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Prefacio

Cuando someti la propuesta de investigacion que dio origen a este trabajo de tesis
estaba tomando como fundamento de analisis muchas de las ideas y planteamientos de la
concepcion heredada. En ese momento mi idea era hacer un andlisis epistemologico de
muchas teorias para analizar los resultados desde el punto de vista de la concepcion
sintactica, la cual plantea que las teorias se definen como conjuntos de afirmaciones acerca
de la realidad. Como en toda investigacion, el producto final dista de lo que en un principio
se piensa o se espera. Me parece que la filosofia no es una excepcion, las investigaciones se
van realizando y es durante este proceso que el camino que lleva al producto final se va
haciendo, y este trabajo de tesis es un ejemplo.

La filosofia de la ciencia reconocid, a partir de la obra de Thomas Kuhn en la
década de 1960, que la concepcion que se tenia de la actividad cientifica no era la adecuada
para dar cuenta de la misma. La rigidez con la que se maneja el conocimiento cientifico
viéndolo como producto terminado, en de lugar considerarlo como un desarrollo, junto con
la idea de que la racionalidad estd dada a priori, no permiten dar cuenta de muchos de los
aspectos que se deben incluir en un analisis adecuado de la actividad cientifica. La historia
de la ciencia es la que ha demostrado que dicha actividad no corresponde a la que la
concepcion heredada intentaba describir. Incluso aspectos como la racionalidad cientifica,
los cuales eran fundamentales para dicha concepcion, resultaban dificil de explicar.

Una de las criticas que se hicieron al modelo de desarrollo del conocimiento
cientifico historicista era en el sentido de que dicho modelo no permite la formalizacion de
lo que intenta dar cuenta debido a la vaguedad de sus conceptos. Ademas, son tantos los
aspectos que hay que considerar que resulta sumamente dificil, si no imposible, lograr una
reconstruccion formal de la actividad cientifica. Sin embargo, gracias al trabajo de algunos
filosofos semanticistas durante la segunda mitad del siglo XX se demostrd que esto no es
del todo cierto. Algunos elementos que representan herramientas con las que se puede
abordar el problema del cambio cientifico si son formalizables.

En especifico, en esta tesis se adopta la postura semanticista en la cual se considera
que las teorias son conjuntos de modelos. La tesis fundamental que defiendo al presentar
este trabajo es que el considerar a las teorias como conjuntos de modelos permite una

formalizacion del proceso de desarrollo del conocimiento cientifico que resulta mas
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adecuada para describir y dar cuenta del mismo de la que se logra con la concepcion
sintactica. Las reconstrucciones que presento de las teorias acerca de la genética en
términos conjuntistas atienden al caso historico correspondiente al periodo analizado entre
1865 y 1965 aproximadamente. Debo aclarar que soy semanticista y aunque considero que
la escuela estructuralista ha tenido mucha influencia en mi formaciéon como filésofo, no me
considero estructuralista, aunque reconozco que muchas de las ideas y planteamientos
estructuralistas poseen buenos fundamentos.

Aunque en este trabajo se analiza el caso particular del desarrollo del conocimiento
acerca de la genética, en principio se estd proponiendo un modelo de analisis diacronico de
desarrollo del conocimiento cientifico aplicable a disciplinas que abordan un mismo
problema desde diferentes niveles de la realidad. El modelo puede aplicarse a otros campos
de la actividad cientifica no sélamente para hacer andlisis del desarrollo o estado del
conocimiento en algin momento, sino que también de manera heuristica sirve para
determinar la direccion en que se debe desarrollar el conocimiento a partir del estado del
mismo en un momento de manera que se puedan enfocar los esfuerzos en esa direccion. El
modelo consiste de cinco aspectos: la consideracion de los episodios historicos a analizar,
la reconstruccion modelo-tedrica de las teorias asociadas a los episodios historicos a
analizar, la consideracién de la actividad cientifica como actividad de llenar huecos en un
“rompecabezas” que representa un aspecto de la realidad, el andlisis de los tipos de
determinacion que presentan las teorias y, el analisis de la trayectoria de progreso de la
ciencia en el campo considerado.

Finalmente deseo pedir al lector que no pierda de perspectiva el proposito
fundamental de esta tesis que consiste en realizar un analisis epistemoldgico de la acividad
cientifica. Las herramientas de analisis que propongo en mi modelo de andlisis diacréonico
provienen de los planteamientos de algunos filosofos como Mario Bunge, Ulises Moulines,
Thomas Kuhn, Roy Bhaskar, Larry Laudan y Philip Kitcher. He afiadido algunos aspectos
originales a los planteamientos de algunos de estos filésofos para ajustarlos a las
necesidades del analisis que me propongo a realizar. Consideraré haber tenido €xito en la
presentacion de esta tesis si al final logro convencer al lector de que las herramientas de

analisis filosofico-cientifico que introduce la concepcion semantica son mas apropiadas que



las que provee la concepcion sintactica para dar cuenta del desarrollo de la actividad

cientifica.



Capitulo I: Trasfondo del problema

Propésito

En esta introduccion me propongo exponer dos planteamientos filoséficos de Mario
Bunge. El primero acerca de los tipos de determinacion que se reconocen en la actividad
cientifica y el segundo acerca del concepto de los diferentes niveles de la realidad. Dichos
planteamientos suscitaron en mi el proyecto de investigacion que presento para mi tesis
doctoral. Incluiré algunos planteamientos adicionales a los que presenta Bunge en torno al
concepto de los niveles de la realidad y trataré de ajustar dicho concepto dentro la
perspectiva de la filosofia de la ciencia contemporanea, la cual considero mas adecuada

para llevar a cabo el andlisis epistemologico que intento realizar.

El concepto de ‘realidad”

Como en esta presentacion que sigue se utiliza el concepto de ‘realidad” me
propongo en esta seccion aclarar en qué sentido se toma dicho concepto y la razon por la
cual se toma en ese sentido. El predicado ‘es real” y el sustantivo ‘realidad” se pueden
utilizar en diferentes sentidos'. Nos interesa en particular el sentido en que lo especifica
Russell y que presenta problemas en torno a la certeza del conocimiento cientifico:

if we take any common object of the sort that is supposed to be known by the

senses, what the senses immediately tell us is not the truth about the object as it is

apart from us, but only the truth about certain sense data which, so far as we can see,
depend upon the relations between us and the object. Thus what we directly see and
feel is merely "appearance’, which we believe to be a sign of some reality” behind.

But if the reality is not what appears, have we any means of knowing whether there

is any reality at all? And if so, have we any means of finding out what it is like?

(Russell, 1912, 143).

Independientemente de lo que se pueda demostrar acerca de la certeza del conocimiento
cientifico me propongo plantear algunos supuestos acerca de la realidad que son necesarios

para dar sentido y hacer posible la actividad cientifica. Lo primero que se debe mencionar



es que a la ciencia le interesa conocer las verdades de hecho. A diferencia de la verdades de
razon, las verdades de hecho son contingentes, esto es, el criterio de verdad estd sujeto a lo
que ocurra en el mundo que suponemos existe independientemente de los sujetos. A la
doctrina que sostiene la existencia de un mundo independiente de los sujetos se le conoce
como realismo. Sin embargo, podria ser cierto que las cosas en el mundo ocurrieran de
manera arbitraria y sin ningin patréon. En un mundo que fuera de esta manera el
conocimiento cientifico no seria posible. Si suponemos una realidad que no obedeciera a
normas, patrones o regularidades, no tendria sentido conjeturar porque de entrada
estariamos admitiendo que no encontraremos lo que buscamos. Tampoco tendria sentido la
contrastaciéon del conocimiento ya que en los experimentos no se sabria si el efecto
observado se debe al mecanismo en la naturaleza que se tiene como pieza de conocimento a
ser contrastada.

Teniendo estos supuestos basicos acerca de la realidad examinemos otros supuestos
y caracteristicas que vamos a asociar con el concepto de ‘realidad’. Estos supuestos dan
sentido a la actividad cientifica y permiten que se de de manera racional. Como la actividad
cientifica supone la doctrina del realismo veamos cudles son algunos tipos de realismo
relacionados con nuestro problema. El realismo gnoseologico® sostiene que los seres
humanos podemos conocer el mundo real aunque sea de manera parcial. Esta doctrina
abarca otras tres doctrinas realistas: el realismo ingenuo, el realismo critico y el realismo
cientifico, que son importantes para nuestra discusion.

El realismo ingenuo es el que sostiene que el mundo es tal y como aparece a los
sentidos. Esta doctrina, de acuerdo con Bunge, “es la gnoseologia de los nifios de corta
edad, y es posible que también fuese la del hombre primitivo” (Racionalidad y realismo,
1985, 43). El realismo critico es la doctrina que sostiene que el mundo es a veces diferente
a lo que aparenta ser y que para poder conocerlo es necesario utilizar la razon para imaginar
y poder conjeturar acerca de la parte de la realidad que no es perceptible. “En nuestro

tiempo todo adulto normal y dotado de un minimo de educacion es un realista critico”

' Ver 'real’ y 'realidad’ en el Diccionario de Filosofia de José Ferrater Mora (1958).

* Aunque los términos “epistemologia’ y ‘gnoseologia’ a veces se toman como equivalentes. Usaré el primero
para referirme a lo relacionado con el conocimiento cientifico” y el segundo a "lo relacionado con el
conocimiento en general’.



(Racionalidad y realismo, 1985, 44). La ultima variedad de realismo, el realismo
cientifico, es la mas que nos va a interesar y es la que se discutird con mas detalle.

El realismo cientifico es un tipo de realismo critico cuya doctrina principal, el
cientificismo, sostiene que la ciencia es la actividad humana que proporciona el mejor
conocimiento de la realidad. Este tipo de realismo también sostiene que para poder alcanzar
el conocimiento acerca de la realidad se deben utilizar de manera combinada la experiencia
y la razén. De acuerdo con Bunge, el realismo cientifico no se limita a ser una doctrina
gnoseologica sino que “asume un compromiso ontolégico” (Racionalidad y realismo,
1985, 45). Este compromiso es fundamental para que la actividad cientifica sea racional y
exitosa. Asi, la investigacion cientifica presupone al realismo cientifico. Bunge propone
tres argumentos para justificar esta ultima aseveracion.

El primer argumento presenta la justificacion en el hecho de que cuando los
cientificos plantean mecanismos acerca del mundo real para dar cuenta de una serie de
hechos que pueden o no ser observables, suponen que esos mecanismos propuestos
representan, aunque sea de manera aproximada y sencilla, un aspecto de la realidad.
También, cuando el cientifico fracasa no busca la causa en otro motivo que no sea la
creencia de que su conocimiento acerca de la realidad es incorrecto y cuando tiene éxito se
siente satisfecho por haber descifrado un aspecto del enigma de la realidad. En general, si
no se supusiese que correspondieran a la realidad esos aspectos, cualquier planteamiento en
la ciencia, deberia ser aceptado.

El segundo argumento tiene que ver con el aspecto experimental y de interaccion
con la naturaleza por parte de los cientificos. Una observacion se hace sobre algo real. Un
experimento es una operacion empirica que se realiza con el fin de modificar algun aspecto
del mundo real para averiguar qué sucede. Para que se de la observacion hace falta tanto el
observador como el objeto observado. No tendria sentido tratar de contrastar el
conocimiento si no se supusiese que el objeto con el cual se va a contrastar el conocimiento
se comporta, al menos aproximadamente, de acuerdo con la conjetura. Ademas, cuando un
cientifico realiza un experimento en el cual el objeto del experimento es modificado, lo que
estd haciendo en Ultima instancia es lograr que las cosas adquieran propiedades de una
manera controlada. Esto es lo mismo que decir que se producen deliberadamente cambios

legales en cosas reales.



El tercer argumento tiene que ver con la utilizacion de teorias®

cientificas y técnicas
de manera pragmatica. Si las teorias cientificas y técnicas no se refiriesen a objetos reales
no podrian ser utilizadas para hacer predicciones ni se podrian utilizar para disefar objetos
practicos. Las teorias no serian utiles. Tampoco se puede decir que son irrealistas por el
hecho de que se consideran aproximaciones de aspectos de la realidad. Los cientificos

suponen que las teorias cientificas son representaciones mas o menos aproximadas de

aspectos de la realidad. Ademas, estan sujetas a modificaciones y son perfectibles.

Trasfondo del problema: la determinacion y las leyes cientificas

Los términos ’determinismo’, ‘determinacidon’, ‘causa’, ’‘causalidad” y otros
relacionados se han prestado a confusion debido a que en el lenguaje comun se
intercambian sus significados. Pero en la filosofia se deben usar con cautela si es que se
quiere dar sentido al concepto que cada uno representa. Por ejemplo, a veces se toma
‘causalidad” como si ésta representara la Uinica categoria de determinacion que la ciencia
acepta hoy.

Autores como Bunge han propuesto un determinismo laxo que “no restringe los
tipos de leyes admisibles: admite leyes estocasticas y reconoce la objetividad del azar™ (La
investigacion cientifica, 1989, 323). Por esto, segun ¢€l, el determinismo causal’ es solo
una de las formas de la determinacion’. No sélo menciona la determinacion causal y la
estocastica o estadistica, sino también habla de la interaccion, la determinacién mecanica,
la determinacion teleologica y la determinacion dialéctica, aunque admite que pueden haber

otros tipos de determinacion (La causalidad, 1961, 30).

3 Mis adelante en el capitulo IV se discutira en detalle el concepto de ‘teoria’. Por ahora tomemos una teoria
como una representacion de un aspecto de la realidad que incluye la descripcion de los objetos pertinentes a
ese aspecto de la realidad y las relaciones que se dan entre los mismos.
* Este planteamiento de Bunge representa una afirmacion de tipo ontolégico relacionada con el problema en la
filosofia de la ciencia de determinar si las leyes estocasticas representan un tipo de determinacion
autosuficiente o si en su esencia se pueden reducir a otros tipos de determinacion. Si se puede dar cuenta de
los fendmenos que en primera instancia entendemos que obedecen leyes estocasticas con otros tipos de leyes
no estocasticas, entonces el azar seria una ilusién y seria el proceso que la ciencia utilizaria para dar cuenta de
esos fendmenos en lo que se descubren las leyes no estocasticas que permitan dar cuenta de lo mismo
aludiendo a un tipo de determinacion no-estocastica. En este trabajo de tesis no se intenta respaldar esta
afirmacion ontologica. La consideracion del azar obedece al hecho de que es un tipo de determinacién a la
que recurren los cientificos y debe ser considerado en cualquier andlisis en el que sea pertinente.

De acuerdo con Bunge el determinismo causal “afirma la validez del principio causal” que dice que “la
misma causa siempre produce el mismo efecto”.
6« .. el blanco de mis tiros no seré el principio causal, sino tan solo la tesis de que la causacion es la unica



En particular, Bunge ataca el concepto de las cadenas causales lineales ya que son
simplificaciones extremas’. Para Bunge el aislamiento del sistema respecto de las
circunstancias para llevar a cabo un estudio de los determinantes se debe llevar a cabo
metodologicamente pero se debe estar consciente de que es ficticio en términos
ontologicos®”. En términos ontologicos en la realidad todo suceso es producto de una serie
de factores y esta acompafiado por otros sucesos que se relacionan con ¢l y lo afectan.
Dicho de otra manera, en las situaciones reales casi siempre hay una multiplicidad de
determinantes. En este sentido la idealizacion es indispensable para realizar cualquier
investigacion. El proposito de la idealizacion es aislar tedéricamente a un pequeiio nimero
de entidades y de caracteristicas para poder concentrar el esfuerzo en ellas y lograr el
entendimiento de esas parcelas aisladas de la realidad. Para lograr este entendimiento de la
naturaleza empiricamente se debe provocar de manera artificial el aislamiento entre las
entidades y caracteristicas a menos que éstas sean lo suficientemente independientes entre
si. El aislamiento ficticio es un requisito metodologico de las disciplinas que se encargan de
estudiar el mundo material. Dicho aislamiento posee un caracter tedrico en el sentido de
que las teorias s6lo consideran los aspectos de la realidad que son de interés para el estudio.
Esto esta determinado por el propdsito que tenga el cientifico que lleva a cabo el estudio. El
aislamiento teodrico tiene su contraparte empirica en el sentido de que experimentalmente
los cientificos que estudian algun fenomeno particular muchas veces necesitan proveer de
manera artificial las condiciones apropiadas para lograr el aislamiento.

En la realidad un nimero de factores entran en juego y hacen que la simple cadena
causal se desvie de la trayectoria que se seguiria si dichos factores no participaran'. Por

otro lado, aclara que aunque no existe el aislamiento estricto, en ocasiones los factores son

categoria de determinaciéon” (Bunge, La investigacién cientifica, 1989, 41).

7 “El principal motivo de que las cadenas causales s6lo puedan resultar, en el mejor de los casos, burdas
aproximaciones durante breves periodos, es que ellas suponen un aislamiento ficticio del proceso estudiado
con respecto a los demas procesos” (Bunge, La causalidad, 1961, 141).

¥ “El aislamiento perfecto en algun respecto es, mas que un hecho, una hipétesis que el hombre de ciencia se
ve obligado a formular si desea convertir los complejos sistemas interactuantes del mundo material en objetos
simples, esquematicos; en suma, ideales y por tanto, tratables” (Bunge, La causalidad, 1961, 144).

? Lo “ontoldgico’ se tomaré en este trabajo como ‘lo relacionado al ser, a la esencia o a la naturaleza de lo
existente’, en distincion con el término “dntico” que designa ‘lo existente o referente a los entes’.

10 «Pero, en realidad, un sinntmero de factores despreciados —las cause accidentarie o cagioni secondarie de
Galileo- estan actuando constantemente sobre la trayectoria principal —la linea de accién elegida-,
produciendo en ella pequefias modificaciones que pueden acumularse y provocar, a la larga, una modificacion
esencial” (Bunge, La causalidad, 1961, 145).



poco influyentes de manera que en primera aproximacion se puede ofrecer una explicacion

1
causal .

La ley cientifica

Antes de pasar a lo siguiente es necesario aclarar en que sentido se usara en este
trabajo el término ‘ley cientifica’. El propio Bunge afirma que se deben distinguir varios
enfoques de dicho término. En particular nos interesan solo los primeros dos que ¢l
menciona que son los que asocia a la ontologia y a la epistemologia. “Serd necesario
distinguir entre leyes (ya sea de la naturaleza, del pensamiento o de la sociedad) y
enunciados legales; las primeras seran definidas como las pautas inmanentes del ser y del
devenir; y los segundos, como las reconstrucciones conceptuales de aquellos” (La
causalidad, 1961, 350). El las distingue con los términos ‘leyes;” (pautas objetivas o leyes
en el nivel ontolégico) y ‘leyes;” (leyes cientificas o leyes en el nivel epistemologico). El
fundamento para esta distincion radica en el hecho de que las leyes, poseen un caracter de
perfectibilidad en contraste con la constancia de las pautas de los hechos que conforman las

leyes;.

Los niveles de la realidad

El pluralismo en la ciencia reconoce que existen diferentes disciplinas cientificas,
cada una de las cuales se encarga de estudiar algin aspecto del mundo. Por otro lado la
postura del realismo cientifico plantea que el conocimiento que cada una de las diferentes
disciplinas cientificas construye es una aproximacion de la realidad, en otras palabras dicha
postura alega que el mundo esta constituido de manera aproximada segun las teorias que la
ciencia construye y que se comporta de acuerdo a las leyes que la ciencia descubre. El
reconocimiento del pluralismo en la ciencia y la postura del realismo critico lleva a la
consideracion de la hipdtesis que plantea que “la realidad tiene una estructura de varios
niveles” (La investigacion cientifica, 1989, 321). Es una hipotesis ontologica el que “la
realidad no es un bloque homogéneo, sino que se divide en varios niveles o sectores,

caracterizado cada uno de ellos por un conjunto de propiedades y leyes propias” (La

' “las lineas o cadenas causales estrictas sencillamente no existen; pero en ciertos respectos, en dominios
limitados y por breves intervalos de tiempo, ofrecen a menudo tanto un cuadro aproximado satisfactorio como
una explicacion adecuada al mecanismo esencial del devenir” (Bunge, La causalidad, 1961, 147).



investigacion cientifica, 1989, 321). La definicion que Bunge ofrece de 'nivel de la
realidad” es:

a section of reality characterised by a set of interlocked properties and laws, some of

which are peculiar to the given domain, and which are assumed to have emerged in

time from other (lower or higher) levels existing previously (Metascientific

Queries, 1959, 109).

Si nos atenemos a la definicion de ‘ley cientifica” proporcionada, las propiedades y leyes a
las cuales se refiere Bunge en la anterior definicion deben tener un sentido ontologico
segun se puede inferir del comentario de que éstas han surgido de otros niveles previamente
existentes en algin momento. Segin ¢l los niveles superiores arraigan en los niveles
inferiores en el sentido de que no pudieron surgir sin estos ultimos. De esta manera el nivel
sociocultural arraiga en el psicoldgico, éste a su vez en el bioldgico y finalmente éste en el
fisico. De la misma manera, puede decirse que, dentro del nivel sociocultural el subnivel
historico arraiga en el subnivel sociologico.

