas, que luego serán usadas en la concepción de tres obras inéditas. 

Para esto se ha planteado dos pasos imperativos. Primero, la investigación de 

un movimiento artístico experimental basado en la fusión de arte con ciencia 

(bioarte), así como el análisis de los compositores Marie Anne Clark y Warrren 

Burt, quienes han indagado diversas formas de musicalizar una secuencia de 

aminoácidos (proteína desplegada). Ellos dan sonido a estas biomoléculas al 

utilizar las características físico-químicas de las mismas en procesos 

numéricos. Segundo, se desarrolla y fundamenta de manera científica el 

método compositivo propuesto, tomando como referencia las técnicas de los 

compositores descritos. De igual modo, se realiza un análisis exhaustivo del 

movimiento ondulatorio de los aminoácidos, relacionándolos con la frecuencia 

de vibración de las notas. En consecuencia, se redactan los pasos a seguir 

para comprender y usar esta técnica compositiva durante el proceso de 

creación. Como resultado se crearon tres obras musicales que nacen de la 

traducción, análisis e interpretación de una serie de aminoácidos convertidos a 

melodías con diferentes posibilidades armónicas. 

 

 

 

 

 

 



 

ABSTRACT. 

 

The objective of this research is the development of a compositional technique, 

which analyzes certain structural conformations of proteins, and then translates 

them into series of musical notes. The result of the equivalence of biomolecules 

to sounds will give melodic and harmonic tools, which will then be used in the 

conception of three unpublished compositions. For this, two imperative steps 

have been considered. First, the investigation of an experimental artistic 

movement based on the fusion of art with science (bioart), as well as the 

analysis of the composers Marie Anne Clark and Warrren Burt, who have 

investigated various ways of musicalizing an amino acid sequence (unfolded 

protein). They have made music from these biomolecules when using the 

physical-chemical characteristics in numerical processes. Second, the proposed 

compositional method is developed and based scientifically, taking as reference 

the techniques of the composers described. Likewise, an exhaustive analysis of 

the wave movement of the amino acids is carried out, relating them to the 

vibration frequency of the notes. As a result, the steps to be followed are written 

to understand and use this compositional technique during the creation process. 

Therefore, three musical works were created from the translation, analysis and 

interpretation of a series of amino acids converted to melodies with different 

harmonic possibilities. 
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Introducción. 

La presente tesis expone una nueva propuesta compositiva, la cual se basa en 

interpretar y traducir una secuencia de aminoácidos a una serie de notas.  Esta 

serie musical, derivada de una proteína, es analizada para determinar una 

escala; de este producto se concibe la armonía propia de la biomolécula 

escogida. Así se va dando una identidad musical a una molécula que, a 

primera vista, no tiene relación alguna con la composición. 

La música comparte una característica con los seres vivos, y es que está sufre 

un proceso de constante cambio. Se puede observar que ha evolucionado a 

través de las diferentes etapas culturales de la humanidad, así como en el 

renacimiento, barroco, clásico, romántico, nacionalista, contemporáneo, entre 

otros. Es así que en la actualidad se ha presentado el fenómeno del bioarte, el 

mismo que utiliza medios teóricos, experimentales y biológicos para crear 

obras de arte. 

El detonante para el desarrollo de la técnica propuesta en este trabajo, se debe 

al interés de aportar con nuevas ideas y propuestas experimentales debido al 

contacto previo con un entorno científico. Este método invita a buscar 

diferentes fuentes de inspiración, así como satisfacer la curiosidad investigativa 

aportando a la constante evolución de la música. Se entrega pues una nueva 

herramienta de composición que sale de lo convencional.  

Para poder plantear esta técnica se realizó la investigación y recopilación de 

bioartistas, así como los métodos que ellos usan para musicalizar una proteína.  

Se hace referencia a dos personas: la bióloga Marie Anne Clark, y el músico 

Warren Burt; personajes que analizan, interpretan y organizan determinada 

información de dichas moléculas.  Clark organiza a los aminoácidos utilizando 

sus características físico-químicas; mientras que Burt analiza su prevalencia de 

estos. Ambos generan un sistema de equivalencia aminoácido-nota, el cual 

permite traducir una secuencia proteica a melodía. 

Tomando como referencia a estos métodos descritos, se eligió analizar la 

frecuencia de vibración de los aminoácidos para lograr una equivalencia de 
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aminoácidos a notas. El proceso involucra el análisis del comportamiento 

vibratorio de las partículas, así como la naturaleza del movimiento del sonido. 

Mostrando sus equivalentes en aminoácidos, se crearon tablas que utilizan 

diferentes intervalos entre notas. 

La finalidad de esta tesis es desarrollar una técnica musical de composición 

fundamentada en las conformaciones estructurales de proteínas.  Para ello se 

condensa bibliografía acerca de conceptos de composición musical y los 

procesos de secuenciación de proteínas. Así mismo, se asocian las estructuras 

de las proteínas con la conformación teórica de la música occidental.  

Finalmente se ha producido un portafolio de tres composiciones para guitarra, 

teclado, bajo y batería. 

Esta investigación se distribuye en tres capítulos: 

 Capítulo 1: Los cimientos músico-biológicos. Se recopila y 

explican antecedentes y definiciones musicales dentro del bioarte, así 

como los procesos de ensamblaje y clasificación de las estructuras que 

conforman una proteína. 

 Capítulo 2: El sonido de las proteínas. Aquí se desarrolla la 

técnica de composición, así como la fundamentación teórica de sus 

partes y origen. 

 Capítulo 3: De la proteína a la partitura.  En este último capítulo se 

enseña la aplicación de la técnica, la interpretación de los resultados, y 

las tres composiciones como producto final de esta investigación. 
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Capítulo 1: Los cimientos músico-biológicos (antecedentes y 
definiciones). 

Todas las ciencias exactas se encuentran estrechamente relacionadas, las 

cuales están trabajando constantemente en conjunto, como por ejemplo, en los 

fenómenos biológicos. Estos pueden ser explicados con la matemática, la 

química y la física. De igual modo, la información y bibliografía sobre estos 

tópicos se pueden encontrar fácilmente en bibliotecas e internet, pero ¿qué hay 

de los nexos estéticos entre las ciencias y el arte? 

Esta interacción entre ciencias y arte, llamada bioarte, (biotecnología como 

arte) (Mitchell, 2015) se lo ejemplifica en este capítulo con la descripción de 

dos artistas: un físico y escultor contemporáneo llamado Julian Voss Adreae; y 

Johann Sebastian Bach, una eminencia musical del período barroco. Por otro 

lado, este trabajo muestra una relación conceptual con el serialismo, 

encabezado por Arnold Schönberg, por lo que se debe describir la relación 

entre el método compositivo de Schönberg y el del actual trabajo.   De igual 

modo, más adelante se describirán a los compositores musicales que han 

incursionado con la música en el bioarte, y que son los referentes escogidos 

para el desarrollo de una nueva técnica de composición basada en estructuras 

proteicas, siendo ellos Joel Sternheimer, Marie Anne Clark y Warren Burt. 

Consecuentemente, se describen a las proteínas, su clasificación, y sus 

conformaciones estructurales. El propósito es entender cómo se desarrolla la 

construcción molecular para poder determinar una relación entre las 

conformaciones estructurales proteicas con conceptos musicales, tales como 

las distancias interválicas, motivos melódicos, desarrollo armónico, etc. 

Finalmente, se hace una breve reseña de los compositores que analizan y 

utilizan la información contenida en las proteínas. Se describe con más detalle 

los métodos compositivos de Joel Sternheimer, Marie Anne Clark, y Warren 

Burt, los cuales son los principales referentes de este trabajo debido a que 

utilizan métodos numéricos y matemático para musicalizar proteínas. 
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1.1. Antecedentes: propuestas estético-científicas. 

El bioarte se divide en dos líneas de montaje: de presentación (táctica vitalista), 

o de representación (táctica profiláctica), los cuales muestran aspectos de la 

biotecnología, tales como: conceptos, experimentos, ideas, influencias sociales 

y económicas, entre otros (Mitchell, 2015, págs. 26-31). Por un lado, el bioarte 

como táctica profiláctica hace referencia al uso de medios no-biotecnológicos 

(pintura, escultura en madera o metal, fotografía, etc.) para representar 

aspectos de la biotecnología. En contraste, la táctica vitalista usa herramientas 

biotecnológicas (experimentos, medios de cultivo, bacterias, etc.) como medio 

para hacer arte (Mitchell, 2015, págs. 26-31). 

Uno de los bioartistas destacado que utiliza la táctica profiláctica es Julian Voss 

Adreae, el cual realizó estudios en ciencias físicas en las universidades de 

Berlín y Edimburgo. Posteriormente completó un máster en física cuántica en la 

Universidad de Viena  (López J. , 2016). Una vez que finalizó sus estudios se 

dirigió hacia EEUU para convertirse en escultor en la Universidad del Pacífico 

Noroeste de Arte (PNCA) (Gerritsen, Tales From A Small World, 2009, pág. 

141). Su gran afición por la física cuántica y la escultura le sirvieron como 

inspiración para crear obras espectaculares (figura 1) (López J. , 2016).  Su 

interés por el comportamiento cuántico de grandes biomoléculas lo llevaron a 

desarrollar un método para poder esculpirlas; usando un programa de su 

autoría, Julian traduce la información de las estructuras en 3D de las proteínas, 

que es extraída de una base de datos, a varias piezas que son cortadas y 

ensambladas (Gerritsen, Tales From A Small World, 2009, pág. 142). 
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Figura 1 Julian Voss-Andreae. Adaptado de López J. , 2016. 