De acuerdo con Bunge los niveles principales son el fisico, el biologico, el
psicologico y el sociocultural. Estos se dividen a su vez en varios subniveles que pasan a
ser objeto de estudio de las diferentes disciplinas cientificas especializadas. Asi, por
ejemplo, podemos considerar el nivel fisico como constituido del subnivel microscopico de
los atomos y del subnivel macroscopico de los objetos masivos. El nivel microscopico de
los 4tomos es investigado por la mecanica cudntica, por la quimica y por otras disciplinas
relacionadas mientras que el nivel macroscépico es considerado por la mecanica clasica y
sus especializaciones. También, el nivel sociocultural puede dividirse en el subnivel
historico y el subnivel sociologico, los principales componentes de este nivel. Cabe advertir
que la division de un nivel podria ser mas o menos detallada dependiendo de si existen
otros subniveles dentro de ese nivel y de si dentro de cada subnivel existen otros subniveles
mas especializados.

Cabe senalar que esta consideracion en el nivel ontologico tiene su correspondiente
en el nivel epistemoldgico en el sentido de que cada una de las disciplinas establecidas se
encarga de estudiar algun nivel o subnivel reconocido. Sin embargo, antes de pasar a
discutir este aspecto epistemoldgico, es necesario dejar claro el sentido en que se

considerara en este trabajo el concepto de nivel de la realidad en términos ontolégicos. En



primera instancia, pareciera sencillo establecer una linea divisoria clara entre los diferentes
niveles, por ejemplo, si decimos que primero se formaron los adtomos, luego de estos se
formaron los cuerpos masivos, luego los seres vivos y finalmente las inteligencias y las
sociedades. Con esta consideracion tan sencilla podriamos decir que asi fueron surgiendo
los diferentes niveles y que cada nivel esta caracterizado sélo por el tipo de entidad fisica
asociada a €él. Sin embargo, a la hora de considerar el hecho de que en la definicion se
toman también a las leyes naturales como elementos caracteristicos de los diferentes
niveles, la linea divisoria entre estos no resulta tan facil de reconocer. Por ejemplo, a pesar
del hecho de que Bunge diria que el subnivel bioquimico en el nivel bioldgico es diferente
al subnivel quimico en el nivel fisico, en términos ontoldgicos los hechos pertenecientes a
estos dos niveles podrian estar determinados por las mismas leyes fundamentales. En este
sentido no comparto con Bunge la idea de que los pricipales niveles son el fisico, el
biologico, el psicologico y el sociocultural, ya que, por ejemplo, el nivel bioldgico no
arraiga en la totalidad del nivel fisico sino so6lo en parte de €l, lo que concierne a las
particulas microscopicas (dtomos y moléculas). Prefiero, por lo tanto, darle la misma
importancia a las leyes naturales que a las entidades fisicas asociadas a cada nivel a la hora
de definir algiin nivel en particular. Por otro lado, el hecho de que en la ciencia el
conocimiento se organice en redes teoricas (grupos de teorias cada una de las cuales esta
relacionada directa o indirectamente con las otras) en continua modificacion tiende a
sugerir que las lineas divisorias entre niveles no son tan faciles de reconocer. De hecho, la
asercion empirica de las teorias'” es el inico acceso que tenemos hacia el reconocimiento
de los niveles de la realidad. Mediante ésta es que podemos identificar y definir un nivel de
la realidad en el nivel ontoldgico, teniendo presente que este reconocimiento es so6lo
tentativo y provisional.

El planteamiento de Bunge no reconoce los dos sentidos, ontolégico y
epistemoldgico, del concepto ‘nivel de la realidad’, algo que se debe considerar si se esta
consciente de la diferencia entre el modelo y lo representado. Por ejemplo, el surgimiento
de las leyes; en el nivel ontologico es diferente al surgimiento de las leyes, en el nivel
epistemoldgico. A pesar de que en esto la ontologia es previa a la epistemologia, o sea, para

haber ciencia antes tiene que existir objeto de estudio, para reconocer los niveles es

121 a asercion empirica de una teoria establece que el modelo estipulado en ella corresponde a un aspecto de



necesario haber desarrollado antes el conocimiento en alguna medida. El hecho de que la
norma es que las disciplinas surgen en el transcurso del tiempo mucho después de haber
surgido el nivel correspondiente implica que dicha distincion es importante ya que
dependiendo del contexto en que se considere (ontoldgico o epistemologico) las leyes
asociadas al nivel adquieren un caracter diferente (leyes; o leyes;). También implica que,
en el nivel epistemoldgico, la determinacion de cudl es la jerarquia entre niveles o
subniveles es una cuestion que depende del estatus del conocimiento cientifico en un cierto
momento, cosa que no sucede en el nivel ontoldgico. Por ultimo, si queremos dar cuenta de
la actividad cientifica, considerar los aspectos epistemologicos asociados a la misma es
fundamental.

De acuerdo con Bunge, los niveles de la realidad poseen una autonomia
relativamente alta. Por ejemplo, aunque las propiedades de la materia en términos
macroscopicos dependen de la existencia de los atomos en el nivel microscéopico, se
entiende que éstas no se afectan considerablemente por un cambio en la configuracion
microscopica. De la misma manera, las configuraciones microscopicas son basicamente
independientes de las condiciones macroscopicas. Por ejemplo, en el caso de un sistema de
moléculas que se encuentra a una temperatura dada puede haber un niimero infinito de
configuraciones microscopicas diferentes. Por esto se dice que ambos niveles poseen una
independencia relativamente alta'’. La independencia de los niveles ocasionaria el hecho de
que la determinacion no requeriria de la totalidad de las leyes sino s6lo de las que rigen en
ese nivel particular.

Por otro lado, la relativa independencia entre los niveles no debe cegarnos en el
sentido de no admitir las conexiones entre ellos. En un sentido, los niveles estan abiertos y,
de acuerdo con Bunge, ésto es lo que permite la novedad. La falta de autosuficiencia
permite que los disturbios que se originan en un cierto nivel puedan reflejarse en otros
niveles'*.

La hipotesis que de acuerdo con Bunge resulta mas apropiada para la determinacion

de los eventos que involucran varios niveles distintos es la que ¢l llama la hipdtesis de la

la realidad.

1 «“gach level enjoys a certain amount of autonomy, self determination, or freedom” (On the Connection
Among Levels, 1960, 64).

'* “the set of laws characterizing a given level does not “govern” it completely, because contiguous levels have
bearing on it” (On the Connection Among Levels, 1960, 65).
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universalidad restringida. “Even though everything may be related to an infinity of other
events in a variety of ways, it is not related to all existents in all possible lawful ways” (On
the Connection Among Levels, 1960, 66). Las leyes que se deben considerar para la
determinacion son las leyes que corresponden al nivel particular y las leyes que
corresponden a los dos niveles contiguos'”. Esta hipotesis da lugar para la irrelevancia de
gran parte de las leyes que no entran en la determinacion y reduce en gran medida la
cantidad de leyes pertinentes. El éxito que ha tenido la ciencia considerando solo unas
pocas leyes para lograr la determinacion de manera aproximada abona en favor de esta
hipétesis. A pesar de que los niveles superiores arraigan en los niveles inferiores la

. ., . . 1
determinacion de los eventos es tal que se puede dar en ambas direcciones'®.

Los niveles de la realidad desde la perspectiva de la filosofia de la ciencia
contemporanea

Como el proposito de este trabajo es hacer un analisis filoséfico de la actividad
cientifica durante un periodo historico en el que se estuvo considerando un problema
atendiendo a diferentes niveles de la realidad, resulta esencial examinar la contraparte
epistemoldgica del concepto de ‘nivel de la realidad’ que me propongo utilizar. Para
construir el conocimiento acerca de un aspecto de la realidad localizado en un nivel de la
realidad particular, los cientificos utilizan los recursos que ofrece su disciplina. En esta
seccion me propongo discutir y dar una definicion del concepto de ‘nivel de la realidad en
el nivel epistemoldgico’ que pueda utilizar para propositos de analisis y que sea adecuada
para aplicar los métodos y herramientas asociados con la filosofia de la ciencia
contemporanea.

Habiendo mencionado lo importante que es establecer la diferencia entre el nivel
ontologico y el nivel epistemologico de lo que Bunge llama 'nivel de la realidad’, resulta
crucial dejar claro que en esta investigacion se utilizara el término en su contexto

epistemoldgico fundamentalmente por dos razones. Primero, adoptar el enfoque ontologico

'3 “Every event is primarly determined in accordance with the laws belonging to its own level or sublevel, and
codetermined by some of the laws peculiar to the contiguous levels” (On the Connection Among Levels, 1960,
66).

16« although the higher natural levels are dependent on the lower ones for their emergence and subsistence,
they may control some of the events at lower levels; thus, e.g., the brain cortex controls bodily functions, and
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es problematico porque al hacerlo estamos involucrando el problema del realismo. Por
ejemplo, el hecho de que la ciencia haya identificado los niveles conocidos hasta ahora no
implica que no existan otros que se puedan descubrir en el futuro. Segundo, esta
investigacion solo intenta hacer un analisis epistemologico del desarrollo de ciertas teorias
genéticas de la biologia que involucran diferentes niveles de la realidad en términos de las
relaciones que existen entre ellas y en ninglin momento se compromete con el reclamo de
que el conocimiento que la ciencia ha construido es en alguna medida reflejo de la realidad.

Para nosotros el término 'nivel de la realidad en términos epistemologicos” se
referirda a un modelo que se supone constituye una representacion de un sector de la
realidad, es la contraparte de nivel de la realidad en términos ontolégicos’. La asercion
empirica es la que asocia el modelo con la realidad.

Los historiadores, fildsofos y socidlogos de la ciencia han introducido una variedad
de términos para caracterizar las unidades de la actividad cientifica que se encargan de
estudiar los diferentes niveles de la realidad de manera separada. Asi, por ejemplo, se han
propuesto algunos: teoria, disciplina, campo, dominio, paradigma, programa de
investigacion, especialidad cientifica, grupo de investigacion, red de investigacion, etcétera.
En la medida en que segiin Bunge, los niveles fundamentales de la realidad se dividen en
subniveles, podemos decir que una disciplina particular asociada a un nivel de la realidad se
puede subdividir en otras subdisciplinas donde cada una de ellas puede atender o puede dar
cuenta de algun subnivel particular dado. Por ejemplo, dentro del nivel fisico podemos
encontrar el subnivel de los objetos masivos y el subnivel atdmico, entre otros varios,
donde el primero es considerado por la mecanica cldsica y el segundo por la mecanica
cuantica. Dentro de las disciplinas también se pueden dar diferentes niveles de
especificidad. Por ejemplo, considerando a la biologia, podemos encontrar dentro de ella
incluida a la fisiologia, pero a su vez dentro de la fisiologia podemos encontrar a la
fisiologia vascular. En el transcurso del tiempo podrian aparecer otras disciplinas nuevas.
Seguiremos utilizando el término ‘disciplina” en este sentido para referirnos a lo que los
cientificos consideran como una unidad en la cual se desarrolla el conocimiento cientifico
perteneciente a un nivel de la realidad, ya sea general o particular. Es importante establecer

que el proposito es lo que determina el alcance de una disciplina. Por ejemplo, podemos

social institutions control many economic and even brain processes” (On the Connection Among levels, 1960,
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hablar de la biologia como la disciplina que se encarga de estudiar los fenomenos de la
vida, pero también podemos hablar de la genética como la disciplina que se encarga de
estudiar un aspecto mas especifico de la vida: la transmision de caracteristicas de una
generacion a la siguiente y la manera en que dichas caracteristicas se generan' .

De acuerdo con Bechtel los criterios que utilizan los cientificos para definir la
unidad de analisis, en este caso correspondiente al término “disciplina’, se pueden clasificar
en tres categorias: de acuerdo con el objeto estudiado, de acuerdo con las actividades
cognitivas involucradas y de acuerdo con la organizacion social e institucional. El primero
tiene profundas raices en la ontologia pero involucra también aspectos epistemologicos, el
segundo estd fundamentado casi en su totalidad en aspectos epistemoldgicos y el tercero
estd fundamentado principalmente en aspectos sociales. Esta division se hace para
propositos de analisis pero se debe advertir que a la hora de darse la actividad cientifica los

tres estan intimamente relacionados.

Los objetos de estudio de las disciplinas

Este es uno de los criterios que segun Bechtel se utiliza para definir una disciplina.
Asi, por ejemplo, las particulas microscopicas (atomos y moléculas) son el objeto de
estudio de la fisica cuantica, los cuerpos celestes lo son de la astronomia, los seres vivos lo
son de la biologia, y asi sucesivamente. A pesar de que lo que determina en gran medida el
dominio de una disciplina tiene una raiz ontoldgica, son los cientificos los que deciden
cuales son los objetos que se incluyen en dicho dominio. De hecho no existen criterios
especificos con los cuales se pueda resolver este asunto, menos atn que trasciendan en el
tiempo. De acuerdo con Shapere las razones que dan los cientificos para clasificar los
objetos dentro de algiin dominio en especifico de una disciplina cambian a medida que la
ciencia avanza. Bechtel también advierte sobre la dificultad de definir una disciplina a base
de la ontologia. Utilizar como criterio la manera en que los objetos interactiian para definir
un nivel resulta problematico. Bechtel advierte que surgen dificultades al utilizar esta
nocion de interaccion como criterio para separar los dominios mencionando tres razones.

Primero, existen redes locales de interaccion en cualquier nivel de la realidad dado que

67).
'7 Resulta importante aclarar que lo que debe estar incluido como problema de una cierta disciplina es algo
que en muchas ocasiones es cuestion de opinion.
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generan a su vez otros dominios. Por ejemplo, en el nivel de los 6rganos del cuerpo, el
corazdn y los procesos en que participa caen dentro del dominio de la fisiologia vascular,
mientras que otros Organos, que se encuentran al mismo nivel, caen bajo otros dominios,
como por ejemplo el cerebro que es objeto de estudio de la neurofisiologia. Segundo, atn
un mismo objeto puede participar en diferentes fendmenos provocando que se considere
objeto de estudio de otras disciplinas. Aqui podemos dar como ejemplo otra vez al corazéon
que puede ser objeto de estudio de la fisiologia cardiovascular o de la medicina deportiva.
En cuanto a este punto, se puede decir que en gran medida lo que determina el dominio al
cual pertenece un objeto es el tipo de pregunta que se hace respecto a éste. Tercero, atin
considerando los mismo objetos y los mismos fendémenos, diferentes disciplinas pueden
abordar el dominio comin de manera diferente. Podemos mencionar como ejemplo que
apoya esta afirmacion la manera en que la sociologia y la historia pueden abordar un cierto
fenémeno social de manera distinta. A pesar de que el objeto de estudio es un criterio
importante para decidir lo que caracteriza a una disciplina, la historia de la ciencia
mostraria que hay que considerar otros factores cognitivos y sociales que se dan dentro de

la actividad cientifica.

Aspectos epistemologicos de las disciplinas

Los aspectos epistemologicos se refieren fundamentalmente a las herramientas,
tanto empiricas como conceptuales, que una cierta disciplina utiliza para estudiar los
objetos que caen bajo su dominio. Entre los aspectos epistemoldgicos de una disciplina se
pueden mencionar las leyes y teorias de la disciplina, los problemas principales abordados
por la disciplina y los métodos y técnicas experimentales que utilizan los cientificos dentro
de la disciplina para atacar los problemas.

En términos epistemologicos, las disciplinas estan definidas en parte por las leyes y
teorias que se plantean dentro de ella. Asi la mecanica esta definida en parte por las leyes
de Newton, la biologia evolutiva por seleccion natural esta definida en parte por las leyes
que postulé Darwin y asi sucesivamente. Surgen varios problemas al tomar este enfoque de
las disciplinas poniendo mucho énfasis sobre las leyes y las teorias. En primer lugar, el
enfoque hubiera funcionado bien si la ciencia hubiera tenido un caracter acumulativo sin

pérdida. En la practica las teorias y las leyes de las disciplinas no son permanentes. Por esta
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razon esta postura hace ver el proceso de la ciencia como algo estatico y no da cuenta del
proceso de cambio que se da en ella en la realidad. En segundo lugar, no todas las
disciplinas cientificas estan caracterizadas por leyes. En general, en las primeras etapas de
una disciplina la norma es que no existan leyes que la definan, si bien es cierto que ningin
cuerpo de conocimientos en la ciencia se da en el vacio sin algunos supuestos
fundamentales. Sin embargo, a veces estos supuestos fundamentales que se aceptan en la
etapa protocientifica pertenecen a otro cuerpo de conocimiento y aunque estan relacionados
con la disciplina, la cual se encuentra en etapa de gestacion, no son considerados como
parte de las leyes fundamentales que desarrollara la disciplina con el paso del tiempo. Por
ejemplo, se puede pensar en la actividad astrondmica que se llevaba a cabo desde la antigua
Mesopotamia hasta las primeras etapas de la astronomia griega. En estos casos se
necesitaba de la geometria para describir los movimientos observados, pero ninguno de los
supuestos de la geometria fue considerado en algun momento como una de las leyes
fundamentales de dicha actividad cientifica.

En cuanto a la caracterizacion de una disciplina de acuerdo con los problemas que
intenta resolver, podemos decir que también surgen dificultades. Darden y Maull usan el
concepto de ‘campo’ para incluir estos aspectos en el estudio. Para ellos un ‘campo’ es

A central problem, a domain consisting of items taken to be facts related to that

problem, general explanatory factors and goals providing expectations as to how the

problem is to be solved, techniques and methods, and, sometimes, but not always,
concepts, laws and theories which are related to the problem and which attempt to

realize the explanatory goals (Darden & Maull, 1977, 44).

Sin embargo, puede decirse que no necesariamente siempre queda claro cual es el problema
central que sirve de eje a una disciplina. En las disciplinas en las que el alcance es corto es
posible que se pueda definir un problema central, pero resulta mas dificil en el caso de
disciplinas en las cuales el dominio es extenso, como por ejemplo en la fisica. Se puede
afadir también que en la ciencia se da que dentro de un mismo campo los cientificos a
veces sustituyen unos problemas por otros.

Considerando finalmente los métodos empiricos y tedricos asociados a una
disciplina, se puede decir, de acuerdo con Kuhn, que los cientificos no aprenden cuéles son

las leyes y teorias de su disciplina en términos abstractos, sino que también como aplicarlas
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a casos particulares. De acuerdo con Bechtel, “One becomes "disciplined” so as to perform
experiments with a particular design, to use particular kinds of instruments, and to interpret
results in a standarized way” (Bechtel, 1986, 12). Esto es algo caracteristico de las
disciplinas que es importante de considerar.

En resumen, al identificar una disciplina se deben considerar no soélo las leyes y
teorias pertenecientes a ella, sino también los problemas que ella aborda y los métodos que
utiliza para resolverlos. Todos estos planteamientos dejan ver que no es facil establecer
criterios con los que se pueda decidir cuales son los conceptos, las descripciones o los
métodos adecuados para dar cuenta de la actividad cientifica. Sin embargo, para propositos
de este trabajo, se considerard una disciplina como constituida de los siguientes elementos:
un objeto de estudio (base ontoldgica), un problema central relacionado con un aspecto de
la realidad que se considera soluble por una comunidad de expertos, un modelo teérico que
intenta dar cuenta del aspecto de la realidad considerado y que incluye algunas leyes
cientificas, y un conjunto de técnicas y procedimientos metodoldgicos que se aplican para
resolver los problemas que se intentan resolver. Tomando estas herramientas de analisis
junto con otras que se discuten en el trabajo, mas adelante llevaré a cabo un analisis de la

actividad de la genética.

Aspectos sociales de una disciplina

Otro de los aspectos importantes a considerar a la hora de dar cuenta de la actividad
cientifica es el aspecto social. Aunque se puede decir mucho acerca de una disciplina
considerando so6lo los dos aspectos ya mencionados, es de conocimiento ampliamente
aceptado que los cientificos identifican los problemas, aplican sus métodos de investigacion
y presentan sus resultados en un contexto social. Sin embargo, la consideracion directa de
este aspecto social estd mas alld de los propositos de este trabajo, aunque se debe aclarar
que por estar relacionado con los otros dos aspectos mencionados puede aparecer discutido

en alguna medida en este trabajo.

Objetivos de la investigacion
Este proyecto de investigacion consiste en el examen de algunas teorias genéticas

principales que surgieron en la biologia en los siglos XIX y XX, las cuales ayudaron a
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resolver el problema de la transmisioén y de la accion de los genes abordando diferentes

niveles de la realidad. El periodo de estudio comprende aproximadamente desde 1865 hasta

1965. El analisis obedece la secuencia propuesta en el modelo de andlisis diacrénico e

incluye los siguientes elementos:

1)

2)

3)

4)
5)

Una presentacion de los hechos principales que se dieron y que representaron
episodios de progreso durante el desarrollo de las teorias de la genética
consideradas (capitulos II y III).

Las reconstrucciones en términos conjuntistas de la teoria de la hibridacion de
Mendel, de la teoria mendeliana de la herencia, de la teoria cromosdémica de la
herencia y de la teoria de la bioquimica de la herencia (Capitulo IV). Dichas
reconstrucciones se presentan en términos de diagramas en el capitulo IV y en
términos semiformales en el Apéndice 1.

Analisis del desarrollo del conocimiento acerca de la genética considerando
dicho proceso como solucion de un rompecabezas (capitulo V).