Otro artista que utilizó como método compositivo a las ciencias exactas, 

específicamente a las matemáticas, es Johann Sebastian Bach. Su genialidad 

musical como compositor, organista, clavecinista, violinista, violista, maestro de 

capilla, etc. se ve reflejado en sus obras maestras del período barroco (Wolff, 

Johann Sebastian Bach: The Learned Musician, 2001, págs. 2, 3). Bach se 

consideraba como un músico académico que producía obras con un fondo 

científico-musical (Wolff, Johann Sebastian Bach: The Learned Musician, 2001, 

pág. 4). Esto se debe a que J. S. Bach tenía como dictamen un principio de 

Aristóteles: el arte imita a la naturaleza; usa a las matemáticas, en sus 

composiciones, como un camino para honrar a Dios (Wolff, Johann Sebastian 

Bach: The Learned Musician, 2001, pág. 5). El historiador Eli Maor describió a 

Bach como un matemático experimental del alto nivel, ya que este exploraba a 

profundidad la simetría y la impregnaba en sus obras maestras (López J. , 

2016). Es así que, de todo su repertorio, el Canon del Cangrejo (figura 2), es 

uno de muchos ejemplos donde combina la geometría con la estructura 

musical, dejando un legado peculiar (López J. , 2016). 
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Figura 2 Partitura del Canon del Cangrejo por J. S. Bach.  Adaptado de López 

J. , 2016. 

 El Canon del Cangrejo es una obra que “se engrana consigo mismo yendo 

tanto hacia adelante como hacia atrás” (Quinn, Arreola, Esther y Barth: Una 

eterna brida rodada, 2000, pág. 356), ya que se fundamenta en la forma 

simétrica conocida como la banda de Möbius, ilustrado en la figura 3; esta 

banda es una estructura simétrica que presenta una torsión de 180 grados, lo 

que le da la característica de tener una superficie de una sola cara con solo un 

borde (Walser, Symmetry, 2000, pág. 24). Son estas particularidades 

geométricas que unifican el canon y la banda de Möbius; es decir, “la pieza 

suena igual si se toca desde delante hacia atrás que si se hace desde atrás 

hacia delante” (López J. , 2016). 
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Figura 3 Banda de Möbius.  Tomado de Fantova, 2015. 

Yendo más allá, así como la banda de Möbius es relacionada con una pieza 

musical barroca, esta forma geométrica también se observa en la estructura 

molecular cíclica de la kalata (López J. , 2016), dato que J. S. Bach no conocía 

por las limitaciones científicas de su época. La kalata es una proteína muy 

relacionada con la biotecnología; pertenece al grupo de los ciclótidos (un grupo 

proteico en plantas), siendo un mini-péptido que ha sido aislado de las familias 

vegetales Rubiaceae, Violaceae  y  Cucurbiateace. Está conformada entre 28 a 

37 residuos de aminoácidos, y funciona como molécula de defensa contra 

depredadores (con otras actividades biológicas que incluyen uterotónica, anti-

VIH, antitumoral y antimicrobiana) (Newman, Cragg, & Grothaus, chemical 

Biology of Natural Products, 2017). Cabe recalcar que esta molécula ha sido 

también fuente de inspiración para Juilan Voss-Andreae (López J. , 2016). 

Por último, el concepto fundamental de la presente tesis yace en el precepto 

teórico del serialismo.  Esta técnica compositiva, creada por Arnold Schönberg, 

está diseñada para formar una serie de notas a partir de la sucesión de las 

doce notas contempladas en una octava (Brindle, 1966, pág. 4). De igual modo, 

la técnica propuesta utiliza una serie de notas ya establecidas por la serie de 

aminoácidos de una proteína, difiriendo en que las 12 notas no necesariamente 

están incluidas, sino una agrupación; esta dependerá de la distancia interválica 

usada en la traducción de aminoácidos a notas.  Así mismo, la serie de una 

proteína puede tener varias notas que se repitan, a diferencia de uno de los 
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axiomas serialista, el cual dice que  ninguna nota puede ser usada más de una 

vez hasta que termine la serie (Brindle, 1966, pág. 4).  

 

1.2. Proteínas: ¿qué son? 

Para poder comprender la relación entre las estructuras musicales, se describe 

a continuación a las proteínas y su conformación estructural. Se puede hacer 

una analogía entre una proteína con una larga cadena que está plegada en 

forma de ovillo. Partimos desde los “eslabones” (aminoácidos) que conforman 

una “cadena” completa (proteína), la interacción entre estos eslabones y las 

combinaciones resultantes del plegamiento y agrupamiento de la cadena 

resultante. 

Las proteínas son compuestos orgánicos de las células. Estas moléculas “son 

elementos estructurales, pero tiene mayor importancia […] como catalizadores 

(enzimas) y reguladores de procesos celulares” (Villee, 1988, pág. 25), esto 

quiere decir que son como las máquinas dentro de una fábrica. Se encuentran 

entre las moléculas con mayor presencia en las células y, junto con los ácidos 

nucleicos,  comparten una gran complejidad y variedad (Villee, 1988, pág. 28). 

A continuación, se describirá la estructura y conformación de las proteínas, 

desde sus formas más básicas hasta llegar a conformaciones complejas. 

 

1.2.1. Definición y clasificación. 

Las proteínas son compuestos conformados por carbono, hidrógeno, oxígeno, 

nitrógeno, azufre y fósforo; la unión de estos elementos forma aminoácidos 

(eslabones), que son los componentes más simples de las proteínas (cadena).  

Gran parte de las proteínas intracelulares son enzimas (moléculas que regulan 

la rapidez de varias reacciones celulares) (Villee, 1988, págs. 28, 29).  

Existen 20 aminoácidos, como se muestra en la figura 4, los cuales están 

formados por un grupo amino (H2N en verde) y un grupo carboxilo (COOH en 

azul), pero la distinción entre cada aminoácido se encuentra en sus grupos 
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laterales (grupo R), resaltadas en rojo. En la figura 4 se puede observar las 

estructuras de los aminoácidos más simples: glicina, que tiene como cadena 

lateral un H (hidrógeno); y la alanina que tiene un grupo –CH3 en su cadena 

lateral (Villee, 1988, pág. 29). 

 

Figura 4. Tipos de aminoácidos. Adaptado de Fernandez, s.f. 

Los aminoácidos se juntan entre sí mediante una unión llamado enlace 

peptídico, el cual se da por el cruce del grupo amino (NH3) de un aminoácido 

con el grupo carboxilo (COOH) de otro aminoácido, como se puede ver en la 

figura 5.  
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Figura 5. Enlace peptídico entre glicina y alanina.  Tomado de Universidad del 

Oriente - Venezuela, 2008. 

Las proteínas se las puede agrupar en clases funcionales: proteínas 

estructurales, que dan rigidez a la célula; proteínas transportadoras, controlan 

el flujo de material a través de las membranas celulares; proteínas reguladoras, 

son sensores e interruptores de la actividad de genes y de otras proteínas; 

proteínas señalizadoras, transmiten señales desde el exterior de la célula hacia 

el interior; y por último las proteínas motoras, se encargan del movimiento 

(Lodish, 2005, pág. 59). 

 

 

1.2.2. Conformación estructural proteica. 

1.2.2.1. Estructura primaria (disposición lineal). 

La estructura primaria es la disposición lineal de los aminoácidos que 

conforman la proteína (figura 6) (Lodish, 2005, pág. 61). Esta disposición en 

forma de cadena corta de aminoácidos tienen una secuencia definida conocida 

como péptido; las cadenas más largas se las llaman polipéptidos. El péptido se 
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compone de entre 20 – 30 aminoácidos, en cambio, los polipéptidos se 

componen entre 4.000 aminoácidos. Entonces, se puede definir a una proteína 

como un polipéptido complejo (una larga cadena plegada en forma de ovillo). 

 

 

Figura 6. Estructura Primaria - disposición lineal.  Tomado de Villaseñor, 2013. 

 

1.2.2.2. Estructura secundaria (elementos arquitectónicos). 

Las estructuras secundarias son el resultado de plegamientos de secciones 

específicas de las estructuras primarias. Un solo polipéptido puede tener 

múltiples estructuras secundarias. Si un polipéptido carece de interacciones 

estabilizadoras asume una forma de enrollamiento al azar (ramdom coil). Pero 

cuando existen elementos estabilizadores, como enlaces de hidrógeno, 

algunas secciones de la cadena principal toman formas definidas: hélices alfa 

(α), hoja beta (β) o un giro corto en forma de ‘U’, como se muestra en la figura 

7. De estas estructuras el 60% son hélices α y hojas β, mientras que el resto de 

estructuras de una proteína son giros al azar y plegamientos. Son las hélices α 

y hojas β las estructuras principales en una proteína (Lodish, 2005, pág. 61). 
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Figura 7. Estructura Secundaria - Hélice alpha y Hoja beta.  Adaptada de 

M.L.W., s.f. 

1.2.2.3. Estructura ternaria (plegamiento global). 

Este tipo de estructura es el plegamiento global y la disposición tridimensional 

(figura 8). Pero estas conformaciones globales no son fijas; pueden haber 

fluctuaciones en su estructura, afectando de manera importante la función de la 

proteína (Lodish, 2005, pág. 62). 

 

Figura 8. Estructura Ternaria.  Adaptada de Centro de Análisis de Imágenes 

Biomédicas Computarizadas (CAIBCO), Universidad Central de Venezuela, 

2016. 
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1.2.2.4. Los motivos (combinaciones regulares de estructuras 

secundarias). 

Los motivos son combinaciones particulares de estructuras secundarias que 

poseen una topología particular y cumplen funciones específicas. Por ejemplo, 

la mano EF, que es un motivo que existe en muchas proteínas reguladoras de 

unión al calcio y de unión al ADN, es un motivo de una unión hélice α-bucle-

hélice α. Esta estructura se encuentra en más de 100 proteínas de unión al 

calcio (figura 9) (Lodish, 2005, pág. 63). 

 

Figura 9. Mano EF.  Adaptada de Claros, s.f. 

 

1.2.2.5. Dominios estructurales y funcionales (módulos de 

estructuras ternarias). 

Un dominio es una estructura polipeptídica que está plegada de forma muy 

compacta. Son regiones que están bien diferenciadas físicamente y separadas 

entre sí, pero están unidas a otros dominios por segmentos intermediarios de la 

cadena polipeptídica. Como ejemplo se observa a la Hemaglutinina (HA), una 

proteína de superficie en el virus de la gripe (figura 10) (Lodish, 2005, págs. 64, 

65). 
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Figura 10. Dominios - Hemaglutinina (HA).  Adaptada Daly, 2015. 

 

 

1.2.2.6. Estructuras cuaternarias (asociación en estructuras 

multiméricas y agrupaciones macromoleculares). 

Las proteínas multiméricas están conformadas por la unión de dos o más 

polipéptidos. Las agrupaciones de este tipo de proteínas forman estructuras 

cuaternarias (figura 11). Otro orden de nivel superior son las asociaciones 

macromoleculares. Estas estructuras son mucho más grandes, excediendo 

1mDa (unidad de masa atómica) en masa. Estas agrupaciones 

macromoleculares actúan como una especie de maquinara molecular, estando 

encargadas de procesos celulares mucho más complejos, como por ejemplo la 

maquinaria transcripcional que inicia la síntesis del RNA mensajero (figura 12) 

(Lodish, 2005, pág. 66). 
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Figura 11. Agrupación multimérica – Hemaglutinina.  Adaptada de Daly, 2015. 

 

 

Figura 12. Maquinara de transcripción de RNA mensajero en levadura.  

Tomado de Cramer, 2006. 

Resumiendo hasta este punto, la construcción de una proteína comienza por la 

unión en cadena de aminoácidos (estructura primaria), los cuales se pliegan 

para tener formas específicas, como las piezas de un rompecabezas 

(estructuras secundarias); estas piezas se agrupan formando cúmulos 

(estructuras ternarias), que a su vez interactúan con otros cúmulos para dar 

lugar a conformaciones más complejas (estructuras cuaternarias). De todas 

estas conformaciones, se ha escogido las estructuras secundarias, ya que la 



16 
 

cantidad de aminoácidos proporciona suficiente información para una obra 

musical completa. En el caso de que se tomase la secuencia total de una 

proteína, la cantidad de información se vuelve inmanejable debido a que la 

serie de aminoácidos varía de unos cuantos centenares a decenas de miles. 

 

1.3. Música proteica: métodos compositivos existentes. 

Según Levitin (2011, p. 23), a la música se la puede descomponer en los 

siguientes elementos básicos: intensidad, tono, contorno, duración (o ritmo), 

tempo, timbre, ubicación espacial y reverberación.  Estos atributos se pueden 

separar y modificar sin alterar a otros, lo que permite estudiarlos muy 

detalladamente. Es así que “la diferencia entre ‘música’ y una serie de sonidos 

al azar o desordenada, está relacionada con el modo que tienen de combinarse 

estos atributos fundamentales y las relaciones que se establecen entre sí” 

(Levitin, 2011, pág. 26). Estas combinaciones entre elementos básicos originan 

conceptos de orden superior que se manifiesta en el compás, la tonalidad, la 

armonía, y la melodía (Levitin, 2011, pp. 25, 26), conceptos que son tomados 

como base para este trabajo. 

Con respecto a la música proteica, existen antecedentes que han gestionado 

una relación entre las proteínas y la música utilizando los recursos 

anteriormente mencionados.  A continuación se citarán a varios profesionales 

dentro de esta área de investigación, indicando un antecedente cronológico. Se 

cita primero a John Sternheimer, quien realizó experimentos para regular la 

biosíntesis de proteínas en plantas (United States Patente nº US 

2002/01777186 A1, 2002).  Luego, se resume un artículo de Clare Sansom, 

quien cita a varios investigadores y artistas que han realizado trabajos 

compositivos; se describe brevemente los métodos y técnicas que usan para 

transformar secuencias de proteínas y ADN en melodías y obras musicales 

(Sansom, DNA makes protein- makes music, 2002, págs. 39, 40). 

La primera persona en encontrar esta relación fue el físico y músico francés 

Joel Sternheimer en 1999. Sternheimer propuso y patentó en 2002 un método 
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científico que analiza la emisión de señales de naturaleza cuántica de una 

proteína en una frecuencia específica; luego esta frecuencia es transpuesta a 

notas musicales. Este descubrimiento tuvo varias aplicaciones, ya que se pudo 

deducir una melodía a partir de una secuencia de aminoácidos de cualquier 

proteína. Estas melodías pueden estimular o inhibir la síntesis de sus proteínas 

correspondientes dentro de un organismo, delimitando así sus funciones 

biológicas (figura 13) (United States Patente nº US 2002/01777186 A1, 2002). 

 

Figura 13.  Melodía para la Chalcona sintasa como inhibidor.  Tomado de 
Sternheimer, 2002. 

Posteriormente tenemos así a varios artistas y científicos que han incursionado 

en este campo compositivo-experimental: el trabajo de Linda Long, quien creó 

un sitio web (www.molecularmusic.com) donde genera música a partir de 

moléculas biológicas; Susumu Ohno, del Beckman Research Institute, fue la 

primera persona en proponer que “el proceso de repetición gobierna tanto a la 

composición musical como a la construcción de una secuencia de ADN” 

(traducido del artículo de Sansom) (Sansom, DNA makes protein- makes 

music, 2002). El trabajo colaborativo entre la bióloga Mary Ann Clark y el artista 

John Dunn resultó en el desarrollo de un algoritmo que convierte las 

estructuras proteicas en secuencias musicales (Sansom, DNA makes protein- 

makes music, 2002, pág. 39); Warren Burt creo un set de seis piezas musicales 

titulado Nightshade Etudes Book One, donde utiliza  patrones proteicos de las 

seis familias vegetales de las Solanaceae (Burt, Nightshade Etudes Book 1 - a 

new mini-album, 2012). Por otro lado, Ross King, de la Universidad de Wales, 

Aberystwyth, y el músico pop escoces Colin Angus desarrollaron un programa 

http://www.molecularmusic.com/
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que  crea música a partir de las secuencias de ADN, el cual está titulado 

Protein Music (título confuso, ya que las secuencias musicalizadas son de ADN 

y no de proteínas) (Sansom, DNA makes protein- makes music, 2002, pág. 39); 

Brent Hugh, un pianista estadounidense, ha compuesto una obra titulada Music 

of Human Genome con partes de las secuencias de los cromosomas humanos 

1, 2, 3, 4, 5, y 22. Susan Alexjander, compositora radicada en Sacramento, CA, 

colaboró con el biólogo David Deamer para usar el espectro de absorción de la 

luz en las bases nitrogenadas del ADN para generar notas musicales. Por 

último tenemos a Juan Valdano López, un compositor ecuatoriano, investigador 

musical y pianista de jazz, que desarrolló un sistema de composición donde 

incursiona en el análisis y aplicación del I-ching y el sistema de los átomos para 

crear otras propuestas musicales (López J. V., 2011, pág. 7). 

Siguiendo este bagaje musical experimental, se ha escogido a dos 

compositores que han encontrado distintas formas de musicalizar a las 

proteínas: la bióloga Marie Anne Clark y el músico Warren Burt. Ambos han 

desarrollado métodos compositivos peculiares donde utilizan modelos 

matemáticos complejos, y un análisis de las características físico-químicas. 

Ambos compositores fueron asistidos por John Dunn, los cuales usaron el 

software tipo DAW ArtWonk (creado por Dunn) para grabar y producir sus 

obras.  

 

1.3.1. Compositores y métodos compositivos. 

1.3.1.1. Marie Anne Clark. 

La bióloga Mary Anne Clark se preguntaba cómo podría sonar una célula 

mientras se paseaba por los pasillos de la facultad de música en la Universidad 

de Wesleyan, Texas.  Esta interrogante invadía su mente al escuchar 

fragmentos de música muy antigua, interpretada por estudiantes de su 

universidad (Clark & Dunn, 1999). Fue así que, al asistir a un seminario para 

escuchar a sus colegas hablar acerca de la composición musical, dedujo un 

paralelismo entre la estructura musical, la estructura de las proteínas y los 

genes que los codifican (Clark & Dunn, 1999). 
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Clark explica que hay cerca de 20 aminoácidos en las proteínas, suficientes 

para cubrir una extensión de 3 octavas en una escala diatónica. Los 

aminoácidos no están arreglados al azar, así como las notas en una pieza 

musical. Tanto las proteínas como la música son significativas. Esto quiere 

decir que, el sentido de una proteína determina su función dentro de un 

organismo. Por ejemplo, La proteína hemoglobina cumple la función de 

transporte de oxígeno. Algunas características de la secuencia de la 

hemoglobina, o “melodía” de esta proteína, se pueden observar al comparar 

esta melodía (secuencia) en diferentes especies, viendo así una ‘variación 

melódica’ dentro de un mismo ‘tema’. Si se compara la secuencia de una 

sección de la hemoglobina (beta globina) entre un humano y un tuatara (una 

lagartija exótica de tres ojos), se observa esta variación “melódica” entre las 

secuencias de aminoácidos (figura 14) (Clark & Dunn, 1999). 