Analisis de los tipos de determinacion que plantean las teorias (capitulo VI).
Analisis de la trayectoria de progreso del conocimiento acerca de la genética.
Aquel analisis se hace tomando los modelos de progreso cientifico de Kitcher y

Laudan (capitulo VII).
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Capitulo II: Aspectos historicos de la genética clasica

Propésito

En los siguientes dos capitulos comentaré algunos aspectos historicos que
representaron episodios de progreso'® que se dieron en el desarrollo de las siguientes
teorias: teoria de la hibridacion de Mendel (THM), teoria mendeliana de la herencia
(TMH), teoria cromosdémica de la herencia (TCH) y teoria bioquimica de la herencia
(TBH), las cuales considero fundamentales en el analisis del desarrollo del conocimiento
cientifico adquirido al incorporar diferentes niveles de la realidad. En el capitulo II incluyo
solamente las primeras tres teorias. Las considero separadas de la ultima, la cual comento
en el capitulo III, por varias razones. Primero, el texto es largo y puede cansar al lector.
Segundo, el desarrollo de THM, TMH y TCH se dio de manera secuencial, y en gran
medida el progreso fue acumulativo. Tercero, el desarrollo de TBH se dio de manera
paralela al de las primeras tres, tanto en términos cronologicos como en términos del
acercamiento al problema. En las primeras tres el enfoque estuvo mas bien asociado a la
citologia mientras que en la ultima el enfoque estuvo mas bien asociado a la quimica y la
fisica atomica. En la genética de Mendel y en el mendelismo el enfoque se dio a través de
las células que portan las entidades responsables de las caracteristicas y en la genética
cromosomica el enfoque se dio a través de los cromosomas, entidades que se encuentran en

el nivel subcelular.

El caso de la genética de Mendel

En su etapa mas primitiva la naturaleza del vinculo entre padres e hijos representaba
un hueco en el conocimiento que habia que llenar. Por otro lado, el descubrimiento de la
célula permitid que el problema fuera llevado al nivel citolégico cuando Mendel, al

. ’ r . ~19 o
incorporar en su teoria a las células germinales, postuld~ en su Versuche iiber Pflanzen-

'8 Los criterios de progreso se incluyen en el capitulo VII de este trabajo.

' “Bei Pisum wurde es durch Versuche erwiesen, dass die Hybriden verschiedenartige Keim- und Pollen-
Zellen bilden, und dass hirein der Grund fiir die Verdnderlichkeit ihrer Nachkommen liegt. Auch bei anderen
Hybriden, deren Nachkommen sich dhnlich verhalten, diirfen wir eine gleiche Ursache voraussetzen, fiir jene
hingegen, welche constant bleiben, scheint die Annahme zulissig, dass ihre Befruchtungszellen gleichartig
sind und mit der Hybriden-Grundzelle iihereinstimmen. Nach der Ansicht beriihmter Physiologen vereinigen
sich bei den Phanerogamen zu dem Zwecke der Fortpflanzung je eine Keim- und Pollenzelle zu einer Zelle,
welche sich durch Stoffaufnahme und Bildung neuer Zellen zu einem selbstindingen Organismus weiter zu
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Hybriden (1865) que existen unos ciertos elementos responsables de las caracteristicas
observables del organismo que se distribuyen y van a parar a diferentes tipos de células
germinales. Durante la fecundacion las células polen y huevo se unen para dar lugar a un
organismo con algunas de las caracteristicas que presentan los padres. Al hacer el cruce
inicial entre organismos que difieren en una caracteristica, la primera generacion de
hibridos presenta dicha caracteristica de s6lo uno de los padres, pero en la siguiente
generacion los organismos presentan caracteristicas de ambos padres.

De esta manera, en la ciencia de la herencia, se dio un importante salto de nivel para
lograr una explicacion de lo observable reconociendo que la herencia de las caracteristicas
observables en el nivel del organismo puede ser explicadas, aunque de una manera muy
superficial y vaga, mediante un mecanismo que ocurre en el nivel celular, un nivel diferente

y subyacente al del organismo.

El caso de la genética mendeliana

A pesar de que Mendel en su trabajo postuld la existencia de ciertos elementos
contenidos en las células polen o células huevo que son las responsables de la transmision
de las caracteristicas de padres a hijos, en sus comienzos, a principios de siglo XX, la
genética mendeliana no tenia establecida clara la diferencia entre las caracteristicas
observables y las entidades que causan dichos rasgos. Este hecho se reflejaba en la manera

en que muchas veces en los textos no se establecia la distincion entre la caracteristica que

entwickeln vermag. Diese Entwicklung erfolgt nach einem constanten Gesetze, welches in der materiellen
Beschaffenheit und Anordung der Elemente begriindet ist, die in der Zelle zur lebensfahigen Vereinigung
gelangten.” (Mendel, 1865, 40). En el caso de Pisum se demostré experimentalmente que los individuos
hibridos forman células de polen y de huevo de diferente tipo, y esta es la razén de la variabilidad en la
descendencia. Para otros hibridos cuya descendencia se comporta de manera similar podemos asumir una
causa similar. En el caso de los hibridos cuya descendencia permanece constante parece justificable suponer
que sus células reproductoras son todas iguales y concuerdan con la célula fundamental del hibrido. Es la
opinidn de los fisidlogos reconocidos que, con fines de reproduccion, una célula polen y una célula huevo se
unen en fanerégamos dentro de una célula que es capaz de convertirse en un nuevo individuo por asimilacion
y formacion de nuevas células. Este desarrollo obedece una ley constante, que estd fundamentada en la
composicion material y el arreglo de los elementos que forman en la célula una unién vivificante.

“Bei Pisum ist es wohl ausser Zweifel gestellt, dass zur Bildung des neuen Embryo eine vollstindige
Vereingung der Elemente beider Befruchtungzellen stattfinden miisse” (Mendel, 1865, 41). En Pisum no hay
lugar a dudas que para la formacion del embriéon nuevo se debe dar una unién perfecta de los elementos de
ambas células reproductoras.

“Bei der Bildung dieser Zellen betheiligen sich alle vorhandenen Elemente in vollig freier und
glieichmdssiger Anordnung, wobei nur die differirenden sich gegenseitig auschliessen” (Mendel, 1865, 42).
En la formacion de estas células todos los elementos existentes participan de una manera libre y equitativa en
el arreglo, de tal manera que son sélo los diferenciados los que se separan entre si.
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se manifiestan en el individuo y lo que se transmite a través de las células gaméticas. En
algunos casos, como el de Correns, quien utilizd el término ‘Anlage’ para referirse a las
entidades que causan las caracterticas, y el de De Vries, que asoci6 a cada caracteristica un
elemento portador de materia responsable de la caracteristica al que llamé ‘pangen’®, si se
establecia la diferencia. Sin embargo, en ninguno de estos casos se fue mas alla de
mencionar la distinciéon, menos aun especificar la naturaleza del concepto. Para que se
pudiera desarrollar el concepto de ‘gen’ se necesitd primero que se reconociera dicha
diferencia. El primer paso que se dio en esa direccion fue el desarrollo del concepto de
caracter unitario en el cual esta implicita la caracterizacion de los organismos como un
mosaico de caracteristicas que se transmiten independientemente de las demas en lugar de
la concepcion holistica de los organismos. En 1900 Hugo de Vries escribio

According to pangenesis the total character of a plant is built up of distinct units.

These so-called elements of the species, or its elementary characters, are conceived

of as tied to bearers of matter, a special form of material bearer corresponding

to each individual character (de Vries, 1900, 107).
Sin embargo, a pesar de que reconoce la diferencia entre la caracteristica y la causa de ella,
la ley de segregacion, asi como otras hipdtesis, las formula en términos de caracteristicas y
células germinales®'. Durante este periodo de los primeros tres afios del siglo XX los
cientificos seguian hablando en términos de células germinales y de caracteristicas en lugar
de caracteres unitarios. Correns postulé de manera explicita una base subyacente a cada
caracteristica pero no se expresd acerca de la posible naturaleza de eso que llamo

‘Anlage’®. Correns estaba més consciente de la importancia de discutir las causas de las

20 “The visible phenomena of heredity are hence the expressions of the characters of minuest invisible
particles, concealed in that living matter. And we must, indeed, in order to be able to account for all the
phenomena, assume special particles for every hereditary character. I designate these units, pagenes” (De
Vries, 1900, 194).

! “The pollen and ovules of monohybrids are not hybrids but belong exclusively to one or the other of the
two parental types” (de Vries, 1900, 112), “In the formation of pollen and ovules the two antagonistic
characteristics separate, following for the most part simple laws of probability” (de Vries, 1900, 110). Bateson
en 1902 escribid. “It is this consideration which leads both Mendel and those who have followed him to assert
that these facts of crossing prove that each egg-cell and each pollen grain is pure in respect of each character
to which the law applies” (Bateson, 1928, 15).

2 “In order to explain these facts, one must assume (as did Mendel) that following fusion of the reproductive
nuclei, the anlage for one character, the recesive one, (green in our case) is suppressed by the other character,
the dominant one, therefore all embryos are yellow. The anlage, however, although “latent” is preserved, and
prior to the definite formation of the reproductive nuclei a complete separation of the two anlagen occurs, so
that one half of the reproductive nuclei receive the anlage for the recessive character, i.e. green, the other
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caracteristicas contenidas en las células germinales que las mismas caracteristicas. Asi, el
campo comenzod con una idea vaga que pudiera identificarse como caja negra que requeria
ser investigada. En palabras de Bateson:

We can study the process of fertilisation and development in the finest detail which

the microscope manifests to us, and we may fairly say that we have now a

considerable grasp of the visible phenomena; but of the nature of the physical basis

of heredity we have no conception at all. No one has yet any suggestion, working
hypothesis, or mental picture that has thus far helped in the slightest degree to
penetrate beyond what we see. The process is as utterly mysterious to us as a flash
of lightning is to a savage. We do not know what is the essential agent in the
transmission of parental characters, not even whether it is a material agent or not.

Not only our ignorance is complete, but no one has the remotest idea how to set to

work on that part of the problem. We are in a state in which the students of science

were, in the period when it was open to anyone to believe that heat was a material

substance or not, as he choses (Bateson, 1902, 3).

Avances importantes en la direcciéon de progreso™ se dieron a medida que se iban
modificando conceptos e introduciendo términos en el mendelismo. Los términos
‘alelomorfo’, ‘heterocigoto’ y ‘homocigoto’ fueron introducidos por Bateson en 1902 al
exponer en el primero de los cinco “Reports to the Evolution Comittee” en donde defendia
la contribucion de Mendel al campo y exponia los principios basicos que adoptaria el
mendelismo. La introduccion del término ‘genética’ aparece por primera vez publicado por
Bateson en 1906>*. En 1909 Johannsen acufi6 los términos ‘gen’, ‘genotipo’ y ‘fenotipo’.

La distincidn entre la caracteristica y el factor que la causa que es transportado por
la célula germinal comenz6 a establecerse de manera mas clara alrededor de 1906. La
aceptacion de la hipotesis simplificadora de un factor responsable de cada caracteristica
jugo un papel importante en el desarrollo conceptual del gen. Dicha hipdtesis permitié que

se pudieran explicar las proporciones 3:1 y 9:3:3:1 pero al descubrirse casos en los que en

half the anlage for the dominant character, i.e. yellow” (Correns, 1966, 45).

* El tipo de progreso que aplica principalmente en este caso es el de progreso conceptual en torno a los
conceptos asociados al gen.

* «As the moment is favourable, may it be suggested that the branch of science the rapid growth of which
forms the ocassion of Professor Lotsy’s book should now receive a distinctive name... To avoid further
periphrasis, then, let us say genetics” (Bateson, 1928, 442).
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los cruces las proporciones no resultaban tales se modifico la hipotesis para abrigar la
posibilidad de que varios factores se combinaran para producir una variacion en una
caracteristica. Asi, se extendidé el dominio del mendelismo para incluir casos de
proporciones diferentes a las mencionadas y para 1910 la hipotesis que postulaba multiples
factores produciendo una caracteristica era considerada un componente esencial del
mendelismo.

El hecho de que aparecieron proporciones distintas a las que Mendel habia
reportado y la manera en que aparecian los genes recombinados también sugirieron la idea
de ‘genes ligados’. William Bateson y R. C. Punnett descubrieron este fenomeno al que
llamaron ‘ligadura gamética’. Algunos resultados llevaron a sugerir la idea extrafia de
‘ligadura parcial’, fendémeno en el cual una pareja de genes es heredada de manera ligada
s6lo en un determinado ntimero de casos. En 1905 Bateson, Saunders y Punnett reportaron
resultados de ligadura parcial en Lathyrus odoratus (Bateson, Saunders, Punnett, 1905).

Un evento que resulto crucial para el desarrollo de la genética fue el salto del nivel
citologico de la célula gamética al subnivel citologico de los cromosomas cuando en 1903
Sutton planted la hipotesis que localiza el factor responsable de las caracteristicas en los
cromosomas (Sutton, 1903). Sin embargo, antes de que pudiera ser desarrollada la teoria
fue necesario aceptar que la herencia se explica mediante un mecanismo de transmision de
un cierto material de una generacion a la que le sigue y que el nucleo de la célula contiene
la base fisica de la herencia siendo la cromatina su constituyente principal. Para 1903 los
trabajos de Boveri (Boveri, 1903, 1904) y de Sutton (Sutton, 1903) habian demostrado que
los cromosomas eran independientes en forma y funcién, esto es, se mantienen
independientes unos de otros entre una division y la siguiente. Para 1903 los citélogos,
utilizando técnicas de observacion por microscopio y realizando experimentos de
fertilizacion, ya tenian una serie de evidencias que sugerian un paralelismo entre los
conceptos del mendelismo y los de la citologia. “In comparison, by 1903, Mendelism,
which used to be a technique of artificial breeding and the counting of characters, had
reached a number of conclusions about hereditary characters that were similar to results
about chromosomes” (Darden, 1991, 85). También confirmaron que los cromosomas son
independientes entre si, que ocurren en parejas (uno proveniente del padre y otro de la

madre) y que la division meiotica da lugar a células germinales con un contenido
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cromosomico de la mitad de las células somadticas. De forma paralela, para 1903, el
mendelismo, utilizando técnicas de cruzamiento artificiales, habia llegado a ciertas
conclusiones acerca de la herencia que eran similares a las que habia descubierto la
citologia, especificamente que los factores responsables de las caracteristicas ocurren como
parejas alelomorficas alternativas, que dichos factores son independientes entre si y que no
se alteran por estar juntos en un organismo hibrido, que la segregacion resulta en la
separacion de los factores y que estos se recombinan también de manera independiente de
manera que los factores contenidos en las células germinales de los padres se mezclan en el
nuevo organismo.

Una prediccion importante de la hipdtesis de Sutton era el hecho de que si el agente
causal de las caracteristicas se encuentra localizado en los cromosomas y si existen menos
cromosomas que caracteristicas, entonces algunos factores deben heredarse de manera
ligada. El hecho de que para 1903 no existia evidencia definitiva acerca de factores ligados
se tomO como evidencia en contra de la hipotesis. La hipdtesis no gand aceptacion
universal de manera inmediata. Durante gran parte de la primera década del siglo XX la
hipotesis de Sutton no poseia mas apoyo que una mera analogia entre el comportamiento de
los cromosomas y los factores genéticos. Sin embargo, esto fue mas que suficiente para que
algunos bidlogos lo consideraran como evidencia en favor de la hipdtesis que plantea que
los cromosomas estan constituidos por los factores mendelianos y que se dedicaran a
explorar conexiones entre la citologia y la genética mendeliana.

Aproximadamente entre los afos 1900 a 1910 Morgan fue un critico del
mendelismo y de la teoria cromosdmica. Estando interesado en el estudio de mutaciones en
insectos, Morgan llevo a cabo experimentos con la mosca Drosophila melanogaster. En sus
experimentos Morgan encontrd un tipo de mutacion de mosca de ojos blancos y fue su
trabajo con este tipo de variante el que propicié que cambiara su punto de vista con relacion
a la naturaleza de los factores mendelianos y su relacion con los cromosomas. En sus
experimentos se encontré con un tipo de mosca de ojos blancos mutante la cual cruzéd con
el tipo de mosca de ojos rojos. Al ver los resultados se dio cuenta de que en la generacion
F, todas las moscas con ojos blancos, o sea las mutantes, eran machos. Como conclusion
plante6 que el factor determinante del sexo esta ligado al factor que produce el color de

ojos. En 1911 encontrd otro numero de caracteristicas que se manifestaban de manera



23

similar a la de los ojos blancos. Aun mas, dichas caracteristicas mostraban acoplamiento
parcial. Todo esto llevo a Morgan a relacionar su trabajo con los hallazgos que la citologia
habia desarrollado acerca de los cromosomas. Esto lo condujo a proponer que los factores
mendelianos se encuentran localizados linealmente a lo largo de los cromosomas. Para esta
época el mendelismo todavia no conocia el mecanismo mediante el cual los genes se
segregan y luego se recombinan y no tenia clara la importancia de reconocer la diferencia
entre los procesos de segregacion y de recombinacion de factores™ como dos mecanismos
independientes en el nivel tedrico. No fue sino hasta 1919 que Morgan establece
explicitamente la importancia de reconocer la diferencia entre estos procesos al proponer lo
que llam¢é la segunda ley de Mendel sobre recombinacion independiente. “If then the
chromosomes carry the genes for the hereditary characters, we should expect that the genes
in different chromosomes pairs will “assort” independently, and this, is what Mendel's
second law postulates” (Morgan, 1928, 79). De esta manera el mendelismo se va
relacionando con el conocimiento acerca de la citologia, en especial de los cromosomas.

Para poder explicar la gran variedad observada en las proporciones de las
caracteristicas en la progenie, y tomando la idea de chiasmata de Janssens, Morgan
propone el mecanismo de sobrecruzamiento entre cromosomas. En el proceso de
sobrecruzamiento los cromosomas homologos intercambian secciones de manera tal que los
factores que se encuentran mas alla del punto de ruptura van a parar al otro cromosoma y
los que se encuentran antes del punto de ruptura se mantienen en el mismo cromosoma.
Morgan incluy6 ambas hipotesis, la de caracteres ligados y la de sobrecruzamiento, en lo
que llam¢ la ‘teoria de la asociacion’. Refiriéndose al fendmeno de ligadura de genes dice
“the associations are not absolute for ocassionally the twisting of the chromosomes will be
such that even regions lying lineally near together will come to lie on opposite sides of the
united chromosomes (Morgan, 1911).

Las modificaciones propuestas a la teoria cromosomica por parte de Morgan y su
grupo de trabajo permitieron la construccion de mapas genéticos de los cromosomas de la
Drosophila. En estos se ilustran las posiciones de los factores localizados a lo largo de cada
uno de los cuatro cromosomas de la mosca. Estos mapas genéticos se construyeron a partir

de los datos recopilados de los experimentos de cruces genéticos. La frecuencia con que

» Los términos ‘segregacion’ y ‘recombinacion’ son mendelianos, los términos ‘sobrecruzamiento’ y
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dos factores ligados se separan y van a parar a diferentes cromosomas luego del
sobrecruzamiento es una medida de la separacion entre ellos. Incluso algunos datos
andmalos sugerian que durante el proceso de meiosis podia darse mas de un
sobrecruzamiento. También se postulé que el sobrecruzamiento se debe a la tension que
existe en los cromosomas debido a su enrrollamiento, lo que llevo al grupo Drosophila a
postular el fenémeno de interferencia en el cual un sobrecruzamiento impide que se de un
segundo sobrecruzamiento liberando la tension en la torsion del cromosoma®.

Evidencia fuerte a favor de la teoria cromosomica la encontré6 Bridges cuando
observo que un porcentaje bajo de hembras de la progenie exhibia ojos blancos y un
porcentaje similar de machos exhibia ojos rojos. Esto contradecia el planteamiento de
Morgan de que las hembras debian tener ojos rojos y los machos ojos blancos. Para explicar
la anomalia, Bridges plantea el fenomeno de la no-disyuncion. Las células germinales de la
hembra en Drosophila poseen de manera anormal dos cromosomas con el factor para
determinacion del sexo en lugar de uno, mientras que otro porcentaje igualmente bajo no
poseian ninguno. Esto, segin Bridges, se debe al hecho de que en algunos casos los
cromosomas con el factor para la determinacion del sexo no se separan provocando que en
algunas células el contenido de dicho cromosoma sea el doble mientras que en otros casos
ninguno. Recalcando la importancia de esto a favor de la teoria cromosomica, Bridges
escribio “there can be no doubt that the complete parallelism between the unique behavior
of the chromosomes and the behavior of sex-linked genes and sex means that the sex-linked
genes are located in and borne by the X-chromosomes (Bridges, 1914, 109).

La teoria cromosdmica empez6 a tomar consistencia. Ahora los datos acerca de las
proporciones entre las caracteristicas observadas en la progenie correspondian dentro de los
errores experimentales a lo que predecia la teoria. Sin embargo, aunque los componentes de
la teoria se formularon en el contexto de poder desarrollar la teoria cromosémica, Morgan
no menciond a los cromosomas en su planteamiento formal de la teoria del gen en 1926,

posiblemente porque sabia que la teoria cromosomica era controversial. En su lugar

"disyuncion cromosdmica’ son cromosoémicos y el término ‘chiasmata’ es citologico.

26 “If it should be found that crossing over takes place at a stage when the chromosomes actually are tightly
twisted, theres is no evident mechanism which would tend to prevent crossing over from taking place at two
points near together, unless in this case we should suppose that crossing over results from the breaking of the
threads at some point due to the strain of very tight twisting, and that a break in one point relieves the strain in
the vicinity, thus tending to prevent another crossing over nearby” (Morgan, Sturtevant, Muller, Bridges,
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enfatizd que la teoria del gen se encontraba respaldada por datos numéricos obtenidos de
experimentos de cruces mendelianos®’.