 

Figura 14. Beta Globina: Comparación de secuencias entre humano y tuatara.  

Adaptada de Clark & Dunn, 1999. 

La secuencia de la hemoglobina, y de todas las proteínas proviene del ADN. El 

ADN (ácido desoxirribonucleico) se asocia directamente con la información de 

las proteínas. El alfabeto del ADN está conformado de 4 elementos sencillos [T 

(Timina), C (Citosina), A (Adenina) y G (Guanina)] que pueden formar 20 

“letras” (aminoácidos), que en ciertas combinaciones forman la base para toda 

la vida del planeta. La combinación de estos 4 elementos se los llama codones.  

Existen 64 combinaciones posibles de codones, de los cuales 61 codifican los 

20 aminoácidos, mientras que los tres restantes sirven como señal de “alto”, 

indicando el fin de la secuencia de una proteína, así como un punto indica el fin 

de una oración (Tabla 1). Para Clark, las secuencias ADN/Proteínas prueban 

tener una alta y profunda resonancia estructural que, al ser transmitida en 
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música, suena extraño y familiar, como la música de otra cultura: inusualmente 

placentera pero inestable (Clark & Dunn, 1999). 

Tabla 1. Aminoácidos con sus abreviaciones y codones.  Tomado de Clark & 

Dunn, 1999. 

 

Debido a que las propiedades de los aminoácidos son importantes para 

determinar los patrones de plegamiento (estructuras secundarias), Clark 

decidió ordenar los aminoácidos de acuerdo a su solubilidad en agua. Los 

residuos con mayor insolubilidad fueron asignados como notas bajas, las más 

solubles equivalían a notas altas, y los aminoácidos con una insolubilidad 

moderada entraban en un rango medio. Las notas eran distribuidas en tres 

octavas de una escala diatónica, dos octavas para una escala cromática, y 

cerca de cuatro octavas para escalas pentatónicas y de tonos enteros (Clark & 

Dunn, 1999). 
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1.3.1.2. Warren Burt. 

Para Warren Burt todo comenzó al leer un artículo que explicaba acerca del 

genoma del tomate, siendo este el más largo entre las plantas. Al mismo 

tiempo, su esposa Catherine estaba bajo una dieta estricta, la cual consistía en 

no consumir ninguna planta de la familia de las Solanaceae (como el tomate). 

Debido a estas circunstancias, surge la idea de componer en base a los 

patrones del ADN del tomate, lo cual dio como resultado su proyecto musical 

Nighteshade Etudes (tomado de notas del autor) (Burt, Nightshade Etudes 

Book 1 - a new mini-album, 2012). 

 

Para poder dar una lógica musical al ADN de las Solanaceae, Burt tomó como 

referencias al modelo matemático de escalas MOS (Moments of Symetry) de 

Erv Wilson y la serie Fibonacci (Tomado de las notas del autor) (Burt, 

Nightshade Etudes Book 1 - a new mini-album, 2012). Estas escalas tipo MOS 

se logran al aplicar un límite proporcional entre los intervalos musicales y, 

aplicando ese intervalo el número de veces necesario, se obtiene una nueva 

escala musical con una distancia interválica única. Si la escala resultante tiene 

solamente dos tipos de intervalos melódicos se la llama escala MOS.  Si, por el 

contrario, la escala tendrá 3 tipos de intervalos melódicos, esta será un 

subconjunto de la escala MOS con un gran número de notas. Este modelo 

matemático de Erv Wilson, da como resultado escalas micro-tonales, ya que 

las distancias interválicas determinadas no están contempladas en las escalas 

convencionales (Burt, Nightshade Etudes Book 1 - a new mini-album, 2012). 

 

Burt entonces se dio cuenta que podía crear escalas de veintiún notas 

(basándose en el trabajo de Marie Anne Clark y John Dunn) al usar límites 

proporcionales entre intervalos dentro de una secuencia aditiva, tal como 

Wilson lo había hecho. Wilson descifró un límite proporcional de 197 

secuencias diferentes, de las cuales Burt formó una familia larga de escalas 

usando las once primeras secuencias. Tuvo como resultado escalas de doce 

notas, que posteriormente fue desarrollándolas para obtener escalas de 

veintiún notas usando el método de Wilson (Burt, Nightshade Etudes Book 1 - a 
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new mini-album, 2012). Cada una de estas escalas de veintiuna notas se 

relaciona con los veintiún aminoácidos existentes. 

 

La relación entre los aminoácidos y las notas musicales lo desarrolló en dos 

partes. Primero, asigna un número a cada nota con un número de forma 

ordenada (0,1, 2, 3, 4, 5, etc.), por ejemplo a doce notas de la misma 

naturaleza (con intervalo de 5tas entre cada nota): C (0) – G (1) – D (2) – A (3) 

– E (4) – B (5) – F# (6) - etc.  Segundo, considera la prevalencia de 

aminoácidos (ej. Isoleucina con mayor cantidad, luego Valina, etc.), asignando 

un número según la prevalencia: (0– Isoleucina (I); 1 – Valina (V); 2 – Leucina 

(L); etc.).  Así relaciona las notas con aminoácidos haciendo corresponder los 

números asignados en ambos casos (tabla 2). 

 

Tabla 2. Notas musicales - Aminoácidos según el método de Warren Burt. 

Notas (5tas) C G D A E B F# 

Números 0 1 2 3 4 5 6 

Aminoácidos 

por prevalencia 

I V L P S G M 

 Es así como Warren Burt traduce la secuencia de una proteína usando 

escalas MOS. Según el modelo matemático de Erv Wilson, crea diferentes 

sonidos y melodías dando combinaciones armónicas casi infinitas de 

naturaleza micro-tonal. 
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Capítulo 2. El sonido de las proteínas (método compositivo) 

En este capítulo se describe el desarrollo del método compositivo propuesto, 

sus características y los diferentes modos de usarlo. Se parte desde un 

desarrollo melódico con los aminoácidos, las posibilidades armónicas, y los 

patrones rítmicos; toda esta información es analizada desde la relación músico-

biológica explicada en este capítulo. 

El enfoque estético se centra en la experimentación dentro de los conceptos 

del movimiento musical serialista. El formato instrumental consta de: batería, 

bajo, guitarra, teclado (sintetizador). Por último, el género musical sobre el cual 

se compondrá es rock progresivo, fusionando, en algunos casos, con géneros 

ecuatorianos según el enfoque estético de cada obra. 

 

2.1. Relaciones músico-moleculares. 

El primer parámetro para analizar es la asignación de notas musicales a los 

aminoácidos; por lo que, basándose en los métodos compositivos de Clark y 

Burt, mencionados en el capítulo anterior, se toma como punto de partida la 

asignación numérica a los aminoácidos. Es así como se confiere un orden para 

asignar notas específicas a los veintiún aminoácidos existentes. Se evitará usar 

un sistema que genere intervalos micro-tonales, con el propósito de usar 

recursos musicales e instrumentación convencionales. 

Obteniendo una relación nota-aminoácido se establece una secuencia 

melódica. A partir de un análisis de esta melodía se genera una escala, la cual 

será un cimiento importante en el desarrollo armónico y motívico. Por otra 

parte, la armonía se deriva de los acordes resultantes del análisis armónico de 

las escalas creadas, de la utilización de armonía por estructuras constantes, 

y/o el uso de armonía tonal funcional.   

Por último, la rítmica y métrica son impuestas según la conceptualización de 

cada obra y de sus respectivas proteínas secuenciadas. Las biomoléculas 
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escogidas para aplicar el método compositivo son: el ADN Polimerasa, que 

replica el código genético para futuras generaciones; el Fotosistema I, que 

genera energía para el crecimiento y desarrollo de plantas; y el Activador 

Harakiri, que es una señal programada de muerte celular. Estas biomoléculas 

son importantes en las tres etapas de vida en una célula: reproducción, 

crecimiento y desarrollo, y muerte; es así que las tres composiciones harán 

referencia al ciclo de la vida. 

 

2.1.1. Traducción de aminoácidos a notas musicales. 

Como se mencionó anteriormente, la melodía se construye a partir de la 

secuencia de aminoácidos dentro de una proteína. El uso de un método 

numérico es imperativo para la asignación de notas musicales. Es así que se 

procedió a analizar las características físicas y químicas de los aminoácidos. 

Esta elección se enfoca en la masa molecular de cada aminoácido (la cual está 

directamente relacionada con la complejidad estructural de cada molécula). A 

diferencia de Clark y Burt, los cuales basan sus obras musicales en las 

propiedades químicas o en modelos matemáticos complejos, en esta 

investigación la proporción matemática se ha desarrollado en base al vínculo 

entre masa y frecuencia de resonancia de los aminoácidos (López J. V., 2011). 