En general, el desarrollo de este episodio de la genética ilustra lo que Diez y
Moulines consideran como cambio interteorico. Este tipo de cambio de acuerdo con ellos
tiene las siguientes caracteristicas:

1) la teoria anterior al cambio es suplantada s6lo en parte por la posterior,

2) algunos, o incluso muchos, de los conceptos, principios y casos paradigmaticos
de aplicacion de la primera teoria quedan incorporados, con modificaciones
semanticas leves, a la segunda teoria,

3) la primera teoria queda reinterpretada como un caso “especial”, “idealizado” o
“aproximado” de la segunda, y,

4) en el nivel sociologico, la comunidad cientifica afectada por el cambio no queda
dividida en dos comunidades rivales e irreconciliables (Diez, Moulines, 450).

Los primeros dos elementos los podemos notar considerando la manera en que la teoria
mantuvo su esquema explicativo fundamental desarrollando el concepto de gen y la manera
en que los cromosomas intervienen en el mecanismo de la herencia. El segundo elemento lo
encontramos al considerar la manera en que la teoria cromosdémica puede dar cuenta del
concepto de genes ligados y ligadura parcial. Finalmente, el hecho de que la teoria
cromosomica fue la que finalmente fue aceptada como producto final del desarrollo de la
genética clasica implica que la comunidad en general se acomod6 a la nueva teoria

cromosomica.

1915, 64).

7 “The theory... states that the members belonging to different linkage groups assort independently in
accordance with Mendel's second law; it states that an orderly interchange- crossing-over- also takes place, at
times, between the elements in corresponding linkage groups; and it states that the frequency of crossing-over
furnishes evidence of the linear order of the elements in each linkage group and of the relative position of the
elements with respect to each other” (Morgan, 1928, 25).
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Capitulo III: Aspectos historicos de la

bioquimica de la herencia

Propésito

Como continuacion al capitulo anterior, en este capitulo comentaré algunos aspectos
histdricos que representan episodios de progreso que se dieron en el desarrollo de la teoria
bioquimica de la herencia (TBH). Llamo bioquimica de la herencia a la disciplina que se
encargd de investigar en ese nivel bioquimico el mecanismo de transmision de los genes de
una generacion a otra, asi como la manera en que se generan las caracteristicas a partir de
los acidos nucléicos y de las proteinas. A diferencia de las genéticas de Mendel, la
mendeliana y la cromosomica, el enfoque en la bioquimica de la herencia se dio en el nivel

macromolecular.

El caso de la bioquimica de la herencia

Se asocia el comienzo de esta disciplina con el descubrimiento por parte de
Friederich Miescher, en 1869, de la sustancia que luego fue identificada como ADN.
Miescher estaba interesado en investigar de qué estaban compuestos los nucleos de las
células de pus humano. Mas especificamente, estaba interesado en identificar y caracterizar
a las proteinas, las cuales habian sido descubiertas alrededor de 1840 por Gerardus
Johannes Mulder y eran consideradas como las sustancias mds importantes que se pueden
encontrar en la célula. Miescher se dio a la tarea de desarrollar técnicas de separacion del
nucleo del resto de la célula. Al fijarse en los resultados del analisis que habia llevado a
cabo con la sustancia que habia obtenido del nucleo de las células de pus, se dio cuenta de
que sus propiedades eran distintas a las de las proteinas. Estos resultados le sugirieron que
la composicion del nucleo es diferente a la del resto de la célula, algo que contradecia la
postura aceptada en la época en el sentido de que el ntcleo de la célula es una estructura de
poca importancia para aquella.

Miescher reportd posteriormente haber encontrado la misma sustancia en los
nucleos de las células de otros 6rganos y concluyd que esta sustancia, a la que llamo

nucleina, no tenia las propiedades de ninguna clase conocida de proteina. Uno de los
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problemas que encontré Miescher fue la ausencia de un método para obtener nucleina pura
separandola de la proteina. Sin embargo, en 1889 Richard Altmann tuvo éxito y sugirio el
nombre de acido nucléico para esta sustancia dcida que contiene fosforo. Para esta época
eran pocos los cientificos® que creian que la nucleina es la base de la herencia. Meischer se
encontraba en este grupo. La razon para esto es que la postura aceptada de la época era el
considerar a las proteinas como las sustancias mas importante en la célula. Los resultados
de Miescher y otros posteriores dejaron claro que el ntcleo de la célula se compone de dos
sustancias quimicas complejas: proteinas y acido nucléico. A pesar de que ain no se sabia
mucho acerca del acido nucléico, si se tenia un conocimiento bastante adelantado acerca de
la naturaleza y composicion de las proteinas. La nucleina, confinada al nucleo y que se
mostraba frecuentemente dificil de observar, era considerada como una estructura en la cual
se almacenan carbohidratos y fosfatos y no como la base fisica de la herencia.
Probablemente el primero en observar y reportar en el nicleo las estructuras
alargadas que se conocen como cromosomas fue Karl Négeli en 1842 (Nageli, 1842). Asi,
los cientificos se dieron a la tarea de investigar la naturaleza quimica del material del cual
estan constituidos los cromosomas. Sin embargo, este problema no fue resuelto de manera
inmediata. Para que se diera un avance en este sentido primero se necesitd que los
investigadores enfocaran sus esfuerzos sobre el estudio del nucleo de la célula.
Posiblemente fueron tres los factores que contribuyeron a que los cientificos se dedicaran
mas a este tipo de estudio. Primero, el descubrimiento de Miescher que demostré que en el
nucleo habia un componente diferente a cualesquiera encontrado en otras partes de la
célula. Segundo, la observacion del hecho de que los fragmentos de célula desprovistos de
nucleo no pueden dividirse. Y, tercero, posiblemente lo mas importante, el desarrollo de las
técnicas de observacion con microscopio y de técnicas de tincion de estructuras celulares
que hacian posible la observacion del nucleo claramente diferenciado del resto de la célula.
Para 1876 ya era un hecho aceptado que el nucleo esta separado del citoplasma y que se

divide con alguna regularidad. En 1866 Ernst Haeckel sugiri6 que es el nucleo el que

*® Entre 1884 y 1885 Oskar Hertwig, Eduard Strasburger, Rudolph Albert von Kélliker y August Weismann,
casi simultdneamente, llegaron a la conclusion de que el nticleo contiene la base fisica de la herencia y que la
cromatina es su constituyente principal. En 1881, E. Zacharias identificé a la cromatina con la nucleina. En
1895, E. B. Wilson planted que la herencia se debe a la transmision fisica de un compuesto quimico de padres
a hijos siendo este compuesto el que habia identificado Zacharias.
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contiene los factores necesarios para que se pueda dar la transmision hereditaria de una
generacion a otra.

Para 1878 varios investigadores habian reportado acerca de las diferentes fases de la
hoy llamada mitosis. Walther Flemming fue uno de ellos y escribia frecuentemente acerca
de dicho proceso. El introdujo el término ‘cromatina’ para referirse al material
intensamente tefiido encontrado en el nucleo. La naturaleza quimica de la cromatina era
intrigante. En 1881 Eduard Zacharias, realizando pruebas desarrolladas por Miescher,
encontrd que los cromosomas eran resistentes a degradacion por la pepsina, la cual podia
disolver el protoplasma de la célula.

Hacia fines de siglo XIX los problemas que surgian al tefiir los cromosomas eran
interpretados como una de dos posibilidades. La primera, la incapacidad para teiiirlos
obedece al hecho de que la nucleina habia sido degradada en sus componentes. La segunda,
la incapacidad para tefiirlos se debia al recubrimiento de los cromosomas por alguna
proteina que impedia la interaccion entre el tinte y los cromosomas. Si la primera
posibilidad fuese correcta entonces seria poco probable que la cromatina fuese el material
hereditario ya que se entendia que la sustancia hereditaria debia ser sumamente estable para
que pudiera pasar de un organismo a su progenie. Sin embargo, si la segunda posibilidad
fuese la correcta entonces podria ser que la nucleina fuera la base fisica de la herencia®.
Aunque no se conocia mucho acerca de la composicion quimica de los cromosomas, un
hecho fue ganando aceptacion: los cromosomas no son transitorios sino que mantienen su
estructura durante el proceso de division celular. En 1885 Karl Rabl planteé que los
cromosomas mantienen su integridad aun durante la fase de reposo del nucleo, cuando son
menos visibles.

En 1883 Edouard van Beneden llegd a una conclusion similar estudiando el proceso
de fertilizaciobn en Ascaris megalocephala. Este organismo se caracteriza por tener
espermatozoides grandes y traslucidos y también por el hecho de que el desarrollo del
ovulo es facil de observar. Los cromosomas del padre y de la madre siempre mantienen su
identidad separada durante todo el proceso de desarrollo y durante todas las fases del ciclo

celular. También not6 que durante la formacion de las células germinales el nimero de

* E. B. Wilson escribio: “There is, therefore, considerable ground for the hypothesis that in a chemical sense
this substance is the most essential nuclear element handed on from cell to cell, whether by cell-division or
fertilization” (Wilson, 1900, 358). Wilson identific6 a la cromatina con la nucleina.
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cromosomas se reduce a la mitad dando lugar a células con la mitad del contenido
cromosomico de las demas células del organismo. Los detalles de la fertilizacion y de la
mitosis fueron aclardndose poco a poco a medida que las investigaciones basadas en
observacion citologica fueron realizadas. La importancia de los cromosomas fue
develandose simultaneamente. Incluso Wilhelm Roux postulé que los factores que
controlan el desarrollo de un organismo se encuentran arreglados linealmente a lo largo de
los cromosomas. Segln ¢l, la separacion longitudinal de los cromosomas de manera
desigual es la responsable de la produccion de células de diferentes tipos.

Para comienzos de siglo XX la afirmacion de que los cromosomas en alguna medida
son los responsables de la herencia era hecha con regularidad. En 1903 Theodor Boveri
realizd experimentos de fertilizacion y observo que los huevos fertilizados por dos
espermatozoides daban lugar a nucleos que resultaban en un desarrollo anormal del
organismo. Pensd que esto se debia a una distribucion poco usual de los cromosomas.
Ademas reconocié que el desarrollo normal de un organismo necesita de un conjunto
particular de cromosomas, donde cada cromosoma realiza funciones distintas y por lo tanto
son cualitativamente diferentes. Para esta época los cromosomas, que inicialmente se
consideraban de poca importancia, eran considerados esenciales para los procesos de
mitosis, de meiosis y de desarrollo embrionario. Sin embargo, la naturaleza quimica de los
cromosomas permanecia un misterio. Temprano en el siglo XX se conocia ya la
importancia de los acidos nucléicos en el organismo, sin embargo, para lograr dar el salto
del nivel citologico-genético al nivel bioquimico-genético fue necesario, primero, que se
desarrollaran las técnicas mediante las cuales se pudieran analizar los dcidos nucléicos.

La estructura de los acidos nucléicos fue investigandose a medida que avanzaba el
siglo XX. En particular, los estudios de Albrecht Karl Ludwig Martin Leonard Kossel
(Kossel, 1879) dejaron ver que los acidos nucléicos poseian una estructura méas compleja de
lo que se pensaba. El problema inicial de Kossel era determinar si la nucleina extraida de
diferentes células era idéntica en composicion quimica. Para esto necesitaba caracterizar
dicha sustancia de la manera mas especifica posible. En los estudios sobre la nucleina se
descubri6 la presencia de ciertas bases contenidas en ella. En los mismos se encontr6 que la

cantidad de bases contenida en la nucleina era considerable. Asi, aquél penso que los tipos
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de bases y las cantidades de cada una de ellas obtenidas al degradar la nucleina ayudaria a
determinar las diferencias y similitudes entre los distintos tipos de nucleina.

A pesar de que Kossel reportd las formulas sintéticas de algunas bases descubiertas
de manera correcta, dicha composicion no ayudaba en la determinacion de la manera en
que los atomos estan arreglados en la estructura. No fue sino hasta que Emil Fischer llevo a
cabo analisis quimicos a finales de siglo XIX (Fischer, 1897) que la estructura de las bases
fue establecida. En su trabajo logro establecer la estructura molecular exacta de las bases
purinicas (adenina y guanina). El término ‘purine’ lo introdujo en 1898 para designar este
tipo de compuesto. La estructura de las bases pirimidinicas se determind de manera similar
y paralela por H. L. Wheeler y T. B. Johnson (Wheeler, Johnson, 1903) (timina), y, Emil
Fischer y G. Roeder (Fischer, Roeder, 1901) (uracilo).

En cuanto a los otros componentes de los acidos nucléicos, el grupo fosfato se
conocia desde el descubrimiento de la nucleina y fue la base para que Miescher afirmara
que se trataba de una sustancia no descubierta con anterioridad. Los azucares no fueron
caracterizados sino hasta las primeras décadas de siglo XX. El problema ahora era
determinar como estos componentes se encontraban arreglados. Sin embargo, el desarrollo
de métodos satisfactorios de preparacion y de purificacion de los acidos nucléicos, las
herramientas fisicas adecuadas con las cuales atacar el problema y los conceptos
relacionados con las estructuras macromoleculares complejas, se encontraban en atraso con
respecto a los primeros trabajos y las ideas acerca de la estructura de los acidos nucléicos.

En realidad, existe un nimero considerable de maneras en que los tres componentes,
el azacar, la base y el fosfato, pueden asociarse para formar el acido nucléico. Esto habia
sido determinado ya por Phoebus Aaron Theodor Levene. En 1893 Albrecht Kossel
(Kossel, 1879) habia identificado dicha azicar como una pentosa. En 1909 Levene y W. A.
Jacobs (Levene, Jacobs, 1909) tuvieron éxito aislando el azicar contenida en el acido
nucléico de la levadura. Al comparar los resultados de sus analisis con las pentosas
conocidas se dieron cuenta de que se trataba de una hasta ese momento desconocida. La
identificaron como D-ribosa. Sin embargo, por otro lado, se pensaba que el azuicar
contenida en el acido nucléico de los animales era de tipo hexosa. La inestabilidad relativa

de la desoxiribosa ante las condiciones necesarias para ser aislada dio lugar a esta
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conclusion errénea. Este hecho retraso la determinacion de la estructura quimica del ADN
por mas de dos décadas.

En 1906, Hermann Steudel (Steudel, 1906), y en 1908, Levene y J. A. Mandel
(Levene, Mandel, 1908), concluyeron que las cuatro bases contenidas en los acidos
nucléicos del Thymus se encontraban en proporciones equimoleculares. En 1909 Levene
(Levene, 1909) llegd a la conclusion de que en el acido nucléico de la levadura las bases
también estaban contenidas en proporciones iguales. Estos resultados fueron confirmados
por experimentos posteriores en otros organismos llevando a la aceptacion de la hipotesis
del tetranucledtido: las cuatro bases se encuentran en iguales proporciones en todos los
acidos nucléicos. Esta hipotesis se convirtio en un impedimento para el progreso en la
determinacion de la estructura del ADN porque restringia la posible variacion en los acidos
nucléicos y llevaba a la conclusion de que la diferencia en el contenido de la cromatina
radicaba en el contenido de proteina y no en el de los componentes del acido. Sin embargo,
de acuerdo con Portugal

what proved to be a barrier to further progress in elucidating the structure of DNA

was not simply the tetranucleotide hypothesis itself but rather a lack of originality

by the workers in this difficult and unfashionable field, coupled with a lack of
suitable techniques at that time to study carefully the stucture of the intact DNA

rather than its degradation products (Portugal, 1979, 84).

Lo que indicaba que habia algo incorrecto en la determinacion de la estructura de los 4cidos
nucléicos era su clasificacion. Ya se habian caracterizado dos tipos de acido nucléico: uno
que contiene el azucar ribosa y el otro que contiene el azucar 2-desoxiribosa. Se pensaba
que la diferencia entre las plantas y los animales radica en la naturaleza del tipo de azticar
presente en su acido nucléico. Sin embargo, en 1922 Einar Hammarsten y E. Jorpes
(Hammarsten, Jorpes, 1922) encontraron el tipo de acido nucléico que se adjudicaba a las
plantas en células animales mientras que en 1924 Robert Feulgen y H. Rossenbeck
(Feulgen, Rossenbeck, 1924) encontraron el tipo de acido nucléico adjudicado a las células
animales en las células de plantas. En 1898 John Masson Gulland afirmé

Until recently it was believed that without exception the nuclei of plant cells all

contain one nucleic acid, whereas another nucleic acid, similarly constituted but
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differing in detail, characterizes the nuclei of animal cells. This generalization,

however, is no longer accurate (Gulland, 1938).

Para 1938 ya era aceptado hablar de ADN y ARN como tipos distintos de acidos nucléicos
encontrados tanto en plantas como en animales.

Otro problema fundamental en la caracterizacion de los acidos nucléicos era el de su
tamano. Entre la tercera y cuarta década del siglo XX se consideraban a las sustancias que
poseian un peso molecular alto como agregados de moléculas de menor tamafio. La postura
contraria era la de considerar que en realidad son moléculas de gran tamafo llamadas
macromoléculas o polimeros. En 1938 Gerhard Schmidt y P. A. Levene (Schmidt, Levene,
1938) determinaron el peso molecular de algunas moléculas de ADN utilizando técnicas de
ultracentrifugacion obteniendo como resultado valores entre 200,000 y 1,000,000
Daltons™. Este resultado podia implicar que siendo al ADN una macromolécula bien podia
contener en si la informacién genética completa de los organismos. Sin embargo, este
resultado fue obviado.

Durante las primeras décadas del siglo XX los experimentos con radiacion que llevo
a cabo Hermann Joseph Miiller tuvieron mucha importancia. Miiller (Miiller 1927, 1928,
1930) encontrd que la radiacion podia alterar el mecanismo de la herencia. De hecho sus
experimentos fueron utiles en la determinacion de las estructuras celulares responsables de
la herencia ya que no todas las sustancias encontradas en la célula son afectadas por la
radiacion. En 1941 Alexander Hollaender y C. W. Emmons (Hollaender, Emmons, 1941),
estudiando los efectos de la radiacion ultravioleta sobre el material genético, se dieron
cuenta de que la region del espectro de luz cercana a los 2600 A es la que produce mayores
efectos sobre dicho material’’. Sin embargo, los mismos Hollaender y Emmons
malinterpretaron los resultados:

It is probably somewhat dangerous to overemphasize the importance of nucleic acid

in the study of radiation effects on living cells. It is very well possible that in

radiation produced mutations, the nucleic acid is only the ‘absorbent’ agent, then

3% Un Dalton es la unidad de masa equivalente a un doceavo de la masa del isétopo de carbono mas abundante
(C'). 1D=1.6605402 X 10*kg.

3! “The fact is outstanding that for incident energy the 2600 A region is the most effective one producing toxic
and genetic effects. This is the region which is most highly absorbed by the nuclear proteins, especially
nucleic acid” (Hollaender, Emmons).
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transfers the absorbed energy to the protein closely associated with it (Hollaender,

Emmons, 1941).
Esta conclusion hace ver como en 1941 todavia los cientificos tenian la concepcién de la
importancia de las proteinas sobre los procesos genéticos por sobre la de los acidos
nucléicos. Un desarrollo importante se comenzo6 a dar cuando los cientificos comenzaron a
enfocar sus esfuerzos sobre los mecanismos mediante los cuales el material genético
produce las caracteristicas.

El descubrimiento de la base molecular de la herencia se logré mediante el estudio
de transformacion bacteriana de un tipo genético a otro. J. A. Arkwright (Arkwright, 1921)
a comienzos de la tercera década del siglo XX realizd experimentos con pneumococos
caracterizando dichas bacterias bajo dos categorias: la forma virulenta que esta cubierta con
una capa lisa de proteina (forma S, del inglés ‘smooth’) y la forma no virulenta cuya capa
es rugosa (forma R, del inglés ‘rough’). En 1928 Frederick Griffith (Grifith, 1928) reportd
haber observado la transformacion genética de una bacteria. A €l le interesaba investigar los
factores por los cuales durante el transcurso de unos afios la incidencia de un tipo de
pneumonia asociada a un pneumococo habia aumentado mientras que la asociada a otro
habia disminuido. Realizd6 un experimento en el cual inoculd un numero de ratas de
laboratorio con una solucién que contenia el pneumococo no virulento tipo R y el
pneumococo virulento tipo S. El resultado fue que el pneumococo tipo R se transformé al
tipo S. Sin embargo, al interpretar los resultados Griffith, segin era lo aceptado, prefirid
considerar a las proteinas por sobre el acido nucléico como el material hereditario

S substance... that specific protein structure of the virulent pneumococcus which

enables it to manufacture a specific soluble carbohydrate. This protein seems to be

necessary as material which enables the R form to build up the specific protein

structure of the S form (Griffith, 1928).
En 1929 Martin Dawson (Dawson, 1929), luego de varios intentos fallidos, logro la
transformacion bacteriana en medios de cultivo. Este hecho resulté de suma importancia ya
que finalmente se podia estudiar el fenémeno bajo condiciones controladas en el
laboratorio. En un articulo publicado en 1932 Lionel Alloway (Alloway, 1932) report6
haber extraido el material responsable de la transformacion bacteriana utilizando técnicas

similares a las utilizadas por Miescher al descubrir la nucleina. Aunque expresd que se
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debia determinar la naturaleza exacta del material obtenido, su opinion era que se trataba de
una proteina.

Desde 1934 hasta 1941 Oswald T. Avery, Colin MacLeod y Maclyn McCarty
trabajaron juntos en el Instituto Rockefeller. Para Avery la solucién al problema se debia
buscar en la capa que rodea a la bacteria:

In the case of pneumococci, virulence becomes manifest only when the cells are

encapsulated, that is the so-called smooth (S) phase. Pneumococci which are devoid

of capsules, that is the so called rough (R) phase, are avirulent even in the most
susceptible animal species. It seems obvious that the presence of the capsule is
intimately associated with the manifestation of the property of virulence. However,
there is reason to think that the capsule is not alone the basic factor responsible for

this property (Avery, 1941).