Surge entonces la pregunta ¿por qué se debe analizar la masa molecular?  La 

respuesta reside en la naturaleza vibratoria de átomos y moléculas, en teorías 

cuánticas y en las propiedades de las ondas. Se demuestra que existe un 

orden de los aminoácidos dado por la relación directa entre la frecuencia de 

vibración y la masa molecular. Esta característica soluciona el problema de 

obtener un orden de aminoácidos que vaya acorde a la disposición 

convencional de las notas musicales. Como se sabe, una escala es el 

subconjunto de n números de tonos (Levitin, 2011).  A medida que las 

frecuencias de cualquier escala van desde las notas más bajas hacia las más 

altas, así mismo se irán ordenando los aminoácidos, los cuales tiene una 
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resonancia específica que varía según la masa molecular de cada aminoácido 

(menor masa = menor frecuencia; mayor masa = mayor frecuencia).  

Como se menciona en el párrafo anterior, la relación de frecuencias entre 

aminoácidos y notas se ve fundamentada en la teoría cuántica de Planck, en 

los estudios de Maxwell, y de De Broglie. En primera instancia, Planck 

determinó que “los átomos y las moléculas podían emitir (o absorber) energía 

radiante sólo en cantidades discretas”; tales cantidades se los ve como 

‘paquetes’ o ‘cúmulos’ denominados como ‘cuantas’ (Chang, 1999, pág. 246). 

Así mismo, “el modelo de Maxwell describe con exactitud cómo se puede 

propagar la energía en forma de radiación a través del espacio como una 

vibración de campos magnéticos y eléctricos” (Chang, 1999, pág. 248). La 

energía de una sola de estas ‘cuantas’ está dada por la fórmula 𝑬 = 𝒉 ∗ 𝒗, 

donde E es energía, h es la constante de Planck (6.63 * 10-34 Js.), y v es la 

frecuencia la radiación (Chang, 1999, pág. 250). Esto se observa cuando se 

somete a calentamiento cualquier sólido, donde se ve la emisión de radiación 

electromagnética que puede ser percibida como una luz rojiza tenue de un 

calentador eléctrico, o en la luz blanca brillante de una lámpara de tungsteno 

(Chang, 1999, pág. 152). 

Así mismo, De Broglie dedujo que, si las ondas de luz tienen un 

comportamiento de partículas (fotones), estas partículas, como los electrones, 

deben tener propiedades ondulatorias. Es así que  logró deducir una expresión 

que relaciona a las propiedades de una partícula con las de una onda:  𝝀 =

 
𝒉

𝒎∗𝒖
, donde 𝜆 es la longitud de onda, m la masa de estas partículas, y u la 

velocidad.   

En este punto de la investigación, se deduce la relación matemática entre la 

teoría de Planck y de De Broglie, con la expresión matemática que relaciona 

las propiedades del movimiento de ondas: 𝒖 = 𝝀 ∗ 𝒗, siendo v la frecuencia de 

onda, u la velocidad de onda y 𝜆 la longitud de onda. 
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a. Ecuaciones utilizadas: 

1. 𝑢 = 𝜆 ∗ 𝑣 (Ecuación 1) 

2. 𝐸 = ℎ ∗ 𝑣 (Ecuación 2) 

3. 𝜆 =  
ℎ

𝑚∗𝑢
 (Ecuación 3) 

b. Despejo 𝝀 de ecuación 1.  

4. 𝜆 =
𝑢

𝑣
 (Ecuación 4) 

c. Reemplazo ecuación 4 en ecuación 3. 

5. 
𝑢

𝑣
=

ℎ

𝑚∗𝑢
 (Ecuación 5) 

d. Despejo v de ecuación 5. 

𝑣 =
𝑢2∗𝑚

ℎ
 (Ecuación 6) 

e.  Como De Broglie demostró que las ondas se comportan como 

partículas, u2 se reemplaza por la velocidad de la luz al cuadrado c2 

𝑣 =
𝑐2 ∗ 𝑚

ℎ
 

Es así que se obtiene la siguiente expresión: 𝑣 =
𝑐2∗𝑚

ℎ
, donde v la frecuencia, m 

la masa, c la velocidad de la luz (3.00 * 108), y h la constante de Plank (6.63 

* 10−34 Js).  Se observa, al hacer un análisis de esta fórmula, que la frecuencia 

de una sustancia es directamente proporcional a su masa. Por lo tanto, se 

demuestra matemática y físicamente que a menor masa la frecuencia será 

baja, y si aumenta la masa la frecuencia será mayor. 

 

En el caso de los aminoácidos, la variación de la masa se da por el grupo R, el 

cual confiere la diferenciación entre un aminoácido y otro (figura 15). 
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Figura 15. Estructura general de un aminoácido. Tomado de Khan Academy, 

s.f. 

Bajo este concepto se ordenó los aminoácidos de menor masa a mayor masa, 

como se muestra en la tabla 3. 

Tabla 3. Asignación de notas a aminoácidos 

Aminoácidos Abreviación Escala Cromática 

Glicina G C3 

Alanina A C#3 / Db3 

Serina S D3 

Cisteina C D#3 /Eb3 

Treonina T E3 

Valina V F3 

Leucina L F#3 /Gb3 

Isoleucina I G3 

Aspargina N G#3 /Ab3 

Ác. Aspártico D A3 

Metionina M A#3 /Bb3 

Lisina K B3 

Glutamina Q C4 

Ác. Glutamico E C#4 /Db4 

Prolina P D4 

Arginina R D#4 /Eb4 

Histidina H E4 

Fenilalanina F F4 

Tirosina Y F#4 /Gb4 

Triptófano W G4 



28 
 

De esta manera se asignó la correspondencia nota-aminoácido. La distancia 

interválica entre notas se determina según el tipo de escala por analizar, por 

ejemplo una escala cromática. Es así que se puede utilizar diversos intervalos 

para obtener más opciones melódicas y armónicas. En la tabla 4 se observan 

las variaciones de intervalos y sus equivalencias con aminoácidos. Cabe 

recalcar que no se usaron todas las escalas en las composiciones; de la tabla 

4 se analizó una escala por cada composición, demostrando la plasticidad de 

esta técnica para poder dar una equivalencia con diferentes escalas. De igual 

modo, estas pueden ser transportadas a otras tonalidades. 

Tabla 4.  Equivalencia de aminoácidos con diferentes intervalos. 

Aminoácidos Escala 
Cromática 

Escala 
Diatónica 
en C 

Escala 
de Tono 
Enteros 

Escala 
Simétrica 
1 tono – ½ 
tono 

Interv. 
3ras 

Interv. 
4tas 

Escala 
Ecuatoriana* 

Glicina G C3 C3 C2 C2 C1 C1 C2 

Alanina 
A 

C#3 / 
Db3 

D3 D2 D2 E1 F1 D2 

Serina S D3 E3 E2 Eb2 G1 Bb1 Eb2 

Cisteina 
C 

D#3 /Eb3 F3 F#2 / 
Gb2 

F2 B1 Eb2 F2 

Treonina 
T 

E3 G3 G#2 / 
Ab2 

Gb2 D2 Ab2 F#2 

Valina 
V 

F3 A3 A#2 / 
Bb2 

Ab2 F2 Db3 G2 

Leucina L F#3 /Gb3 B3 C3 A2 A2 Gb3 A2 

Isoleucina I G3 C4 D3 B2 C3 B3 Bb2 

Aspargina N G#3 /Ab3 D4 E3 C3 E3 E4 B2 

Ác. 
Aspártico D 

A3 E4 F#3 / 
Gb3 

D3 G3 A4 C3 

Metionina 
M 

A#3 /Bb3 F4 G#3 / 
Ab3 

Eb3 B3 D5 D3 

Lisina 
K 

B3 G4 A#3 / 
Bb3 

F3 D4 G5 Eb3 

Glutamina Q C4 A4 C4 Gb3 F4 C6 F3 

Ác. 
Glutamico 

E C#4 /Db4 B4 D4 Ab3 A4 F6 F#3 

Prolina P D4 C5 E4 A3 C5 Bb6 G3 

Arginina 
R 

D#4 /Eb4 D5 F#4 / 
Gb4 

B3 E5 Eb7 A3 

Histidina 
H 

E4 E5 G#4 / 
Ab4 

C4 G5 Ab7 Bb3 

Fenilalani
na F 

F4 F5 A#4 / 
Bb4 

D4 B5 Db8 C4 

Tirosina Y F#4 /Gb4 G5 C5 Eb4 D6 Gb8 D4 

Triptófano W G4 A5 D5 F4 F6 B8 Eb4 

Nota: *La escala ecuatoriana está tomado de la definición de "Quique" Sánchez 

en la tesis de Lenin Estrella sobre el estudio comparativo para una definición de 
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las manifestaciones rítmicas de la "misquilla" en el aire típico y el albazo 

(Estrella, 2017, págs. 26-27). 

 

2.1.2. Determinación de una melodía, una escala y una estructura 

armónica. 

Una vez asignadas las notas a cada aminoácido se procede a realizar un 

análisis de la secuencia traducida para determinar una escala. Esta escala es 

fundamental para desarrollar la armonía que se usará en cada composición. En 

la figura 16 se observa la traducción de una serie de aminoácidos a notas 

musicales usando la tabla 4, a la cual se le dará un tratamiento melódico más 

adelante.   