Luego de llevar a cabo experimentos en esta direccion, llegaron a la conclusion de que
algunos de los factores responsables para la virulencia se encuentran en el interior de la
célula y no estan relacionados con la capa de proteinas. Utilizando técnicas experimentales
lograron obtener de manera pura el material genético para luego identificar su naturaleza
quimica. Por eliminacion llegaron a la conclusion de que debia ser acido nucléico.
Finalmente, comparando las propiedades de la sustancia desconocida con las que poseian
otras sustancias analizadas en estudios previos identificaron la sustancia como ADN. A
pesar de estos resultados no resultd facil convencer a otros cientificos acerca de ellos en
parte porque los experimentos sobre transformacion bacteriana no fueron faciles de
reproducir en otros organismos. S6lo André Boivin (Boivin, 1947) tuvo éxito con la
bacteria Escherichia coli.

La manera en que los genes dirigen las reacciones que se dan en los organismos era
de particular interés para George Beadle. Con relacién a este problema, Beadle trabajo
durante el transcurso de una década con Boris Ephrussi y luego con Edward Tatum. El

desarrollo de las ideas sobre como los genes controlan los mecanismos en los organismos

32 “The data obtained by chemical, enzymatic and serological analyses together with the results of performing
studies by electrophoresis, ultracentrifugation and ultraviolet spectroscopy indicate that, within the limits of
the methods, the active fraction contains no demonstrable protein, unbound lipid or serologically reactive
polysaccharide and consists principally, if not solely, of a highly polimerized, viscous form of
desoxyribonucleic acid” (Avery, MacLeod, McCarty, 1944).
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tuvo un avance importante con los experimentos de Beadle y Tatum. Para 1939 (Beadle,
Law, 1938) (Tatum, 1939, 1939) (Tatum, Beadle, 1939) demostraron que las mutaciones
genéticas estudiadas por el grupo Drosophila podrian estar especificamente correlacionadas
con la produccion de ciertas sustancias quimicas definidas controladas por genes. Mas tarde
ellos mismos aclararon el tipo de correlacion entre los genes y su accion sugiriendo que los
genes pueden ser responsables de la produccion de muchas sustancias en el organismo
controlando la produccién de las enzimas necesaria para la sintesis de éstas.

En lugar de estudiar a la mosca Drosophila, de la cual se conocia el mapa genético,
y tratar de relacionar los genes con reacciones bioquimicas especificas, prefirieron
seleccionar a una reaccién especifica para luego, por medio de radiacion, inducir una
mutacion y averiguar cual de los genes la controlaba. Para estos estudios escogieron el
hongo Neurospora, el cual habia sido utilizado para experimentos en genética desde 1927.
Una de las ventajas que ofrece este organismo es su capacidad para crecer en un medio
simple. Mediante estos experimentos se logr6 identificar cerca de cien genes, de los cuales
muchos controlan la sintesis de vitaminas, aminoacidos y componentes de 4acidos nucléicos.
De estos experimentos Beadle y Tatum lograron recopilar suficiente evidencia para
proponer la que se conoce como la hipotesis ‘un gen-una enzima’, en la cual se plantea que
los genes controlan la sintesis de enzimas y existe un gen para cada enzima.

En 1949, Linus Pauling y sus colegas publicaron un articulo en la revista Science
(Pauling, Itano, Singer, Wells, 1949) en el cual demostraron que la anemia falciforme
(sickle cell anemia) se encuentra asociada a una estructura anormal en la molécula de
hemoglobina, la proteina que se encarga de transportar el oxigeno en la sangre. Pauling y
sus colegas demostraron que la hemoglobina de estos pacientes posee una carga eléctrica
neta diferente a la de la hemoglobina normal. Si la presion de oxigeno es baja, la molécula
adquiere una forma alargada deformando las células rojas de la sangre. Debido a esta
deformacion las células no pueden moverse por los capilares impidiendo la oxigenacion del
tejido. En 1956 y 1957, Vernon Ingram (Ingram 1956, 1957) demostré que la mutacion
responsable de la anemia falciforme esta asociada a un cambio en una proteina cuando es
reemplazado un aminoacido en la cadena. Estos resultados relacionados con la anemia

falciforme fueron importantes ya que demostraron que los genes intervienen directamente
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en la formacion de las proteinas y determinan al detalle la naturaleza y posicion de
aminoacidos sencillos.

En 1952, A. D. Hershey y M. Chase publicaron los resultados de un experimento en
el cual parecian convencer al mundo cientifico de que el ADN es el material genético
demostrando que los virus que infectan y se replican en el interior de las bacterias lo logran
inyectando su ADN en el interior de la célula. Las investigaciones acerca de virus que
infectan bacterias, llamados bacteriofagos, tienen la ventaja de reducir el tiempo de
autoduplicacion y autocatalisis del virus entre 15 a 40 minutos. Por su tamafio los virus
parecian encontrarse entre el nivel quimico de las moléculas y macromoléculas y el nivel de
la vida de la cual las bacterias son los organismos mas simples. Desde 1892 se comenzo a
tener la idea de que existen unas particulas submicroscopicas que pueden estar involucradas
en la produccion de enfermedades. El descubrimiento de algunas particulas virales que son
capaces de infectar a las bacterias fue anunciado en 1915 por F. Twort (Twort, 1915) y en
1917 por F. d’Hérelle (d’Hérelle, 1917). Como un nimero de enfermedades se debian a
diferentes tipos de bacteria, el descubrimiento de los bacteriofagos capaces de destruir
bacterias trajo consigo la esperanza de que los virus podian ser utiles para combatir dichas
enfermedades. Luego de un periodo de confusion acerca de la naturaleza de los virus, en
1933 Max Schlesinger (Schlesinger, 1933) aislo al virus asociado con la bacteria
Escherichia coli de manera praticamente pura. Al hacer analisis sobre el virus se encontrd
que consiste principalmente de proteinas y de ADN. En 1935 Wendell Meredith Stanley
(Stanley, 1935) logré la purificacion del virus del mosaico del tabaco y observd que el
mismo podia entrar en una fase inanimada que fue denominada cristalizacion. Esto
constituyo un evento revolucionario ya que el cristal era representativo de un material no
viviente. Parecia como si la distincion entre lo vivo y lo inanimado habia perdido algo de su
validez. Este hecho causo el interés de los cientificos por llevar a cabo estudios fisicos y
quimicos sobre estos organismos bioldgicos poco usuales.

Para 1940 los virus se habian ya estudiado durante casi cincuenta afios y los
bacteriofagos durante veinticinco. La ventaja que presentan los virus para el estudio
cientifico es que pueden proveer grandes cantidades de ADN en un tiempo sumamente
corto. En este mismo afio se reunieron Alfred D. Hershey, Salvador E. Luria y Max

Delbriick. Esta reunion marco el comienzo de lo que se conoce como el ‘grupo fago’. El
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proposito principal de sus investigaciones era determinar de la manera mas especifica
posible lo que ocurre cuando se producen mas particulas de virus™ luego de que una sola
particula de aquellos hace su entrada en el interior de una bacteria. Para esto era necesario
identificar al material genético del virus.

Estudios previos hechos al virus del mosaico del tabaco demostraban que se
compone en el noventa por ciento de proteina. Esto sugeria, en esa época, que el material
genético debia ser la proteina, aunque es importante mencionar que en otros virus la
composicion de proteina es menor. Sin embargo, dos piezas de evidencia importantes se
hallaron que contradecian este planteamiento. Primero, los resultados de los experimentos
de transformacion bacteriana y, segundo, la clarificacion de la composicion fisica y quimica
del ADN. En 1950 Seymour Cohen y R. Arbogast (Cohen, Arbogast, 1950), aplicando
radiacion a los bacteriofagos T2 y T4 de los cuales habia aislado su ADN, concluyeron que
la lesion en la particula viral producida por la radiacion ultravioleta ocurria en el ADN. Un
ano mas tarde, J. H. Northrop (Northrop, 1951) concluyé en sus estudios que el acido
nucléico del virus podria ser la parte esencial y autocatalitica del virus y que la proteina
podria ser s6lo necesaria para permitir la entrada a la bacteria. Un hecho importante que
permitié el avance en el estudio del proceso fue el desarrollo del microscopio electronico.
También algunas de las técnicas desarrolladas por la inmunologia ayudaron al grupo fago.
Como el bacteriofago contiene grandes cantidades de proteina, se pensd que era posible
desarrollar y obtener vacunas de animales inmunes a ciertos virus. Asi, se encontraron
algunos anticuerpos contra los virus.

La culminacion de los estudios de las interacciones entre bacteriéfagos y las
bacterias asociadas con ellos se dio con los experimentos que realizaron Alfred D. Hershey
y M. Chase (Hershey, Chase, 1952) en 1952. Estos experimentos finalmente convencieron
al grupo fago que el ADN es el material genético del virus. La sofisticacion de las técnicas
experimentales que usaba el grupo fago fue mejorando. En los experimentos que llevaron a
cabo Hershey y Chase la proteina del fago y su acido nucléico fueron marcados de manera
separada con diferentes isotopos y luego introducidos en suspensiones bacterianas. Se

determinaria asi el porcentaje de cada isotopo (*°S para la proteina y **P para el ADN) que

33 Estudiaron virus lisogénicos. A diferencia de los virus lisogénicos que se producen por estallido celular, los
virus cicloliticos se manifiestan luego de varias generaciones de haber incorporado su material genético.
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permaneciera en la bacteria y el porcentaje que fuera eliminado. De esta manera se podia
inferir cudl es el material genético del virus.

En 1947, J. Baddiley y Alexander Robertus Todd (Baddiley, Todd, 1947)
publicaron una serie de articulos llamada “Nucleotides”. Ambos trabajaron en la sintesis de
nucleotidos y coenzimas y rara vez especularon sobre la estructura de los acidos nucléicos.
Sin embargo, una de las contribuciones importantes de su trabajo fue la clarificacion de las
propiedades hidroliticas de los 4cidos nucléicos. Para atacar este problema se necesitaba
esclarecer la estructura de los productos de la hidrdlisis de los nucleo6tidos. Esto ocasiond el
mejoramiento de sintesis quimicas y el desarrollo de técnicas innovadoras basadas en
principios fisicos para aislar y realizar andlisis cuantitativos de nucleo6tidos. Como resultado
de estas investigaciones se fueron aclarando en gran medida las estructuras del ADN y del
ARN.

Un avance importante en la determinacion de la estructura del ADN se dio entre
1948 y 1952 con los trabajos de Erwin Chargaff. Chargaff y sus colaboradores encontraron
que las proporciones que representan los contenidos entre bases purinicas y pirimidinicas
en el ADN de diferentes especies varia considerablemente. Esto contradecia la postura
aceptada de que las cuatro bases se encuentran en proporciones equimoleculares. Los
resultados de sus experimentos demostraron que la cantidad total de bases purinicas es
igual a la cantidad de bases pirimidinicas, en particular, la cantidad de adenina es igual a la
de timina y la cantidad de guanina es igual a la de citosina. Los estudios de Chargaff'y sus
colaboradores finalmente hicieron que se refutara la hipdtesis del tetranucle6tido.

Un hecho que tuvo mucha influencia aproximadamente para 1944 fue la publicacion
del libro de E. Schrodinger (Schrodinger, 1944) What Is Life?. Con su libro Schrodinger
atrajo la atencion de muchos fisicos hacia los resultados de la genética sugiriendo que los
mismos pueden explicarse mediante la mecanica cuéantica. Esto representd la aplicacion de
las teorias y de los conceptos de la fisica a la biologia. Para comienzos de la sexta década
del siglo XX el ADN se consideraba como a un polimero de peso molecular elevado con
los grupos fosfato uniendo a los desoxiribonucledsidos en las posiciones 3’ y 5° de las
pentosas. Aun la secuencia de bases era desconocida, aunque algunas regularidades en
cuanto a la composicion de aquellas habia sido observada. Aunque la estructura quimica

estaba ya determinada, su geometria molecular ain no se conocia.



39

Un hecho que resulto crucial para la determinacion de la estructura del ADN fue la
incorporacion en la biologia molecular de las técnicas de cristalografia de rayos X. El
espectrometro de rayos X y el andlisis de Fourier permitian la determinacion de las
estructura y geometria de las sustancias cristalinas®.

La primera fotografia de rayos X tomada a la molécula de ADN la desarrollaron
William Thomas Astbury y Florence Bell (Astbury, Bell, 1938-1) en 1938. Aunque estos
primeros resultados fueron un tanto oscuros, algunas conclusiones importantes se dieron.
Primero, el patron mostraba una cierta regularidad. Segundo, la razon longitud:ancho era de
aproximadamente 300:1, lo que indicaba que el peso molecular debia encontrarse entre
500,000 y 1,000,000 Daltons. Tercero, una periodicidad de 3.3 A representaba la
separacion entre los nucledtidos, cuyos planos se encontraban perpendiculares al eje
longitudinal de la molécula para formar una estructura relativamente rigida. Astbury y Bell
(Astbury, Bell, 1938-2) dieron una representacion propia de la molécula, aunque es
importante aclarar que el interés de ellos radicaba principalmente en determinar como esta
estructura y su periodicidad estaban relacionadas con las proteinas. De nuevo, la postura de
la importancia de las proteinas por sobre los acidos nucléicos se manifesto.

Los estudios mas detallados de difraccion de rayos X hechos a la molécula de ADN
fueron realizados por Maurice Wilkins (Wilkins, Gosling, Seeds, 1951) (Wilkins, Randall,
1953) y Rosalind Franklin (Franklin, Gosling, 1953). Ambos trabajaron en el laboratorio de
fisica de J. T. Randall donde se realizaba trabajo interdisciplinario de fisica y biologia. De
particular importancia en dichos estudios fue el poder obtener fotografias buenas de los
patrones de difraccion, algo que Wilkins logré utilizando el equipo de rayos X del
laboratorio de Raymond Gosling y manteniendo las peliculas de ADN htimedas. Para 1951
Wilkins habia reconocido la estructura de hélice que exhibe el ADN. También habia
estimado el angulo de inclinacion de la espiral, el didmetro de la molécula y demostr6é que
los patrones de difraccion de ADN de diferentes especies era fundamentalmente los
mismos. Sin embargo, esto no fue suficiente para la caracterizacion de la estructura

tridimensional. En 1951 Randall invit6 a Rosalind Franklin a unirse al grupo de trabajo.

3 La reflexion de los rayos X en los planos de atomos de un cristal genera frentes de luz que se superponen y
forman patrones de interferencia. Esto permite calcular la distancia entre los planos atémicos utilizando la ley
de Bragg nl =d senf, donde n es un entero, 4 es la longitud de onda de la radiacion, d es la distancia entre

los planos y 8 es el angulo de incidencia de la luz.
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Randall decidié que Franklin trabajaria en colaboracién con ¢l mientras que Wilkins
realizaria la parte que le correspondia de manera separada.

De los andlisis de Randall y Franklin se concluy6 que existian dos formas distintas
de ADN a las que llamaron forma A y forma B. La forma A resultaba ser la mas comun,
formada bajo condiciones de humedad baja. Por otro lado, la forma B parecia ser menos
cristalina y se constituia bajo condiciones de humedad alta. Los patrones de difraccion que
mostraba resultaban mas difusos que los de la forma A. De los valores medidos de densidad
de las muestras y de la cantidad de agua que contenian se determin6é que la molécula
contenia de dos o tres cadenas. Aunque al principio Franklin se inclindé en favorecer la
postura aceptada de que son tres cadenas, mas tarde, algunas caracteristicas de los patrones
de difraccion le hicieron favorecer la hipotesis de una doble hélice. En 1952 Franklin se
propuso descifrar la estructura de la forma A del ADN, la cual, aunque producia un patrén
mas claro en la placa fotografica, era mas complejo y dificil de analizar. Franklin considero
muchas diferentes posibilidades en su andlisis. Aunque la determinacion de las
caracteristicas de la estructura del ADN fue producto de su esfuerzo, ella no lleg6 a la
solucion de la estructura.

Durante el periodo en que se dieron estas investigaciones, Wilkins mantuvo
contacto con James Watson. En 1951 Watson decidio ir a Cambridge a trabajar. Alli se
uni6 a Francis Crick. Ambos tenian mucho en comun, incluso ambos se intersaban en
descubrir la estructura del material genético. Sin embargo, resultdé que en el aspecto en que
eran complementarios fue que se dio la sintesis que los llevo a su descubrimiento de la
estructura tridimensional del ADN: uno era cristaldografo y el otro especialista en genética
viral. Watson pensaba que los datos de la estructura del ADN que habian trabajado Wilkins
y Franklin serian utiles para su determinacion correcta.

En el primer intento Watson y Crick llegaron a un modelo de tres cadenas en el cual
los fosfatos daban hacia el interior de la hélice. Este modelo fue un fracaso. Esto los alejo
un tiempo de este trabajo pero mas tarde revivieron su interés por el problema y decidieron
seguir intentando. Esto fue causado por dos eventos. El primero fue la propuesta de un
modelo de triple cadena por Linus Pauling y Robert Corey (Pauling, Corey, 1950). El
segundo fue una pieza de evidencia obtenida por Franklin en el sentido de que los fosfatos

debian dar hacia el exterior de la molécula. Al intentar de nuevo, estableciendo que la
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molécula debia ser de doble cadena con los fosfatos hacia el exterior, Watson se encontrod
con el problema de acomodar dos cadenas de secuencia irregular de bases en el interior de
la molécula, algo que resultaba incomprensible debido a la diferencia estructural de las
purinas y las pirimidinas. Esto los llevd a considerar el apareamiento de bases mediante
enlaces de hidrogeno donde las cadenas corren de manera paralela o antiparalela. Se dieron
cuenta de que se podian acomodar las bases de manera regular si se apareaba siempre una
purina con una pirimidina, la adenina siempre apareada con la timina y la citosina siempre
apareada con la guanina. Esto implicaba que las cadenas son complementarias. Esto parecia
ser consistente con las reglas descubiertas por Chargaff y con el hecho de que era facil de
visualizar como una de las cadenas podia servir de molde para la sintesis de otra cadena con
la estructura complementaria. Aunque algunos miembros de la comunidad cientifica no
aceptaron los resultados del modelo de Watson y Crick, en general se puede decir que fue
aceptado de manera bastante rapida tomando en cuenta lo revolucionario de la idea.

Un experimento que resultd ser una evidencia en favor del modelo de Waton y
Crick y que a la misma vez representd un episodio de progreso en torno a la elucidacion del
proceso de duplicacion del ADN fue el que realizaron Matthew Meselson y F. W. Stahl
(Meselson, Stahl, 1958) reportado en 1958. En este experimento demostraron que la
duplicacion de la molécula de ADN es semiconservativa, esto es, que de la molécula
original surgen dos moléculas idénticas, cada una recibiendo intacta una de las dos hebras
que constituian la molécula original.

Para 1960 ya los cientificos estaban convencidos de la estructura de doble hélice de
la molécula de ADN. Ademas del ADN, las proteinas son importantes como elementos
estructurales de la célula y como catalizadores de los procesos que se dan dentro de la
célula. Los catalizadores regulan y dirigen el metabolismo de la célula provocando la
sintesis de acidos nucléicos, de otras proteinas y otras sustancias que se necesitan. También
funcionan descomponiendo algunas sustancias cuando es necesario produciendo y
utilizando la energia necesaria para las reacciones. Lo que no estaba claro es la manera en
que la informacion para la formacion de las proteinas codificada en el ADN se expresa. El
problema de descifrar como estd contenida la informacion codificada a base de secuencias

de solo cuatro nucleétidos se conoce como el problema de la codificacion. La respuesta a
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este problema requeria conocer el mecanismo que la célula usa para sintetizar las proteinas
a partir de la informacion genética.

El concepto de un patrén intermedio o molde que sirviera para dirigir la sintesis de
proteinas llevo a J. B. S. Haldane (Haldane, 1937) en 1937 a postular que los genes podrian
ser el molde ya que las proteinas y los genes son de la misma magnitud aproximadamente.
Luego se desarrolld la idea de que los acidos nucléicos interactuan con las proteinas para
hacerlas insolubles. Se pensaba que el complejo insoluble de proteinas es el molde en el
cual se lleva a cabo la sintesis de proteinas subsiguiente. La pregunta era determinar cual de
los dos, si ADN o ARN, estd involucrado en este mecanismo. El hecho de que algunos
cientificos sostenian la postura de que el ADN es el molde donde las proteinas se forman y
que otros apoyaban la postura de que ese rol le corresponde al ARN muestra que los roles
del ADN y del ARN no estaban bien definidos. El razonamiento que estaba detras de esta
confusion era que si el molde es el ADN entonces esto resultaba dificil de conciliar con la
evidencia de que la sintesis de proteinas ocurre en el citoplasma y, por otro lado, si el
molde es el ARN entonces lo que resulta dificil de conciliar es como los genes que se
encuentran en el ADN participan en la sintesis de proteinas. Las investigaciones sugerian
que es el ARN el que esta involucrado en la sintesis de proteinas. Un hecho que respaldaba
esta postura era que se sabia que la sintesis de proteinas ocurria fuera del nucleo, lugar
donde se concentra el ARN. En 1952 un articulo publicado por Alexander Dounce
(Dounce, 1952) presentaba algunas ideas relacionadas con este problema. Primero, plante6
que el ARN puede servir como molde para dirigir la sintesis de proteinas. Segundo, que la
informacion que codifica para el arreglo de los aminoacidos es nico para cada proteina y
esta dado por la secuencia de los nucledtidos del ARN. Tercero, que cada grupo de tres
nucleodtidos del ARN es especifico para un amino acido. En 1953 afiadi6 que si los genes se
encuentran en el ADN, podria ser posible que la molécula de ADN actuara como molde
para la sintesis de ARN y luego este ARN serviria como molde para la sintesis de proteinas.

Durante la sexta década del siglo XX se enfoc6 mucho esfuerzo en la confirmacion
experimental del rol del ARN como molde para la sintesis de proteinas. En 1957 Francis
Crick dictd una conferencia acerca de sintesis de proteinas donde expuso algunos
conocimientos que formaban parte del nucleo del paradigma de la biologia molecular. Entre

estos se encontraba el “dogma central” de la biologia molecular: la informacion puede



43

pasar de acido nucléico a acido nucléico, o de acido nucléico a proteina, pero no de proteina
a proteina o de proteina a 4cido nucléico. También enfatizé la importancia de los ribosomas
en la sintesis de proteinas.

George Palade (Palade, 1975) fue el cientifico al que se le atribuye la
caracterizacion de los microsomas, estructuras que habian sido aisladas por James Murphy
y Albert Claude a principios de siglo XX y que tienen dos componentes. Utilizando
técnicas de observacion por microscopio, andlisis bioquimicos y ultracentrifugacion fue
capaz de distinguir en los microsomas unas estructuras que llamoé ‘ribosomas’ y que estan
asociadas a proteinas. En sus analisis también observo que los mismos estan constituidos de
ARN. Los ribosomas parecian encontrarse en todas las células en cantidades que aumentan
de acuerdo con la cantidad de proteinas que sintetiza la célula. Finalmente, en 1950, Henry
Borsook y sus colegas (Borsook, Deasy, Haagen-Smit, Keighley, Lowy, 1950)
descubrieron que la sintesis de proteinas se da en los microsomas. En 1955 J. W. Littlefield
(Littlefield, Keller, Gross, Zamecnik, 1955) y sus colegas demostraron que la incorporacion
de los aminoécidos que componen una proteina se da en los ribosomas.

La relacion entre el ADN y el ARN fue la ultima relacion entendida entre las tres
macromoléculas fundamentales (proteinas, ADN y ARN). Durante la quinta década del
siglo XX Tobjorn Caspersson y Jack Schultz (Caspersson, Schultz, 1939), y Jean Brachet
(Brachet, 1942) realizaron experimentos de manera separada llegando a conclusiones
similares. En especifico, que la cantidad de ADN medida en los analisis quimicos aumenta
en proporcion a la cantidad de divisiones celulares que experimentan las células del sistema
y que la cantidad de ARN medida en los analisis aumenta con la actividad metabodlica de la
célula. Sin embargo, un experimento crucial lo realizéo Brachet (Brachet, 1955) en el cual
observo como algunas células desprovistas de nucleo podian seguir sintetizando proteinas
durante algunos dias.

En 1960 Frangois Jacob y Jaques Monod (Jacob, Monod, 1961) descubrieron el
ARN mensajero. El preambulo al descubrimiento se dio con un experimento realizado por
Monica Riley y Arthur Pardee (Riley, Pardee, 1960) en el cual introdujeron fosforo
radioactivo a una bacteria. El decaimiento radioactivo inactivaba los genes y observaron
que tan pronto el gen que codifica para la sintesis de B-galactosidasa era desactivado la

sintesis de proteinas se detenia. Aun con este resultado, Jacob y Monod no pensaron que la
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sintesis se llevaba a cabo en el gen. En su lugar propusieron la hipotesis de que existe un
intermediario entre los genes y las particulas del microsoma y que probablemente este es un
ARN. Lo llamaron ‘X’ y mas tarde le cambiaron el nombre a ARN mensajero. Los
experimentos de Jacob y Monod tuvieron resultados similares a otros experimentos
realizados por Frangois Gros (Gros, 1986), y, Elliot Volkin y Lazarus Astrachan (Volkin,
Astrachan, 1956). Asi se llego a la idea de que el ARN contenido en los microsomas no es
ARN mensajero. Los ribosomas son so6lo los lugares donde se asocia el ARN mensajero y
se lee la informacion traida por éste desde el nticleo. Jacob discutid sus resultados con
Francis Crick y Sydney Brenner y en el mismo afio llevaron a cabo experimentos para
hallar evidencia a favor de la existencia de este ARN mensajero. Los resultados
confirmaron su hipotesis demostrando que los ribosomas juegan un papel pasivo en la
sintesis de proteinas, son el soporte material a los cuales se asocian las moléculas de ARN
mensajero para la sintesis de proteinas. En sus experimentos Jacob y Monod también
confirmaron que varios genes estructurales pueden ser controlados por un solo gen. Estos
genes se encuentran agrupados en una estructura que llamaron ‘operén’ y son transcritos al
ARN mensajero al ser reconocidos por una seccion particular del ADN conocida como
region promotora. Este se conoce como el modelo del operdn.

Otro avance importante que se dio en 1959 fue la introduccion de la idea de que el
ARN es una copia del ADN que se encuentra en el nucleo. Aunque confundié el ARN
mensajero con el ARN ribosomal el articulo que public6 Mahlon Hoagland (Hoagland,
1959) comentaba acerca de la idea de que existe una complementareidad entre la secuencia
de bases del ADN y la del ARN. Pero el primer experimento en el cual se demostraba que
el ARN y el ADN son complementarios lo llevaron a cabo Masayasu Nomura, Benjamin D.
Hall y Sol Spiegelman (Nomura, Hall, Spiegelman, 1960) a finales de 1960.

Una vez conocida la manera en que la informaciéon pasa del ADN al ARN
mensajero y luego es llevada a los ribosomas para ser leida, el siguiente paso fue investigar
el proceso mediante el cual dicha informacion es utilizada para sintetizar proteinas. La idea
de que existe una molécula que funciona como adaptador y que se asocia al molde fue
introducida por Francis Crick:

What sort of molecules such adaptors might be is anybody’s guess. ... But there is

one possibility which seems inherently more likely than any other- that they might
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contain nucleotides. This would enable them to join on to the RNA template by the

same “pairing” of bases as is found in DNA, or in polynucleotides (Crick, 1958).
Crick propuso que el adaptador debe consistir de tres nucledtidos y pensé que la idea de un
ARN adaptador y un ARN molde implica que al menos dos tipos distintos de ARN se
necesitan para la sintesis de proteinas. Fue Robert Holley el que utilizando una técnica para
separar el ARN adaptador en sus componentes descubrid6 que existe un tipo de ARN
especifico para cada amino acido. Mas tarde se descubri6 que el codigo genético es
degenerado, ésto es, que puede haber mas de un adaptador para cada amino 4cido. Ya para
1965 la estructura de nucleétidos para el ARN adaptador que corresponde al amino acido
alanina fue determinada. A la molécula adaptadora se le llam6 ARN de transferencia o
RNAt. Este ARN de transferencia tiene forma de trébol o cruz y luego se averigu6é que
dicha forma es fundamental para su funcionamiento. Poco a poco se fue descubriendo las
estructura de los otros 19 amino acidos y a la misma vez se reforzo la evidencia en favor de
que la cantidad minima de bases en una secuencia necesaria para especificar a un amino
acido en particular es de tres. Para 1965 se habian reconocido y asignado cuarenta y cinco
de los sesenta y cuatro posibles tripletes formados con los cuatro nucleotidos. Otras
interrogantes que se abordaron luego con éxito fueron averiguar si el codigo genético es
universal y averiguar de qué manera estan incluidas en el codigo las instrucciones para
comenzar o terminar con la sintesis de una proteina en especifico.

En el caso de la bioquimica, al igual que en el de la genética clasica se da lo que
Diez y Moulines llaman cambio intertedrico. Sin embargo, en este caso, a diferencia del
anterior, dicho cambio tedrico se da por incorporacion. En el cambio intertedrico por
incorporacion la teoria anterior no es suplantada sino que es considerada verdadera y es
incorporada de manera total de manera que pasa a considerarse como un caso especial de la

nucva.
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Capitulo I'V: Reconstrucciones modelo-tedricas de las

teorias genéticas

Propésito

En este capitulo me propongo a defender la razoén por la cual recurro a una
interpretacion semantica de las teorias y no a una interpretacion sintactica para llevar a cabo
mi analisis. En dicha concepcidon semantica las teorias son consideradas como modelos de
la realidad. El resto del capitulo lo dedico a reconstruir en términos conjuntistas las cuatro
teorias de la genética que me propongo a considerar para analisis: la teoria de la hibridacion
de Mendel (THM)), la teoria mendeliana de la herencia (TMH), la teoria cromosémica de la

herencia (TCH) y la teoria bioquimica de la herencia (TBH).

Las concepciones sintactica y semantica de las teorias

Las teorias pueden verse como conjuntos de enunciados (entre los que se encuentran
los axiomas) en donde existe una relacion de deduccion entre ellos. El modelo que toma las
teorias como conjuntos de enunciados para explicar o dar cuenta del &mbito de la realidad
que cae bajo su alcance se atribuye generalmente a Hempel y se conoce como el modelo
nomoloégico-deductivo (N-D). En este modelo una explicacion es un argumento 16gico en el
cual la verdad de los enunciados que se toman como premisas obligan a la ocurrencia del
fendmeno, del resultado experimental o de la regularidad en la naturaleza que se intenta
explicar. En cuanto a las teorias Hempel afirma lo siguiente:

. the formulation of a theory will require the specification of two kinds of
principles; let us call them internal principles and bridge principles for short. The
former will characterize the basic entities and processes invoked by the theory and
the laws to which they are assumed to conform. The latter will indicate how the
processes envisaged by the theory are related to empirical phenomena with which
we are already acquainted, and which the theory may then explain, predict, or
retrodict (Hempel, 1966, 72).

Sin los principios puente una teoria carece de poder explicativo y ademds seria

incontrastable ya que los principios internos sélo se refieren a entidades y procesos que la
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teoria asume y por lo tanto estdn expresados mayormente en términos de conceptos
teoricos. Las implicaciones légicas que permiten la contrastacion de esos principios
teoricos deben, por lo tanto, expresarse en términos de las cosas y de las ocurrencias que
son conocidas de antemano, “as we might say, terms that have been introduced prior to the
theory and can be used independently of it” (Hempel, 1966, 75).

De acuerdo con la postura enunciativista, una teoria es un conjunto de afirmaciones
donde se tienen algunas basicas de las cuales se pueden inferir todas las restantes mediante
un proceso de deduccion. A las afirmaciones basicas se les llama axiomas y a las
afirmaciones derivadas de estos se les llama teoremas. Los teoremas no contienen
informacidon nueva que no se encuentre implicita en los axiomas. Aunque no es requisito
para una axiomatizacion, es deseable que la teoria sea lo més concentrada posible, o sea, es
un principio metodologico general que los axiomas han de constituir un conjunto pequefio
de afirmaciones y ademas deben ser independientes entre si. Se debe sefialar que siempre
existe mas de un conjunto de axiomas con los que se puede especificar una teoria, en
principio, siempre hay axiomatizaciones alternativas.

Ademas de los axiomas y teoremas una teoria debe incluir una serie de definiciones.
Estas no son del mismo tipo que los axiomas o teoremas. Las definiciones expresan
abreviaturas notacionales y por lo tanto deben ser eliminables y no creativas. La
eliminabilidad exige que se pueda disponer del término definido utilizando en su lugar la
definicion del término. Las definiciones también deben ser de tal naturaleza que no afiadan
nada al contenido de la teoria.

Las teorias empiricas estan constituidas, pues, por un calculo axiomatico abstracto y
otra parte que se encarga de conectar las expresiones de este calculo axiomatico con
situaciones de la experiencia. Si se vinculan estas situaciones de la experiencia con
situaciones de observacion directa podemos decir que los enunciados conectores relacionan
los términos del sistema axiomatico con términos observacionales que refieren a objetos,
propiedades o relaciones observables. “A estos "enunciados conectores” se les denominado
de varios modos” (Diez, Moulines, 1999, 290). Aunque conceptualmente existen
diferencias sutiles entre los términos que se les ha dado a dichas reglas de correspondencia

su funcién es basicamente la misma: “proporcionar interpretacion empirica al calculo
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axiomatico que por si mismo esta vacio de contenido empirico” (Diez, Moulines, 1999,
290).

Asi las teorias empiricas dan cuenta de los fenomenos postulando entidades o
procesos que obedecen leyes y que se encuentran mas alla del plano observable. Al hacerlo
debe introducir nuevos conceptos para referirse a esas entidades no observables. Estos
conceptos pueden representarse con simbolos lingiiisticos llamados "términos tedricos” por
estar introducidos por la teoria los conceptos asociados a ellos. Los términos que utiliza una
teoria vista como conjunto de enunciados son de tres tipos:

(1) términos logico-matematicos- es el vocabulario de apoyo de la teoria y

proporciona el lenguaje o instrumental formal en la misma.

(2) términos observacionales- es el vocabulario que se refiere a las entidades, las
propiedades y las relaciones directamente observables de las cuales la teoria
debe dar cuenta.

(3) términos teodricos- es el vocabulario que se refiere a las entidades, las
propiedades y las relaciones que no son directamente observables que utiliza la
teoria para dar cuenta de las que si son observables y de las cuales debe dar
cuenta.

Sin embargo, la identificacién de una teoria con una serie de enunciados trae
consigo una serie de consecuencias que resulta problematica. Uno de los problemas que
trae esta postura es que la identificacion de una teoria con sus axiomas lleva a concluir que
dos axiomatizaciones distintas de una teoria dada darian como resultado dos teorias
diferentes, siendo esto contradictorio pues se trata de la misma teoria. En la historia de la
ciencia se ha dado que a una misma teoria se le ha propuesto mas de una axiomatizacion,
como es el caso, por ejemplo, de las axiomatizaciones de Newton, de Hamilton y de
Lagrange de la teoria de la mecanica. En este sentido “lo que importa de una teoria, lo que
la identifica, es lo que dice sobre el comportamiento de determinada parcela de la realidad,
no como lo dice” (Diez, Moulines, 1999, 329). En este sentido lo que la teoria determina es

1135
una clase de modelos acerca de la realidad™.

% “Lo importante es pues qué modelos determina una teoria, no los recursos lingiiisticos que emplea para
ello” (Diez, Moulines, 330).
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La interpretacion semantica de las teorias expresa estas intuiciones planteando que
“presentar una teoria es presentar una clase de modelos, no de axiomas” (Diez, Moulines,
1999, 330). El decir, en el caso del enunciativismo, presentar un equivalente sintactico a la
concepcion de teorias como modelos argumentando que las consecuencias de los axiomas
son lo que identifica a una teoria no representa solucion al problema. Esto es asi ya que esta
estrategia nos mantiene en el plano sintactico solo aparentemente. “Apelar a las
consecuencias es apelar implicitamente a los modelos, 1a nociéon de consecuencia introduce
subrepticiamente la de modelo: un enunciado es consecuencia de otros si todos los modelos
de éstos son modelos de aquel” (Diez, Moulines, 1999, 330). La interpretacion semantica
argumenta que las teorias estan constituidas de modelos y no es fundamental el lenguaje en
que se expresan dichos modelos siempre que la representacién sea adecuada™.

La concepcion semantica no prescinde de los enunciados o en general de las
formulaciones lingiiisticas. “Las formulaciones lingiiisticas son esenciales en el sentido
(trivial) de ser el medio necesario para la determinacion de los modelos, pero en un sentido
verdaderamente importante no lo son, pues nada en la identidad de una teoria depende de
que la féormula lingiiistica sea una u otra” (Diez, Moulines, 1999, 330). Lo que pretende es
establecer que los conceptos relativos a modelos son mas provechosos para el andlisis
filos6fico de las teorias cientificas, de su naturaleza y funcionamiento, que los relativos a
enunciados.

Otro de los problemas que presenta la concepcion enunciativista de las teorias tiene
que ver con la rigidez en sentido logico de la nocioén de calculo axiomatico. Se presentan
todos los axiomas de una teoria al mismo nivel, no se establece distincion entre los mas
esenciales o fundamentales y otros complementarios. Esta vision rigida de teoria sincronica
no permite una elucidacién adecuada de las teorias en sentido diacronico ya que un cambio
en el cuerpo axiomatico de una teoria, por minimo que sea, representa un cambio de teoria.
“El analisis de teorias ha de ser tal que éstas resulten susceptibles de evolucion, que puedan
sufrir modificaciones extendiéndose en el tiempo sin perder su identidad” (Diez, Moulines,

1999, 310). La interpretacion sintactica de las teorias cientificas presenta a las teorias como

3% “De acuerdo con la concepcion semantica, presentar una teoria es presentar una familia de modelos. Esta
familia puede ser descrita de varios modos, mediante enunciados diferentes en lenguajes diferentes, y ninguna
formulacion lingiiistica tiene ninglin estatuto privilegiado” (Diez, Moulines, 330).
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productos terminados de la actividad cientifica. Las teorias vistas asi reflejan en bien poca
medida la propia actividad cientifica que las genera ya que no se pronuncian acerca de su
desarrollo. Es como si para dar cuenta de la actividad que realiza un artesano simplemente
se mostrara el producto terminado que haya trabajado.

Por ultimo, la interpretacion semantica presenta un panorama mas claro y detallado
de una teoria ya que ademas de presentar las leyes que determinan los hechos, como lo hace
la interpretacion sintactica presenta las relaciones que se dan entre los diferentes
componentes de la teoria. En general, para hacer un analisis filosofico de la actividad
mediante la cual se generan las teorias cientificas la interpretacion semantica resulta ser un
recurso mas apropiado que la interpretacion sintdctica por superarlo en detalle, claridad y

complejidad. El analisis que me dispongo a realizar justificara este tltimo planteamiento.

Comentarios en torno a los conceptos de “elemento tedrico” y ‘red tedrica’

De acuerdo con el estructuralismo las teorias se organizan en diferentes niveles de
especialidad dentro de una ‘red teodrica’. Si se consideran los diferentes niveles de
especialidad que constituyen una teoria en un momento dado se tiene la “imagen
congelada” de la teoria en un momento de su evolucion. Cada uno de los niveles de
especificidad de la teoria representa un ‘elemento tedrico’. Tanto las teorias como los
elementos tedricos estan constituidas de una parte formal y una parte aplicativa, de manera
que la parte global formal de la teoria estad expresada por el conjunto de las partes formales
de los elementos tedricos constituyentes, y su parte aplicativa global de manera similar por
el conjunto de las partes aplicativas de los elementos tedricos constituyentes. A la parte
formal se le llama 'nucleo” de la teoria y a la parte aplicativa se le llama "dominio de
aplicaciones pretendidas o intencionales’. La parte formal de una teoria o de un elemento
teorico contiene los recursos conceptuales y las leyes que fundamentan a la teoria. La parte
aplicativa especifica en términos que no son propios de la teoria los sistemas de los que la
teoria o elemento tedrico da cuenta.

El concepto de red teorica sirve para representar la estructura de una teoria en un
momento dado en toda su complejidad. Sin embargo, para dar cuenta de la evolucion en el
tiempo de las teorias el modelo sincronico de las teorias no es adecuado. Para dar cuenta de

la evolucion en el tiempo del conocimiento cientifico hay que considerar algin modelo de
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desarrollo diacronico mediante el cual se pueda dar cuenta de dos hechos fundamentales:
los casos en los que se mantiene la genidentidad o identidad diacrdnica de las teorias y los
casos en los que de acuerdo con Kuhn se da una revolucion cientifica. El primero de estos
se da cuando se considera que existe una entidad estructural que persiste a través del
tiempo, un marco teorico que permanece invariable a pesar de los cambios. Este primer
elemento estd representado en los conceptos de "paradigma’ de Kuhn, ‘programa de
investigacion” de Lakatos y ‘tradicion de investigacion” de Laudan. Una teoria en sentido
diacrénico puede considerarse como una sucesion de teorias en sentido sincronico que
comparten un elemento en comtn. Su imagen puede considerarse como una pelicula cuyos
marcos particulares son las diferentes etapas por las que ha pasado. Es mas dificil de
reconocer cuando se da el segundo aspecto, el que compete al cambio radical, ya que su
estudio presupone una teoria de los cambios semanticos de los conceptos cientificos y
ademas debe incluir analisis de las complejas interrelaciones que surgen en la perspectiva
diacronica.

Las reconstrucciones que presento en este trabajo son reconstrucciones particulares
que atienden al propoésito particular de servir de herramienta para el analisis epistemologico
de la genética durante aproximadamente cien afios. Por tal razon las teorias no estan
reconstruidas a la manera del estructuralismo. En lugar de presentar la estructura de
modelos potenciales, modelos potenciales parciales, modelos efectivos, ligaduras y
especializaciones presento cada teoria reconstruida como un todo en un diagrama
conjuntista. Algunas de las teorias que presento han sido reconstruidas por Mario
Casanueva (Casanueva, 2002) y Pablo Lorenzano (P. Lorenzano, 2002). César Lorenzano
(C. Lorenzano, 2002) ha presentado una reconstrucciéon de la bioquimica. Todas estas
reconstrucciones estructuralistas, sin embargo, aparecen expresadas en lenguaje formal, las
reconstrucciones que presento aparecen representadas en términos de diagramas
conjuntistas®’. Especificamente, en estos diagramas conjuntistas se aprecia la red teérica de
la genética en cuatro etapas fundamentales de su desarrollo: el planteamiento inicial de
Mendel (Teoria de la hibridacion), las modificaciones hechas por el mendelismo (Teoria

mendeliana), la incorporacion de los conocimientos acerca de la citologia a la genética

37 La reconstruccion que presento de la teoria bioquimica de la herencia representa sélo un aspecto de la
biogimica: el que corresponde al problema de la herencia.
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(Teoria cromosdmica), y finalmente, la caracterizacion a nivel macromolecular de los
fenomenos considerados por la genética clasica (Teoria bioquimica de la herencia).