 

Figura 16. Secuencia de aminoácidos de la proteína Citocromo b traducida a 
notas.  Organismo de origen: Pseudacris regilla. 

 

En la figura 17 se puede observar el mismo ejemplo del Citocromo b pero con 

diferentes intervalos. 

 

Figura 17. Secuencia de Citobromo b en diferentes intervalos. 
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Analizando la secuencia de la figura 16, se determina una nueva escala. Esta 

escala se crea al establecer la prevalencia de cada nota-aminoácido. La nota 

que se repita con mayor frecuencia será asignada como el inicio de la escala; 

las siguientes notas contenidas en la secuencia se las ordenará de forma 

ascendente, hasta completar un ciclo completo. En la figura 18 se ilustra el 

resultado de este análisis, donde la nota con mayor prevalencia es F#, 

equivalente al aminoácido Leucina. 

 

Figura 18. Determinación de nueva escala a partir de la traducción a notas de 
la secuencia de Citocromo b. 

 

Partiendo de esta nueva escala se realiza un análisis de las combinaciones 

armónicas posibles que contengan a las notas de dicha escala.  Así se 

determina un conjunto de acordes para utilizarlos en una composición (figura 

19). 

 

Figura 19. Armonía resultante del análisis de la secuencia cromática de 
Citocromo b. 

Es así que de este análisis se obtiene una melodía, una escala y la armonía 

que se utilizarán para las composiciones. Así mismo, la serie de notas 

resultante, que está determinada por la secuencia de aminoácidos, se la tratará 

dentro de los parámetros del serialismo, el cual señala que “una serie está 

construida por un número determinado de elementos que ocupan un orden y 

posición establecidos de antemano” (Vergés, 2007, pág. 497). Basándonos en 
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este concepto se debe tener en consideración los siguientes puntos al 

momento de utilizar la melodía, escala y armonía resultantes: 

 Repetición a lo largo de la composición. 

 Construcción de un sistema organizado. 

 Formulación de series compuestas por notas y por agrupación de 

notas. 

 Acordes o eventos expresivos – musicales. 

Finalmente, se pueden usar varios recursos del serialismo para modificar a la 

serie original y así crear otras variaciones melódicas que partan de una 

secuencia inicial. Estas modificaciones son dos de los cuatro postulados de 

Schönberg para el serialismo (Romero, 2004, pág. 93): 

1. Modificaciones en el aspecto lineal de la melodía: inversión 

y retrogradación de la melodía. 

2. Combinando inversión con retrogradación, o retrogradación 

con inversión 

 

2.1.3. Determinación de la rítmica. 

Para la determinación de la rítmica (duración de las notas, compás y tempo) se 

dejó a libre elección, ya que el concepto de cada obra varía. En este aspecto, 

se deja trabajar a la creatividad e intuición del compositor al momento de 

conceptualizar la proteína, de darle un uso y analizar cada una de estas 

biomoléculas, ya sea que se componga en base al género del rock progresivo, 

o en otros géneros, por ejemplo un yumbo.  En el caso de las obras de este 

trabajo, los temas estéticos que representan las tres composiciones giran en 

torno al ciclo de la vida y a la evolución; el formato de cuatro instrumentos 

(teclado, guitarra, bajo y batería) representa a las cuatro bases nitrogenadas 

del ADN (adenina, timina, guanina y citosina), los cuales son elementos que 

contienen la información para crear una proteína, así como los instrumentos 

son elementos para crear una obra musical. 
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Capítulo 3. De la proteína a la partitura (aplicación de la técnica 

compositiva desarrollada). 

3.1. Descripción general. 

En este capítulo se describe el concepto estético de las tres composiciones y el 

uso de la técnica desarrollada. Debido a que el tema del presente trabajo se 

basa en proteínas, se escogieron tres de estas moléculas para analizarlas y 

musicalizarlas, las cuales son: ADN Polimerasa de Thermococcus barophilus, 

Fotosistema I de Polylepis reticulata, y un Activador de apoptosis Harakiri de 

Homo sapiens. 

 

A continuación, se justificará el uso de estas tres proteínas; posterior a esto, se 

explicará la aplicación de la técnica en un ejemplo corto. Finalmente, se 

desarrollará la utilización de la técnica propuesta con las tres composiciones. 

 

 

3.1.1. Descripción de la propuesta estético-molecular 

Para el enfoque estético de las tres obras, el ciclo de la vida y la evolución, es 

imperativo conocer la función de cada proteína, y el tipo de organismo del cual 

se extrajo la secuencia de aminoácidos. En primer lugar, estas proteínas fueron 

seleccionadas para que reflejen el concepto de evolución y del ciclo de la vida. 

Partimos mencionando al primer organismo, Thermococcus barophilus. Dicho 

organismo pertenece a especie Thermococcus (Anitori, 2012, págs. 120,121), 

el cual es parte de un grupo de bacterias del tipo hipertermófilas; esto quiere 

decir que es una bacteria que vive en ambientes terrestres o submarinos con 

altas temperaturas, simulando las condiciones de la Tierra en la formación 

temprana de la biósfera (Anitori, 2012, pág. 109).  Es así que Thermococcus 

barophilus, siendo una arqueobacteria, está relacionada con el origen de la 

vida al ser parte de un grupo bacteriano antiguo (Farmer, 1998). 

El siguiente organismo es Polylepis reticulata. Esta especie es un árbol nativo 

de los páramos húmedos y nublados del Ecuador, pero también se los suele 

encontrar en valles y en crestas (Simpson, 1979, pág. 37). Se extiende desde 
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la zona central hacia el sur del país (Simpson, 1979, pág. 37). Es conocida 

también como quiña, quinoar o yagual (Simpson, 1979, pág. 37). 

 

Por último, tenemos al Homo sapiens, el ser humano como representante de 

un organismo vivo actual en el árbol evolutivo. Es así que la elección de estos 

seres vivos muestra un desarrollo evolutivo basándose en las etapas la 

aparición de cada uno de estos organismos a través de la historia de la vida en 

la Tierra. 

 

Por otro lado cada proteína cumple una función específica para todo ser vivo: el 

ADN Polimerasa replica el código genético de las células para transmitirlo a 

futuras generaciones (Lodish, 2005, pág. 134); el Fotosistema I genera energía 

para el crecimiento y desarrollo de plantas (Lodish, 2005, pág. 333); y el 

Activador de apoptosis Harakiri es una señal programada de muerte celular 

(Lodish, 2005, pág. 924).  Entonces, por medio de las funciones biológicas, las 

tres proteínas también hacen referencia al ciclo de la vida: nacer, crecer y 

morir. 

 

 Las secuencias completas de aminoácidos de las tres proteínas musicalizadas 

se obtuvieron de la base de datos de PubMed 

(www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/), y las regiones específicas para la traducción 

a notas de cada una de estas secuencias proteicas se obtuvieron de la base de 

datos UniProt (www.uniprot.org). 

A continuación se explicarán los pasos seguidos para la aplicación de la 

técnica de composición propuesta. 

 

3.2. Ejemplo de aplicación de la técnica compositiva desarrollada. 

En esta sección primero se ejemplifica el uso de la técnica de composición con 

la proteína Citocromo b de Pseudacris regilla. Para lo cual se buscó en la base 

de datos PubMed la secuencia completa esta proteína (figura 15). 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/
http://www.uniprot.org/
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Figura 15. Búsqueda de proteína en base de datos PubMed. 

 

A continuación, se seleccionó la proteína Citocromo b de 202 aminoácidos para 

encontrar su secuencia original completa (figura 16). 

 

Figura 16 Secuencia completa de Citocromo b de Pseudaris regilla 

 

Se insertó la secuencia completa en el buscador UniProt (figura 17) para 

escoger una sección específica de entre toda la secuencia del Citocromo b. 
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Figura 17. Búsqueda de secuencia de Citocromo b en UniProt. 

 

Al encontrar la información de secciones específicas de la proteína (figura 18 y 

19), se procedió a la traducción a notas usando una matriz creada en Excel 

(figura 20). 

 

Figura 18. Información de la proteína en la base de datos UniProt. 
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Figura 19. Secuencia específica mostrada en UniProt 

 

Figura 20. Tabla de equivalencias y traducción de aminoácidos en Excel. 

 

 El resultado de la traducción se lo puede pasar a un pentagrama, 

ilustrado en la figura 21, para comenzar con la musicalización de dicha 

secuencia de aminoácidos. 
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Figura 21. Pentagrama con la traducción de aminoácidos a notas. 

 

De esta secuencia de notas se analizó la mayor prevalencia de entre todas las 

notas resultantes, que determina el inicio de una escala. A partir de esta escala 

propuesta se analizó la armonía. Finalmente, se hizo una pequeña composición 

donde se muestra el uso, variación, y desarrollo motívico de la secuencia de 

notas-aminoácidos en el formato de teclado, guitarra, bajo y batería. 

En la tabla 5 se sintetiza todo el trabajo anteriormente mencionado: la 

traducción de notas a aminoácidos, prevalencia de notas, determinación de 

escala a partir de la nota con mayor prevalencia, y desarrollo armónico. Esta 

tabla se utilizará para las tres composiciones. 

Tabla 5. Análisis melódico-armónico de la traducción de aminoácidos a notas 
musicales. 