El analisis puede verse como uno de tipo diacronico. Dependiendo de donde se trace
la linea divisoria entre lo que representa una teoria y la otra, asi, estariamos hablando de
genidentidad teorica o de revolucion cientifica. En nuestro caso considero que la teoria de
la hibridaciéon de Mendel y la teoria mendeliana son fundamentalmente la misma teoria.
Con respecto a la teoria cromosdmica afirmo que, a pesar de que podemos decir que se
encuentra en el mismo programa de investigacion o tradicion de investigacion, no es facil
justificar que se trata de la misma teoria. La teoria cromosdmica, a pesar de tener cosas en
comun con la mendeliana, contiene elementos adicionales que pueden ser objeto de
discusion, como por ejemplo, las leyes y las entidades con las que trabaja la teoria. Esto
representd progreso en muchos sentidos. Por ejemplo, el postular que los genes se
encuentran en los cromosomas permitio la construccion de mapas cromosoémicos de los

genes.

Nota acerca de las reconstrucciones

Cada una de las reconstrucciones que se presentan a continuacién contiene un
diagrama conjuntista asociado. En dicho diagrama se encuentran ilustrados los elementos
que constituyen el modelo y las relaciones que se dan entre ellos. Con respecto a estas
ultimas utilizo la linea entrecortada para especificar estructuraciones, la linea continua para
especificar funciones de relacion y la linea gruesa para especificar leyes. Las
estructuraciones son utiles para definir algunos elementos del modelo a partir de los
elementos primitivos. Las funciones de relacion son utiles para asociar diferentes elementos
del modelo de acuerdo con la relacion que se postula en la teoria. Las leyes son

fundamentales para la determinacion de los hechos.

La funcién A y las reconstrucciones de las teorias de la genética

A continuacion presentaré mis reconstrucciones modelo tedricas en términos
conjuntistas de la teoria de la hibridaciéon de Mendel (THM), la teoria mendeliana de la
herencia (TMH), la teoria cromosémica de la herencia (TCH) y la teoria bioquimica de la

herencia (TBH). Antes de pasar a dichas reconstrucciones deseo introducir aqui la funcion
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A. La funcidén A es un localizador temporal que actua sobre algun elemento del modelo que
plantea alguna de las teorias consideradas y le asigna un niimero natural. Este nimero
corresponde al valor de su generacion en una poblacion de individuos. El valor inicial se
establece por conveniencia y asi quedan fijados los valores de las generaciones
subsecuentes. El conjunto T representa la nocion de tiempo de manera que sus elementos
son los diferentes valores asignados a las diferentes generaciones. El conjunto T es
isomorfo con un segmento inicial del conjunto de niimeros naturales. La funcién A puede
actuar, por ejemplo, sobre un individuo miembro de la poblacion, pero también puede
actuar sobre alguna parte del individuo, digamos, sobre sus células gaméticas. En el primer
caso se estaria especificando el individuo de la generacion n, y en el segundo caso las
células gaméticas del individuo de la generacion n. El ambito de aplicacion de la teoria, la
poblacién de individuos, puede contener un minimo de 3 miembros (una pareja de padres y
un hijo). No existe maximo, la poblacion puede referirse a la especie y tener una extension

considerable, aunque en la realidad se considera que la especie no existira para siempre.
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Teoria de la hibridacion de Mendel (THM)

G La teoria de la hibridacion de Mendel

> | G, (THM) trata acerca de cruces entre individuos

; ] inicialmente pertenecientes a dos cepas puras.
'I+|'

Cada cepa pura esta constituida de individuos

cuyas caracteristicas o rasgos son los mismos.

a . . ..
- (1111 Cualquier cruce entre los individuos de una

cepa pura da lugar a generaciones subsecuentes

Il izomorfizmo

de otros individuos con los mismos rasgos. El

B Chiias cruce inicial entre estas dos cepas da lugar a

Ho ., . . ..
- - = una poblacion constituida tanto de individuos

puros de ambos tipos como de individuos que

M contienen los constituyentes esenciales de

hijos
Pl ambas cepas puras (hibridos). También los

6| . = cruces entre los individuos que son producto de

Ca CF este cruce inicial dan lugar a poblaciones

CF

Fe] ! constituidas de individuos puros e individuos
=

hibridos. Pero las proporciones en que van

e apareciendo los tipos de individuos en las

generaciones subsecuentes a partir del primer
cruce van variando y el interés de Mendel al hacer sus experimentos es describir este
fenomeno. Mendel también presenta una explicacion a las proporciones observadas
aludiendo a la manera en que ciertos elementos contenidos en las células gaméticas se
distribuyen y luego se recombinan. Este trabajo de investigacion solo reconstruye los
aspectos relacionados con Pisum y Phaseolus que Mendel plantea en su trabajo’®.

La reconstruccion conjuntista que presento establece que un modelo de THM esta

descrito por una tupla de diecisiete elementos primitivos: T (el tiempo, determina la

** En la reconstruccion de THM presentada no se consideran los casos en que la fusion de dos células
gaméticas puedan generar células de embrion en las cuales "in welchen die Differenzen génzlich und bleibend
vermittelt sind, so wiirde sich als weitere Folgerung ergeben, dass die Hybride, wie jede andere selbstindige
Pflanzenart, in ihren Nachkommen constant bleiben werde." (Mendel, 1865, 41) ... las diferencias son entera
y permanentemente conciliadas, en este caso se seguiria ulteriormente que el hibrido permaneceria tan
constante en su progenie como cualquier otra variedad estable de planta .
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generacion), M (conjunto de los machos de la poblacion), H (conjunto de las hembras de la
poblacion), CP (conjunto de las células polen de la poblacion), CH (conjunto de células
huevo de la poblacion), CF (conjunto de las células que son producto de la fertilizacion), Cy
(conjunto de las caracteristicas que presentan los individuos de la especie), E (conjunto de
los elementos que son causantes de las caracteristicas que presentan los individuos),
A (funcion de tiempo que asigna a un cierto elemento del modelo una generacion
particular), ¢ (funcion de descendencia), a (funcion de descripcion fenotipica), d (funcion
de portacion de células gaméticas), Y (funcion de fecundacion), N (funcion de portacion por
parte de las células gaméticas de los elementos causantes de las caracteristicas), € (funcion
de desarrollo ontogénico), B (funcion de portacion por parte de un individuo de los
elementos causantes de las caracteristicas) y 0 (funcion que representa la ley causal que
relaciona los elementos causantes de las caracteristicas con las caracteristicas). T, M, H,
CP, CH, CG, Cy E son conjuntos finitos no vacios.

El conjunto de individuos I esta constituido por la union entre el conjunto de
machos M y el conjunto de hembras H de la poblacion. En el trabajo de Mendel ésto esta
determinado por el tipo de célula gamética ya que la planta de Pisum contiene ambos sexos.
La teoria también es valida para casos en que los sexos estan diferenciados por individuos.
En el diagrama conjuntista de THM, el conjunto de los individuos I esta seccionado
horizontalmente para representar dos generaciones continuas. También estd seccionado
verticalmente para separar a los individuos machos de las hembras.

La funcion ¢ representa la nocion de descendencia de tal manera que a una pareja
de individuos de la generacion t; le asigna un conjunto de hijos de la generacion tiy
producto de los diferentes cruces entre ellos. El conjunto de hijos es un subconjunto del
conjunto de individuos de la generacion tiy;. El esquema de esta teoria considera hermanos
miembros del mismo conjunto de hijos a los que provienen de la misma pareja de padres,
cualquier cruce de alguno de los padres con otro individuo generaria otro conjunto de hijos
diferente.

El conjunto de las descripciones de los individuos C esta constituido por elementos
que tienen estructura de una tupla donde cada elemento de la tupla representa una
caracteristica que exhibe el individuo y que corresponde a su especie. La funciéon o

representa la nocion de descripcion fenotipica, de manera que a cada individuo le asigna un
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elemento del conjunto C. Tomando al individuo como un mosaico de caracteristicas que se
pueden heredar de manera independiente, la totalidad de elementos de cada tupla depende
de cuantas caracteristicas se presentan en la poblacion. Se puede representar la totalidad de
las caracteristicas de la poblacion con el conjunto Cyp,. Sobre el conjunto se puede introducir
una particion de manera que cada clase de equivalencia representa una caracteristica
particular de la poblacion. La totalidad de las caracteristicas se puede representar con tres
subindices: cpnij. El primer subindice representa la caracteristica de la poblacion (por
ejemplo, la longitud de tallo, el color de la flor, la forma de la semilla), el segundo
representa la caracteristica particular que exhibe el individuo (por ejemplo, tallo largo vs.
tallo corto, color rojo vs. color blanco, semilla de superficie lisa vs. semilla de superficie
rugosa) y el tercero representa las diferentes gradaciones que exhibe una caracteristica en
particular (por ejemplo, diferentes tonos de rojo, diferentes grados de estatura). El valor que
adopta este ultimo subindice en la mayor parte de los casos es uno, sin embargo en algunos
casos, como lo es el color de la hoja de Phaseolus, su valor puede ser mayor que uno. Se
debe considerar independiente del segundo subindice ya que a pesar de que la segregacion
y recombinacion de los factores responsables de las caracteristicas se dan de la misma
manera siempre de acuerdo con la teoria, la determinacion de las caracteristicas en estos
casos no va a obedecer la ley de dominancia-recesividad sino una ley distinta en la que mas
de dos elementos interactian para producir una caracteristica como el color de la flor en
Phaseolus.

Asi el conjunto de las descripciones de los individuos de la poblacion se construye
con el producto cartesiano de las caracteristicas individuales, representada cada
caracteristica individual de la especie por una variable a la que se le asocian tres subindices
particulares. A cada individuo se le asocia una descripcion fenotipica mediante la funcion
a. El conjunto hijos es un subconjunto del conjunto de individuos I y puede obtenerse al
aplicar la funcion de descendencia ¢ a una pareja de padres. La funcion o aplicada a cada a
uno de los miembros del conjunto hijos genera el conjunto de las descripciones fenotipicas
de los mismos Chjjos. Chijos €s un subconjunto del conjunto de descripciones fenotipicas de la
poblacion C.

En la base de contrastacion se encuentran las proporciones con las que van

apareciendo las diferentes combinaciones de las caracteristicas individuales. Mendel s6lo
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consider6 una pareja de caracteristicas individuales para cada caracteristica de la poblacion.
Asi, dependiendo del nimero de caracteristicas de la poblacion consideradas van
apareciendo las proporciones fenotipicas por Mendel. Cuando se considera una soéla
caracteristica de la especie la razén en que se presenta la caracteristica dominante con
relacion a la recesiva es 3:1. Cuando se consideran dos caracteristicas la razon en que se
combinan los rasgos dominantes y recesivos de ambas caracteristicas es 9:3:3:1. Cuando se
consideran tres caracteristicas la razéon en que se combinan los rasgos dominantes y los
recesivos de las tres caracteristicas es 27:9:9:9:3:3:3:1, y asi sucesivamente. Estas
proporciones se observan de manera aproximada de acuerdo con Mendel al hacer los
experimentos.

El conjunto de células gaméticas Ce esta constituido por la uniéon entre el conjunto
de células polen CP y el conjunto de células huevo CH. El propio Mendel no utilizaba el
término ‘gameto” ya que en su trabajo siempre habld en términos especificos de células
polen y células huevo (células reproductoras). En este trabajo se introduce el conjunto Ce
para propositos de simplificacion. La funcion O representa la nocion de portacion de células
reproductoras por parte de un individuo de tal manera que le asigna a cada individuo I de la
generacion t; un conjunto de células reproductoras Ce de la misma generacion. Estas células
reproductoras en el caso de Mendel estaban contenidas en los granos de polen y en los
ovarios de las plantas respectivamente. La fase experimental del trabajo de Mendel consiste
en realizar los cruces llevando el polen de las plantas a los ovarios de las plantas de manera
selectiva para realizar después su andlisis estadistico.

La funcion y representa la nocion de fecundacion entre una célula polen CP de la
generacion ti y una célula huevo CH de la generacion ti la cual da lugar a una célula
producto de la fertilizacion CF de la generacion tiy. Y le asigna a una pareja de célula polen
CP y célula huevo CH una célula CF de la generacion ti+; que puede dar lugar a un hijo de
la pareja. Para propositos de brevedad en este trabajo se le llamara célula germinal a la
célula que resulta producto de la fecundacion.

La funcién € representa la nocion de desarrollo ontogénico de un individuo de
manera que le asigna a cada célula germinal CF de la generacion ti; un individuo I de la

generacion ti;;. Mendel no se pronuncia acerca del desarrollo de los individuos ya que el
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interés primordial de €l no radica en investigar la manera en que actian los elementos sino
como pasan de un individuo a otro.

La funcién n representa la nocién de portacion de elementos de una célula
reproductora de manera que le asigna a cada célula polen CP o célula huevo CH de la
generacion t; una descripcion en términos de los elementos que posee que tiene la estructura
de una tupla. Cada miembro de la tupla representa un elemento que al combinarse con otro
elemento, idéntico o diferente, puede producir una caracteristica particular de la poblacion.
Al igual que con las caracteristicas, la totalidad de los elementos puede especificarse
introduciendo tres subindices ey;j. Los subindices estdn determinados de la misma manera
que en el caso de las caracteristicas. El primer subindice representa algin elemento
responsable de una caracteristica general de la poblacion (por ejemplo, para la longitud de
tallo, para el color de la flor o para la forma de la semilla). El segundo representa el
elemento responsable de una caracteristica particular (por ejemplo, para tallo largo o tallo
corto, para color rojo o color blanco o para semilla de superficie lisa o semilla de superficie
rugosa). El tercero representa el elemento responsable de alguna gradacion de alguna
caracteristica en particular (por ejemplo, para diferentes tonos de rojo o para diferentes
grados de estatura). El conjunto de elementos de la poblacion E es isomorfo con el conjunto
de caracteristicas de la especie Cy. El conjunto G que contiene las descripciones de las
células reproductoras en términos de los elementos de la especie se construye mediante el
producto cartesiano sobre las clases de equivalencia de E.

La funcion [3 representa la nocién de portacion de elementos de un individuo de
manera que le asigna a cada individuo I de la generacion t; un conjunto E; de elementos ey
causantes de las caracteristicas que exhibe. Sobre el conjunto de elementos de la especie E
se puede introducir una particion donde cada clase de equivalencia se asocia a los
elementos que en esa poblacion producen cierta caracteristica general (por ejemplo, la
longitud de tallo, el color de la flor, la forma de la semilla). El conjunto de elementos del
individuo E; estaria constituido por uno o mas de un elemento de cada clase de
equivalencia.

La razon por la cual represento al conjunto E como una particion, en lugar de un
producto cartesiano, obedece el deseo de reconstruir el aspecto notacional de Mendel de no

representar lo que el mendelismo llam¢é alelos cuando se trata del mismo elemento. En
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lugar de utilizar AA o aa para representar la contribucion por parte de cada uno de los
padres en el caso de los homocigotos, Mendel simplemente utiliza A o a*. Asi, cuando
ocurre la fertilizacion se toma la union conjuntista de los elementos que se fusionan.

La segregacion de los elementos enij que posee el individuo I de la generacion t; y
que da lugar al conjunto que contiene las descripciones de sus células reproductoras en
términos de sus elementos se obtiene mediante el producto cartesiano sobre las clases de
equivalencia de E;. Esta es la que se conoce como primera ley de Mendel o ley de
segregacion. Establece que todas las combinaciones posibles de los elementos que porta un
individuo se forman con igual probabilidad y se almacenan en las células reproductoras,
células polen o células huevo, del individuo.

La funcion U representa la nocion de recombinacion de los elementos que es
producto de la uniéon gamética entre una célula polen y una célula huevo. El conjunto Ej;
contiene los elementos que va a portar el nuevo individuo I perteneciente a la generacion
tir1. Sobre el conjunto Ei:;; se puede introducir una particion donde cada clase de
equivalencia contiene los elementos asociados a una caracteristica de la poblacion. El
conjunto de elementos E;j;; que porta el hijo estd dado por la unidén sobre las diferentes
clases de equivalencia de la union de las proyecciones sobre los diferentes tipos de
elemento del conjunto Gp con las del conjunto Go. Gp y Go representan las descripciones
en términos de elementos de las células polen y células huevo que se combinan. Aqui esta
representada la llamada segunda ley de Mendel o ley de recombinacion.

La funcién o representa la ley de tipo causal que relaciona un grupo de elementos a
la caracteristica asociada a ellos. Para obtener la descripcion del individuo I de la
generacion tj; a partir del contenido de elementos de su célula origen se debe obedecer la
siguiente regla de determinacion. Cuando el tipo de elemento no causa diferentes
gradaciones en la caracteristica (jmax= 1) y s0lo se tiene un elemento particular, entonces se
expresa ese elemento. Si el tipo de elemento no causa diferentes gradaciones en la
caracteristica (jmax=1) y se tiene un contenido de elementos diferentes se expresa el
elemento dominante. Cuando el tipo de elemento causa gradaciones en la caracteristica

entonces la caracteristica a expresarse va a estar determinada por la cantidad y cualidad de

3% Mendel en la mayor parte de su trabajo representa lo que el mendelismo llamaba homocigotos con una sola
letra, A o a. Sin embargo, al considerar el caso de Phaseolus los representa como aa.
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la potencia causal asociada a cada uno de los elementos involucrados. Este ultimo

representa el caso de Phaseolus. Con respecto a esto Mendel no profundiza.
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La teoria mendeliana
de la herencia (TMH) se
desarrolldé  principalmente
durante la primera década
del siglo XX a partir de la
publicacion de sus
principios por parte de Carl
Correns, Hugo de Vries y E.
Tschermak 1900. A

pesar de que THM y TMH

n

tienen aspectos en comun,

sus diferencias son lo
suficientemente importantes
para este trabajo como para
tratarlas como dos etapas
distintas en el desarrollo del
conocimiento acerca de la
genética. Principalmente en
lo que se refiere a la

recombinacion y a la

manera en que actuan los genes, su diferencia es fundamental para trazar una trayectoria de

progreso. El planteamiento fundamental de TMH establece que los genes se transmiten a

través de las células gaméticas a la descendencia en grupos ligados de genes de tal manera

que son los grupos de genes que pertenecen a diferentes grupos ligados los que se

recombinan independientemente. Cada individuo posee una carga genética compuesta de

dos partes, la que proviene del padre y la que proviene de la madre, de manera que se habla

de parejas de grupos de genes alelomorfos o alelos que causan grupos de caracteristicas.

Sin embargo, en la formacion de las células gaméticas, los alelos se separan de manera que

los gametos producidos solo poseen un tipo de alelo de cada gen. Esto hace posible que con



62

la fusion entre el gameto del macho y el gameto de la hembra se restauren las parejas de
alelos que forman el genotipo del nuevo individuo.

Para propositos de
Fe C

I:l{_{— -—-——-—-|A|B Z claridad  presento Ia

XEI d b Z

o o[z € hijos] : : : reconstruccion de TMH
Ca n| e x

| hies  |M en tres partes. La primera

parte, TMH;, incluye la

caracterizacion del nivel

1

de los organismos y del

nivel celular pertinente de

dos generaciones
Pt ¢ Ci M

Me seguidas. La segunda,
Hu

TMH,, entra a detallar en

Ci

una generacion un ciclo

[ e e e E e e e e e

Figura 3- Diagrama conjuntista de THH4 cn el proceso de

desarrollo de un organismo. La tercera, TMH3, incluye la caracterizacion de la parte tedrica
de TMH.

La caracterizacion a nivel del organismo y en el nivel celular de dos generaciones
seguidas (TMH;) se puede lograr con un modelo descrito por una tupla de quince
elementos: T (el tiempo, determina la generacion), M (conjunto de los machos de la
poblacién), H (conjunto de las hembras de la poblacion), So (conjunto de células
somaticas), Ga (conjunto de células gaméticas), Me (conjunto de membranas celulares), Ci
(conjunto de citoplasmas), Nu (conjunto de nticleos celulares), Cig (conjunto de cigotos), C
(conjunto de caracteristicas), A (funcion de tiempo que asigna a un cierto elemento del
modelo una generacion particular), K (funcion de portacion de células somaticas), W (
funcion de portacion de células gaméticas) , ¢ (funcion de fecundacion) y o (funcion de
descripcion fenotipica). T, M, H, So, Ga, Me, Ci, Nu, Cig, y C son conjuntos finitos no
vacios.

El conjunto de individuos I esta constituido por la union entre el conjunto de

machos M y el conjunto de hembras H. En este caso los individuos estan representados
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como conos de desarrollo que comienzan con un cigoto y se van desarrollando en el
tiempo. El conjunto I contiene como miembros a estos conos.

El conjunto de células Ce estd constituido por elementos que tienen estructura de
una tupla de tres elementos representando una membrana, un citoplasma y un nucleo
asociado a cada célula. El conjunto de las células Ce se construye mediante el producto
cartesiano entre el conjunto de las membranas celulares Me, el conjunto de los citoplasmas
Ciy el conjunto de los nucleos celulares Nu. El conjunto de células Ce esta constituido por
la unidn entre el conjunto de células somaticas So y el conjunto de células gaméticas Ga.

La funcién K representa la nocion de portacion de células somaticas de manera que
le asigna a cada individuo de la generacion t; un conjunto de células sométicas. La funcion
w representa la nocion de portacion de células gaméticas de manera que le asigna a cada
individuo de la generacion t; un conjunto de células gaméticas.