TRADUCCIÓN DE AMINOÁCIDOS A NOTAS 

SECUENCIA 
A.A. 

S L L G L C L I L Q I A T G K F L A M H Y T A 

ESCALA C  
MAYOR 

E3 B3 B3 C3 B3 F3 B3 C4 B3 A4 C4 D3 G3 C3 G4 F5 B3 D3 F4 E5 G5 G3 D3 

PREVALENCIA DE NOTAS, DETERMINAR ESCALA Y DESARROLLO ARMÓNICO 

Prevalencia: 

 C=4 

 D=3 

 E=2 

 F=3 

 G=4 

 A=1 

 B=6 

La escala parte 

desde B en orden 

ascendente. 

Escala: 

 

Desarrollo armónico: 

 Bdim7 

 Cmaj7 

 Dm7 

 Em7 

 Fmaj7 

 G7 

 Am7 
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 A continuación, se mostrará la composición-ejemplo basado en la 

proteína Citocromo b de Pseudacris regilla (figura 22). 

 

Figura 22. Composición de Citocromo b de Pseudacris regilla.  Se resalta en 
rojo la secuencia de aminoácidos traducida a notas. 
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3.3. Descripción y desarrollo del portafolio de tres composiciones 

inéditas. 

3.3.1. El anciano eco de la creación – Santiago A. Noriega Velasteguí 

(ADN Polimerasa de Thermococcus barophilus). 

Sinopsis:  

Como se explicó anteriormente, esta proteína se encuentra en todo ser vivo 

sirviendo de replicador del código genético para que pueda ser transmitido a 

las siguientes generaciones. El organismo se eligió como representante de esta 

proteína es una cianobacteria, un organismo muy antiguo que sobrevive en los 

lugares más extremos del planeta. Es por estas razones que se ha escogido 

como representante de un inicio, un tipo de “génesis” musical.  En la parte de 

esquema estructural la forma de la obra es AB, con intro, soli, sección de solos 

para guitarra y teclado, y un outro.  Así mismo, se creó las melodías de las 

partes A y B a partir de la escala deducida; la melodía resultante de la 

traducción de aminoácidos a notas se la usó como un solo obligado para la 

guitarra. Finalmente, el estilo interpretativo es rock progresivo.  

Esquema estructural: 

 Tempo: 145 bpm y 160 bpm. 

 Métrica: 4/4, 3/4, 5/4.  

 Forma: 

 Intro: 20 compases. 

 A: 9 compases. 

 B: 9 compases. 

 Puente 1: 8 compases. 

 C (Soli): 10 compases. 

 A: 9 compases. 

 Solos: 8 compases (solo guitarra), 9 compases (solo 

teclado). 

 Puente 2 (como intro): 8 compases. 
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 B: 8 compases. 

 Outro: 8 compases. 

 Estilo: Rock progresivo 

Recursos desarrollados: 

 Traducción de aminoácidos a notas con escala cromática:

 

Figure 23. Traducción de aminoácidos a notas, con escala cromática, de ADN 
polimerasa de Thermococcus barophilus. 

 Desarrollo en la obra: 

 

Figure 24. Uso de la traducción de la secuencia como solo obligado en la 
composición, sección Soli. 
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 Tabla analítica: 

Tabla 6. Análisis melódico-armónico de la traducción de aminoácidos a notas 
musicales de ADN polimerasa de Thermococcus barophilus. 

TRADUCCIÓN DE AMINOÁCIDOS A NOTAS 

 
SECUENCIA 
A.A. 

 
K V Y D L T L D G A P Y Y F A N G I L T H N S 

 
ESCALA 
CROMÁTICA 

 
B3 F3 F#4 A3 F#3 E3 F#3 A3 C3 C#3 D4 F#4 F#4 F4 C#3 G#3 
C3 G3 F#3 E3 E4 G#3 D3 

PREVALENCIA DE NOTAS, DETERMINAR ESCALA Y DESARROLLO ARMÓNICO 

 

Prevalencia: 

 B = 1 

 F = 2 

 F# = 6 

 A = 2 

 E = 3 

 C = 2 

 C# = 2 

 D = 2 

 G# = 2 

La escala parte 

desde F# en orden 

ascendente. 

 

Escala: 

 

 

Desarrollo armónico: 

 Caug7 

 C#m7 - Dbm(maj) 

 Dm7 – Dmaj7 

 E7 

 Fmaj7 – Faug(maj) 

 F#dim7 – F#m7 

 G#m7 

 Am(maj) - Amaj7 

 Bdim7 – Bm7 
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3.3.2. El Empedrado – Santiago A. Noriega Velasteguí (Fotosistema I de 

Polylepis reticulata). 

Sinopsis: 

Este tipo de proteína participa en la absorción de energía luminosa, 

convirtiéndola en energía química (el alimento de la planta). Esta proteína es 

encargada de la fotosíntesis en plantas. Es uno de los sistemas más antiguos 

de producción de alimento a partir de la transformación de la energía solar. Al 

encontrarse en plantas, se hace referencia a un organismo que ha estado 

presente por millones de años, incluso antes que los primero animales 

terrestres; estos organismos siempre están creciendo y desarrollándose. La 

planta elegida es al árbol de papel (Polylepis reticulata), una especie autóctona 

de la sierra ecuatoriana. Es así como se desarrolla una obra que contiene un 

carácter de crecimiento e identidad ecuatoriana. Por esta razón en esta obra se 

hace una fusión entre rock progresivo y un género nacional, el yumbo. En la 

parte de esquema estructural la forma de la obra es Intro, ABC, puente 

(climax), B y Outro.  Así mismo, se creó las melodías de las partes A, B y C a 

partir de la escala deducida, y de un tratamiento melódico a la secuencia 

traducida. 

Esquema estructural: 

 Tempo: 120 

 Métrica: 6/8.  

 Forma: 

 Intro: 24 compases. 

 A: 8 compases. 

 B: 16 compases. 

 C: 24 compases. 

 Puente (clímax): 8 compases. 

 B: 8 compases. 

 Outro: 8 compases. 

 Estilo: Yumbo fusionado con rock progresivo. 
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Recursos desarrollados: 

 Secuencia - melodía:  

 

Figura 25. Traducción de aminoácidos a notas, con escala ecuatoriana, de 
Fotosistema I de Polylepis reticulata (encerrados en colores rojo y verde 
muestran las secciones para un tratamiento de desarrollo melódico en la obra). 

 Desarrollo en la obra: 

 

Figura 26. Uso y desarrollo melódico de una sección de la secuencia original, 
encerrado en rojo. 

 

Figura 27. Uso y desarrollo melódico de una sección de la secuencia original, 
encerrado en verde. 
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 Tabla analítica: 

Tabla 6.  Análisis melódico-armónico de la traducción de aminoácidos a notas 
musicales de Fotosistema I de Polylepis reticulata. 

TRADUCCIÓN DE AMINOÁCIDOS A NOTAS 

 
SECUENCIA A.A. 

 
V F S A H F G Q L S I I F L W L S G M Y F  

 
ESCALA ECUATORIANA 

 
G2 C4 Eb2 D2 Bd3 C4 C2 F3 A2 Eb2 Bb2 Bb2 C4 A2 
Eb4 A2 Eb2 C2 D3 D4 C4 

PREVALENCIA DE NOTAS, DETERMINAR ESCALA Y DESARROLLO ARMÓNICO 

 Prevalencia: 

 G = 1 

 C = 6 

 Eb = 4 

 D = 3 

 Bb = 3 

 F = 1 

 A = 3 

 La escala 

parte desde C 

en orden 

ascendente. 

Escala: 

 

Desarrollo armónico: 

 Cm7 

 Dm7 

 Ebmaj7 

 F7 

 Gm7 

 Am7(b5) 

 Bbmaj7 

 

3.3.3. Última Rayuela – Santiago A. Noriega Velasteguí (Activador de 

apoptosis harakiri de Homo sapiens). 

Sinopsis: 

Esta proteína de tipo activador de apoptosis (muerte celular programada) se 

expresa en el momento final de una célula. Cuando ha sufrido un daño 

irreparable, desencadena una cascada de señales que conducen a un suicidio 

celular. Es en esta proteína donde se ve reflejada el final de todo ser vivo, no 

como suicidio, pero como última etapa a la muerte. El organismo elegido es 

Homo sapines, como representante de los seres vivos que evolutivamente son 

nuevos. Estos dos conceptos se combinan para mostrar un final, tanto del ciclo 

de la vida como evolutivo (no definitivo, por supuesto). Es así que, en este 
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punto, se recurrirá al uso de técnicas interpretativas y compositivas para 

sonorizar un último acto antes de la muerte. 

Esquema estructural: 

 Tempo: 75 bpm. 

 Métrica: 4/4. 

 Forma: 

 Intro: 4 compases. 

 A: 4 compases. 

 A’: 4 compases. 

 Puente 1 compás. 

 B: 8 compases. 

 B’: 4 compases. 

 C: 4 compases. 

 A’ 4 compases. 

 A: 4 compases. 

 A’’: 4 compases. 

 Estilo: Rock progresivo 

Recursos desarrollados: 

 Traducción de aminoácidos a notas con escala simétrica 1 tono – 

½ tono:  

 

Figure 28. Traducción de aminoácidos a notas, con escala simétrica 1 tono – ½ 
tono, apoptosis harakiri de Homo sapiens (encerrados en colores rojo y verde 
muestran las secciones para un tratamiento de desarrollo melódico en la obra). 
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 Desarrollo en la obra:  

 

Figura 29. Uso y desarrollo melódico de una sección de la secuencia original, 
encerrado en rojo, verde y azul. 

 

 

Figura 30. Uso y desarrollo melódico de toda la secuencia original, encerrado 
en púrpura. 
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 Tabla analítica: 

Tabla 7. Análisis melódico-armónico de la traducción de aminoácidos a notas 
musicales de Apoptosis Harakiri de Homo sapiens. 

TRADUCCIÓN DE AMINOÁCIDOS A NOTAS 

 
SECUENCIA A.A. 

T A A R L K A L G D E L H Q R 

 
ESCALA SIMÉTRICA 1 
TONO – ½ TONO 

Gb D D B A F D A C D Ab A C Gb B 

PREVALENCIA DE NOTAS, DETERMINAR ESCALA Y DESARROLLO ARMÓNICO 

Prevalencia: 

1. Gb = 2 

2. D = 4 

3. B = 2 

4. A = 3 

5. Ab = 1 

6. F = 1 

7. C = 2 

La escala parte desde 

C en orden 

ascendente. 

Escala: 

 

Desarrollo armónico: 

 Ddim – Ddim7 

 Dm – Dm7 

 D7(b5) 

 D – D7 

 Fm 

 F 

 Ab7 

 F#dim 

 Bdim 

 Bm 

 

Conclusiones. 

Se logró establecer una técnica compositiva que ha sido desarrollada en base 

al análisis estructural de las proteínas.  Inicialmente, se recopiló bibliografía que 

trate conceptos biológicos artísticos y compositivos, y los relacione con 

procesos de secuenciación y ensamblaje de proteínas; se analizó a diferentes 

artistas e investigadores pertenecientes a la propuesta del bioarte. 

Posteriormente, se analizan determinadas estructuras proteicas, resultando en 

diversas posibilidades melódicas y armónicas. Se usan como base conceptos 

musicales y físico-químicos, como las distancias interválicas para obtener una 

serie de notas, y el comportamiento vibratorio de las partículas. Finalmente, el 

resultado de todo este proceso es la creación de un portafolio de tres 
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composiciones para el formato de guitarra, teclado, bajo y batería. Cada una de 

las tres obras proviene de una proteína distinta: el ADN polimerasa de 

Thermococcus barophilus, el Fotosistema I de Polylepis reticulata, y un 

activador de apoptosis harakiri de Homo sapiens.  

Al ser un proceso creativo que utiliza recursos musicales y biológicos, se 

investigó acerca del tipo de propuesta artística que acoge este procedimiento. 

Se encontró que esta técnica pertenece al bioarte, dentro del cual existen 

diversas mociones musicales que también se basan en proteínas, pero son 

desenvueltas desde diferentes aspectos físicos y químicos. Es así que dentro 

del conglomerado de investigadores y bioartístas se estudió a la bióloga Marie 

Anne Clark, y al músico Warren Burt, ya que ellos usan métodos numéricos 

fundamentados en ordenar a los aminoácidos a partir de su grado de 

solubilidad en agua (en el caso de Clark), y en el índice de prevalencia dentro 

de una secuencia de aminoácidos (en el caso de Burt). 

El uso de métodos numéricos fue fundamental para el desarrollo de la presente 

técnica, ya que se determinó un orden específico para los aminoácidos, 

basándose en la relación entre el peso molecular y la frecuencia vibratoria de 

cada aminoácido; a menor masa su frecuencia es menor, y si se incrementa el 

peso molecular la frecuencia irá incrementando. El resultado es la relación 

creada entre aminoácidos y notas mediante sus frecuencias, por lo que se creó 

tablas de equivalencia entre aminoácidos y diferentes escalas. Estas tablas 

ordenan de manera ascendente a los aminoácidos, y los relaciona con 

diferentes escalas ordenadas de igual manera. Usando las tablas mencionadas 

se pude traducir cualquier serie de aminoácidos a una serie melódica, la cual 

es analizada para desarrollar el tipo de escala resultante y así encontrar su 

carácter armónico.  Esta nueva escala parte de un conteo estadístico simple, el 

cual determina que nota tiene mayor prevalencia en la serie formada; a partir 

de esta nota se ordenan el resto de nota como una escala convencional. 

Finalmente, se creó tres composiciones que resumen el análisis armónico y 

melódico de las secuencias de las proteínas seleccionadas. En cada 

composición se usan la armonía resultante del análisis mencionado 
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anteriormente y la serie resultante de la traducción, ya sea como fuente de 

motivos melódicos o como líneas obligadas. Debido a esta traducción 

biológico-musical, el conjunto resultante es una serie, por lo que se usan 

recursos del movimiento serialista en el momento de componer (retrogradación, 

inversión, inversión-retrogradación, retrogradación-inversión). El formato 

instrumental usado consta de cuatro instrumentos: teclado, guitarra, bajo, y 

batería; esto asemeja a las cuatro bases nitrogenadas del ADN, las cuales son 

el alfabeto para crear proteínas, así como los instrumentos crean los sonidos. 

Así mismo, el género que se basan las composiciones es el rock progresivo, el 

cual ha sido fusionado con el yumbo, en el caso de la segunda composición. El 

resultado son tres obras que tienen impresas, donde cada una posee una 

identidad estética y biológica. 

 

Recomendaciones. 

El impulso creativo no está supeditado solamente al campo del arte.  En todas 

las disciplinas y profesiones se pueden encontrar caminos que plasmen un 

sentido estético a cualquier actividad.  En el caso de las ciencias exactas, un 

físico se maravilla de la total autoridad de la gravedad sobre todas las cosas; 

un químico se siente fascinado por los intrincados mecanismos biológicos que 

mantienen con vida a diferentes seres; un astrónomo encuentra el sentido de 

humildad al indagar en el cosmos.  Así un músico, que tuvo un contacto previo 

con la biotecnología, se entusiasma al escuchar el jugueteo de todas las leyes 

físicas y químicas durante sus prácticas universitarias. 

Así surge el cuestionamiento de encontrar un modo de dar una identidad 

musical a moléculas, específicamente a las proteínas. El resultado de esta 

curiosidad es la presente tesis, de la cual surgen varias recomendaciones. 

Primero, al momento de plantearse un nuevo proceso compositivo se debe 

tomar en cuenta diversas disciplinas, tales como la química, la biología, la física 

y la música.  Estas están en constante interacción, y se lo puede observar al 

momento de hacer música. Al interpretar un instrumento se genera energía que 



50 
 

viaja a través de ondas por el aire.  Las ondas son percibidas por el oído de 

algún individuo, lo que genera una respuesta química en el cerebro, 

desencadenando múltiples mecanismos de reacción. Esta reacción bioquímica 

termina en el movimiento rítmico del cuerpo, o en la acción de acompañar con 

otro instrumento. Todo está en constante interacción. 

La segunda recomendación recae en la organización. Se debe establecer un 

plan de acción que nos ayude a despejar un sendero en medio de la cantidad 

apabullante de información. El primer paso es establecer un punto de origen; 

en el caso de esta investigación se comenzó en buscar una característica 

general entre una secuencia de aminoácidos con una melodía: ambas son un 

conjunto de elementos distribuidos de forma serial. Luego se definió un 

lineamiento específico que logre ordenar tanto a lo biológico con lo musical: el 

resultado, dar una equivalencia de aminoácidos a notas.  Para fundamentar 

esta equivalencia se indagó en el comportamiento físico del sonido y de las 

partículas, reflejado en la vibración; característica física que comparten las 

notas y los aminoácidos. Así se logró acomodar a los aminoácidos de manera 

que estén relacionados de forma ordenada con las notas. 

En tercer lugar, al ya tener un cimiento fuerte se deben crear reglas sobre 

cómo interpretar esta nueva información. Este punto surgió debido a que las 

obras de los bioartístas expuestos en este trabajo suenan sin un tratamiento 

musical más profundo. Los pasos de la técnica propuesta ayudan a crear 

diferentes herramientas compositivas como escalas nuevas, y diferentes 

combinaciones de acordes. De igual manera, se indagó en el movimiento 

serialista, ya que este delinea un tratamiento concreto sobre cualquier serie 

musical. Al tener una serie de notas, producto de las equivalencias mencionada 

anteriormente, se añaden más recursos compositivos como son los axiomas 

serialistas. Con todas estas herramientas, producto del análisis de la serie 

creada, se da paso al uso para la creación musical. 

Como último consejo, se debe dejar rienda suelta a la imaginación e intuición. 

Al momento de hechar machete (abrirse camino) en medio de la selva de 

información, es fácil caer en sistematizar cuanto paso uno de. El aspecto 
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importante de un músico es su capacidad creativa, la cual se basa en la 

percepción instantánea de su entorno, y en como lo musicaliza.  Es por eso 

que se dejó un aspecto musical a consideración del compositor, y es la rítmica.  

Si bien se pudo haber indagado más en obtener esta información de una 

proteína, se estaría eliminando a la intuición musical.  Esta es una pieza 

fundamental para el arte, si no el alma de cada obra de arte. 
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ANEXOS 

 

 



 

Anexo 1. Partituras del Anciano eco de la creación. 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 

 

 

 



 

Anexo 2. Partituras de El Empedraro. 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 



 

 

 

 

 

 



 

Anexo 3. Partituras de Última Rayuela. 
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