La funcién ¢ representa la nocion de fecundacion de manera que le asigna a una
pareja de células gaméticas de sexo opuesto de la generacion t; un cigoto de la generacion
ti+1. Este cigoto se puede desarrollar y convertirse en uno de los hijos de la pareja de la cual
provinieron el espermatozoide y el 6vulo.

Sobre el conjunto de las caracteristicas de la especie C se puede introducir una
particion donde cada clase de equivalencia se asocia a una caracteristica general de la
especie y los elementos de dicho subconjunto representan las variantes de ese tipo de
caracteristica. Una clase de equivalencia es, por ejemplo, el color de ojos. Para esa
caracteristica general se tienen los diferentes colores de ojo representados por los elementos
de dicha clase de equivalencia. El conjunto de fenotipos Fe de la poblacion es el conjunto
de los fenotipos individuales. Cada fenotipo individual tiene la estructura de una tupla
donde cada miembro de la tupla es una caracteristica que muestra el individuo. El conjunto
de los fenotipos de la poblacion Fe se construye mediante el producto cartesiano entre las
clases de equivalencia de C. Los elementos de C estan ilustrados en el diagrama para
representar la notacion del mendelismo. La funcién o representa la nocion de fenotipo
individual de manera que le asigna a cada individuo de la generacion ti un fenotipo o
descripcion en términos de sus caracteristicas. Un individuo esté4 representado por un punto

en el conjunto Fe.
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El conjunto de hijos de una pareja de individuos de la generacion t; es el conjunto de
individuos de la generacion ti+; que se desarrollaron de un cigoto que fue producto de la
unién de un gameto proveniente del padre y un gameto proveniente de la madre. Los
elementos del conjunto de fenotipos de los hijos se generan al aplicar la funcién o a cada
uno de los hijos. El conjunto de descripciones fenotipicas de los hijos es un subconjunto del
conjunto de descripciones fenotipicas de la poblacion Fe.

La caracterizacion de un ciclo en el proceso de desarrollo de un organismo (TMH;)
se puede lograr con un modelo descrito por una tupla de cincuenta y dos elementos: Fecl,
Fec2, Fec3, Int, ProfT, Prof, MetA, MetB, Ana, Tel, Seg, Mor, Dif, Cre, Inte, Prol, Prola,
Metl, Anal, Tell, Intll, Proll, Metll, Anall, Telll, DFecl, DFec2, DFec3, DInt, DProfT,
DProf, DMetA, DMetB, DAna , DTel, DSeg, DMor, DDif, DCre, DInte, DProl, DProla,
DMetl, DAnal, DTell, DIntll, DProll, DMetll, DAnall, DTelll, FDDO y FTDO. Esta
caracterizaciéon corresponde a la descripcidon en términos citologicos y de desarrollo
ontogénico del cono que representa a un individuo.

Con los primeros cuarenta elementos de TMH, se puede construir un conjunto de
fases de desarrollo ontogénico FaseDO. Sobre el conjunto FaseDO se puede introducir una
particion de cuatro clases de equivalencia donde cada una de estas representa uno de los
procesos de fecundacion, division celular (mitosis), desarrollo y formacion de gametos
(meiosis). Tomando las fases segun el orden en TMH; el conjunto que contiene las fases de
la fecundacion Fec contiene las primeras tres, el conjunto que contiene las fases de la
mitosis Mit contiene los siguientes siete elementos, el conjunto que contiene las fases del
desarrollo Des contiene las siguientes cuatro y el conjunto que contiene las fases de la
meiosis Mei contiene las ultimas once.

El conjunto DescDO contiene a las descripciones de cada una de las fases
contenidas en el conjunto FaseDO. Un ciclo en el desarrollo de un organismo se ve como
una secuencia de fases en donde la caracterizacion de una fase se obtiene aplicando una
funcion de descripcion FDDO a dicha fase y el cambio de una fase a la siguiente se logra
aplicando una funcién de transicion FTDO a la primera.

El proceso de fecundacion y formacion del cigoto se considera constituido de tres
fases: la fase Fecl en que los espermatozoides se adhieren al dvulo, la fase Fec2 en que el

nucleo y el centriolo del espermatozoide penetran hacia el interior del 6vulo y la fase Fec3
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o formacion del cigoto. Asi el proceso de fecundacion queda especificado de la siguiente
manera:

FDDO(Fecl) = Los espermatozoides secretan enzimas digestivas que perforan la

membrana o la capa de células del foliculo que recubre el 6vulo.

FTDO(Fecl) = Fec2

FDDO(Fec2) = El ntcleo y un centriolo del espermatozoide penetran el 6vulo. La

entrada de la cabeza del espermatozoide es seguida por transformaciones rapidas y

drésticas en el interior del 6vulo. Estos cambios impiden que el contenido de otros

espermatozoides contribuya a la formacion del cigoto.

FTDO (Fec2) = Fec3

FDDO (Fec3) = El centriolo del espermatozoide que penetrd inicia la formacion de

un huso sobre el cual se distribuyen primero los cromosomas procedentes del

espermatozoide y luego los del ovulo. Asi se forma el cigoto con un nimero
diploide de cromosomas.

Luego de la formacion del cigoto el organismo comienza a desarrollarse a partir de
ciertas divisiones mitoticas. La mitosis se considera constituida de siete fases: interfase Int,
profase temprana ProfT, profase Prof, metafase a MetA, metafase b MetB, anafase Ana y
telofase Tel. Asi el proceso de mitosis queda especificado de la siguiente manera:

FDDO(Int) = Los cromosomas ya se han duplicado.

FTDO(Int) = ProfT

FDDO(ProfT) = El nucleolo y la membrana nuclear comienzan a desaparecer. Los

cromosomas comienzan a condensarse.

FTDO (ProfT) = Prof

FDDO(Prof) = Los cromosomas ya se han acortado y se ve cada uno como dos

cromatidas unidas por un centrémero.

FTDO(Prof) = MetA

FDDO( MetA) = Se hace visible el huso mitotico y los cromosomas se alinean con

respecto al eje ecuatorial de la division celular.

FTDO(MetA) = MetB

FDDO(MetB) = Los centromeros se duplican.

FTDO(MetB) = Ana
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FDDO(Ana) = Los cromosomas homologos se separan hacia polos opuestos

guiados por el huso mitotico.

FTDO(Ana) = Tel

FDDO(Tel) = Los cromosomas se han separado completamente y se observan dos

nucleos bien definidos. La membrana celular se indenta para dar lugar a dos células

distintas.

"‘Desarrollo ontogénico” es el término utilizado para describir los cambios que
ocurren en el organismo luego de la formacion del cigoto y que dan lugar a un individuo. El
desarrollo ontogénico se considera constituido de cuatro fases: la segmentacion Seg, la
morfogénesis Mor, la diferenciacion Dif y el crecimiento Cre. Asi el proceso queda
especificado de la siguiente manera:

FDDO(Seg) = El cigoto experimenta una serie prolongada de divisiones mitdticas.
Durante esta etapa no ocurre crecimiento considerable, la masa original del cigoto
ha sido segmentada en unidades cada vez mas pequefias. Se forma una cavidad llena
de liquido al que se le denomina blastocelo. Por esto a esta esfera se le conoce como
blastula.
FTDO(Seg) = Mor
FDDO(Mor) = Las células que se originaron en el proceso de segmentacion
contintan dividiéndose y se organizan en masas diferentes aunque la estructura de
las mismas es similar en todas. Se da un movimiento de células hacia el interior de
la masa lo que marca el comienzo de la fase de gastrula. Se forman tres capas
celulares primarias: el ectodermo, el mesodermo y el endodermo. A partir de estas
capas se forman los diversos 6rganos y sistemas del cuerpo.

FTDO(Mor) = Dif

FDDO(Dif) = Las células del organismo en desarrollo comienzan a adoptar la

estructura y las funciones especializadas de los diferentes organos. Esto se logra

sintetizando cada célula una proteina particular carateristica de cada tipo de célula.

FTDO(Dif) = Cre

FDDO(Cre) = El organismo aumenta el tamafio debido a la division celular o al

aumento en tamaifio de las células.
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La formacion de las células gaméticas es posible ya que durante el proceso de
meiosis el contenido cromosomico de las células somaticas es reducido a la mitad. De esta
manera, cuando ocurre la unién gamética para formar un cigoto entre un espermatozoide y
un ovulo, se restaura el contenido cromosdémico de las células somaticas en el nuevo
individuo. La meiosis se considera constituida de once fases: interfase Inte, profase I Prol,
profase Ia Prola , metafase I Metl, anafase I Anal, telofase I Tell, Interfase II Intll, profase
IT Proll, metafase II Metll, anafase II Anall y telofase II Telll. Asi, el proceso de meiosis
queda especificado de la siguiente manera:

FDDO(Inte) = Los cromosomas se ya han duplicado.

FTDO(Inte) = Prol

FDDO(Prol) = Los cromosomas se hacen visibles y aparecen como hebras sencillas.

FTDO(Prol) = Prola

FDDO(Prola) = La membrana nuclear comienza a desaparecer. Los cromosomas

homologos se aparean unidos por centromeros. El sobrecruzamiento puede ocurrir

en esta fase.

FTDO(Prola) = Metl

FDDO(Metl) = Aparece el huso meiotico y las parejas de cromosomas homoélogos

se alinean con respecto al eje ecuatorial de la division celular.

FTDO(Metl) = Anal

FDDO(Anal) = Los cromosomas homoélogos se separan guiados por el huso

meiodtico.

FTDO(Anal) = Tell

FDDO(Tell) = La membrana celular se indenta para dar lugar a dos células

distintas. Ocurre la primera division meiotica. Se forman las membranas nucleares y

los cromosomas se alargan.

FTDO(Tell) = IntlI

FDDO(IntIT) = Esta es la etapa entre la primera divisiéon meiotica y la segunda.

FTDO(IntII) = Proll

FDDO(Proll) = La membrana nuclear comienza a desaparecer. Los cromosomas se

condensan.

FTDO(Proll) = MetlI
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FDDO(Metll) = Los centromeros se duplican.

FTDO(Metll) = Anall

FDDO(Anall) = Las cromatidas homologas se separan hacia polos opuestos guiadas

por el huso meiotico.

FTDO(Anall) = Telll

FDDO(Telll) = Las cromatidas homdlogas se han separado y se observan dos

nucleos bien diferenciados. La membrana celular se indenta para dar lugar a dos

células distintas. Se forman cuatro células producto de las dos divisiones.

La caracterizacion de la parte tedrica de TMH, TMH3;, se puede lograr con un
modelo descrito por una tupla de siete elementos: G (conjunto de genes), 3 (funcion de
portacion genética), O (funcion de portacion de estructuras de parejas de genes alelos de la
célula somatica), € (funcion de portacion de estructuras de genes alelos de una célula
gamética), Y (funcion de gametogénesis), W (funcion de fecundacion) y 0 (funcion que
representa la ley causal que relaciona un grupo de genes a un grupo de caracteristicas). G es
un conjunto finito no vacio.

Sobre el conjunto de los genes G se puede introducir una particion donde cada clase
de equivalencia contiene a los genes que codifican para una caracteristica general de la
especie. Por ejemplo, la clase de equivalencia relacionada con el color de ojos contiene los
genes que codifican para los diferentes colores de ojo que se observan en la poblacion.

El genotipo de un individuo es considerado como una tupla donde cada miembro de
la tupla es una tupla que consiste de dos miembros: el grupo de genes provenientes del
padre que codifican para un grupo de caracteristicas y el grupo de genes provenientes de la
madre que lo hacen para el mismo grupo de caracteristicas. Para expresar el genotipo de la
poblaciéon G podemos tomar el producto cartesiano de G consigo mismo, luego tomar las
proyecciones sobre cada tupla que representa la contribucion genética de cada uno de los
padres y finalmente hacer el producto cartesiano sobre las diferentes caracteristicas. El
conjunto de descripciones genotipicas de los hijos es un subconjunto del conjunto Ge.

La funcion B representa la nocion de portacion genética de un individuo de manera
que le asigna a cada individuo de la generacion ti un conjunto de genes que tiene la

estructura de tupla ya definida. Esta tupla es un elemento del conjunto Ge.
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TMH postula que la transmision de los genes de padres a hijos se da a través de
grupos ligados de genes. Sobre el conjunto de grupos GL se puede introducir una particion
donde cada clase de equivalencia representan los genes que se encuentran ligados. Cada
clase de equivalencia esta constituida por el producto cartesiano sobre el total de genes del
conjunto que representa a los genes ligados.

Una vez construidos los genes ligados podemos definir a los alelos y parejas de
alelos. La funcion O representa la nocion de portacion de estructuras de parejas de genes
alelos de la célula somatica PAl de la cual se generan los gametos. A partir del conjunto de
grupos ligados GL se puede construir el conjunto de estructuras de secuencias de pares de
genes alelos asociados a la espermatida o al oocito. EIl conjunto que representa las
estructuras de parejas de genes alelos PAI se construye haciendo el producto cartesiano de
los cuadrados de los grupos de genes ligados GL.

La funcidn € representa la nocion de portacion de estructuras de genes alelos de una
célula gamética Al. Dichas estructuras también puede construirse a partir de GL tomando el
producto cartesiano de los grupos de genes ligados GL;.

La funcién y representa la nocion de gametogénesis de manera que de una
espermatida o de un oocito se forman los espermatozoides o los 6vulos. Aqui se considera
lo que pasa en el nivel mendeliano-tedrico con las estructuras de alelos y parejas de alelos.
En la gametogénesis se pasa de una estructura de parejas de alelos a una de alelos sencillos.
Cada gameto porta un alelo de manera que al ocurrir la fusion entre el gameto macho y el
gameto hembra en la fecundacion se restaura la estructura de parejas de alelos del individuo
en el cigoto.

La funcion W representa la nocion de fecundacion a nivel mendeliano-teodrico. De
una pareja de estructuras de genes alelos provenientes del padre y de la madre
respectivamente se forma el genotipo del individuo de la generacion tiy;. Este individuo es
un elemento del conjunto de hijos de la pareja.

La funcién O representa la ley causal que relaciona un grupo de genes de un
individuo a un grupo de caracteristicas del mismo individuo. La teoria solo afirma que un
grupo de genes son la causa de la manifestacion de un grupo de caracteristicas en cada
individuo. En esta teoria el elemento relacionado a los conceptos de recesividad y

dominancia que era considerado por Mendel se descarta.
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La teoria
cromosomica de la
herencia (TCH)
trata acerca del
mecanismo de
transmision de los
factores que son
causantes de que los
individuos exhiban
las  caracteristicas
de sus ancestros.
Aunque los genes
son  considerados
como la causa de
las  caracteristicas
que exhiben los
organismos, la
teoria no se
pronuncia  acerca
del mecanismo de
accion de los genes.
TCH postula que
las  caracteristicas
de un individuo

pueden relacionarse

con parejas de grupos de genes contenidas en el cigoto del cual proviene. Dichos genes

estan ligados en grupos determinados que son caracteristicos de la especie ya que los genes

se encuentran distribuidos entre los cromosomas asociados a dicha especie en formaciones

lineales a lo largo de los mismos. En la formacion de las células gaméticas, cada pareja de

grupos de genes se separa, de manera que cada gameto contiene la mitad de la carga
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cromosomica de la célula somatica. Los genes pertenecientes a diferentes grupos ligados se
recombinan independientemente pero ocasionalmente pueden ocurrir uno o varios
intercambios de partes entre dos cromosomas del mismo tipo. La frecuencia de intercambio
de partes entre los cromosomas da lugar a frecuencias de recombinacion entre los genes de
manera que dicho valor puede utilizarse como medida relativa de la separacion que existe
entre los genes en un cromosoma.

Para propositos de

Fe C  claridad presento la
— — = — =[5 ©s1 .
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caracterizacion del nivel
subcelular citologico. La cuarta incluye la caracterizacion de la parte tedrica de TCH,
TCHa.

La caracterizacion en el nivel del organismo y en el nivel celular (TCH;) se puede
lograr con un modelo descrito por una tupla de catorce elementos: T (el tiempo, determina
la generacion), M (conjunto de los machos de la poblacion), H (conjunto de las hembras de
la poblacion), So (conjunto de células somaticas), Ga (conjunto de células gaméticas), Me
(conjunto de mebranas celulares), Ci (conjunto de citoplasmas), Cig (conjunto de cigotos),
C (conjunto de caracteristicas), A (funcién de tiempo que asigna a un cierto elemento del
modelo una generaciébn particular), K  (funcion de portacion de células

somaticas), w (funciéon de portacion de células gaméticas), ¢ (funcion de fecundacion) y
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o (funcion de descripcion fenotipica). T, M, H, So, Ga, Di, Ha, Me, Ci, Cig y C son
conjuntos finitos no vacios.

El conjunto de individuos I estd constituido por la unién entre el conjunto de
machos M y el conjunto de hembras H de la poblacion. Al igual que en TMH los
individuos estan representados por conos de desarrollo que comienzan con un cigoto y se
van desarrollando en el tiempo. El conjunto I esta constituido de esos individuos.

El conjunto de células Ce esta constituido por elementos que tienen estructura de
una tupla de tres elementos representando una membrana, un citoplasma y un nucleo
asociado a cada célula. El conjunto de las células Ce se construye mediante el producto
cartesiano entre el conjunto de las membranas celulares Me, el conjunto de los citoplasmas
Ciy el conjunto de los nucleos celulares Nu. El conjunto de células Ce esta constituido por
la unidn entre el conjunto de células somaticas So y el conjunto de células gaméticas Ga.

La funcién K representa la nocion de portacion de células somaticas de manera que
le asigna a cada individuo de la generacion t; un conjunto de células somaticas. La funcion
w representa la nocion de portacion de células gaméticas de manera que le asigna a cada
individuo de la generacion t; un conjunto de células gaméticas.

La funcién ¢ representa la nocion de fecundacion de manera que le asigna a una
pareja de células gaméticas de sexo opuesto de la generacion t; un cigoto de la generacion
ti+1. Este cigoto se puede desarrollar y convertirse en uno de los hijos de la pareja de la cual
provienen el espermatozoide y el évulo.

Sobre el conjunto de las caracteristicas de la especie se puede introducir una
particion donde cada clase de equivalencia se asocia a una caracteristica general de la
especie y los elementos de dicho subconjunto representan las variantes de ese tipo de
caracteristica. Una clase de equivalencia es, por ejemplo, el color de ojos. Para esa
caracteristica general se tienen los diferentes colores de ojo representados por los elementos
de dicha clase de equivalencia. El conjunto de fenotipos Fe de la poblacién es el conjunto
de los fenotipos individuales. Cada fenotipo individual tiene la estructura de una tupla
donde cada miembro de la tupla es una caracteristica que muestra el individuo. El conjunto
de los fenotipos de la poblacion Fe se construye mediante el producto cartesiano entre las
clases de equivalencia de C. La funcion a representa la nocién de fenotipo individual de

manera que le asigna a cada individuo de la generacion t; un fenotipo o descripcion en
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términos de sus caracteristicas. Un individuo esté representado por un punto en el conjunto
Fe.

El conjunto de hijos de una pareja de individuos de la generacion t; es el conjunto de
individuos de la generacion ti;; que se desarrollaron de un cigoto que fue producto de la
uniéon de un gameto proveniente del padre y un gameto proveniente de la madre. Los
elementos del conjunto de fenotipos de los hijos se generan al aplicar la funcion o a cada
uno de los hijos. El conjunto de descripciones fenotipicas de los hijos es un subconjunto del
conjunto de descripciones fenotipicas de la poblacion Fe.

La segunda parte, TCH, la caracterizacion de un ciclo en el proceso de desarrollo
de un organismo, es idéntica a la formulada como TMH,.

La caracterizacion

Fe [

“— — = — — |51 Czl :
I:I{_ <T S I en el nivel subcelular TCH3

5

o o[z € hijos]
Ce

| hios M TCH; y TCH, y afiade un

N supone las caracterizaciones
4] 2

modelo descrito por una

tupla de doce elementos: Di

1

(conjunto  de  nucleos

diploides asociados a las

Mo L1 Mo = " células  somaticas), Ha

Me Di

(conjunto de nucleos

L Ha haploides asociados a las

|

|
DI
|
=

ECSEETEES e R R

células somadticas), PCr

¢ v | P

[

_I:l N P (conjunto de parejas de

]

W[ jehimsmata[ & cromosomas homologos
¥

I:ED asociadas a los nucleos

Figura B- Diagrama conjuntista de TCHy d1p101des) Cr (COIljllIltO de
b

cromosomas homologos sencillos asociados a los nucleos haploides), y (funcion de
portacion de nucleos diploides por parte de las células somaticas), € (funcion de portacion
de nucleos haploides por parte de las células gaméticas), N (funcion de portacion de
conjunto de parejas de cromosomas homologos de la especie por parte de los nucleos

diploides), p (funcion de portacion de conjunto de cromosomas homologos sencillos de la
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especie por parte de los nticleos haploides), | (funcién que representa la mitosis en el nivel
citologico), 10 (funcion que actua sobre el conjunto de células somaticas de un individuo y
aumenta el nimero de estas por uno), M (funcidon que representa la meiosis en el nivel
citologico) y MY (funcion actia sobre el conjunto de células somaticas y células gaméticas
de un individuo y aumenta el numero de las segundas por cuatro y disminuye el nimero de
las primeras por uno). Di, Ha, PCr y Cr son conjuntos finitos no vacios.

La importancia de la teoria cromosomica de la herencia radicé en el hecho de hacer
sus planteamientos tedricos a nivel subcitoldgico, especificamente a nivel del nucleo de la
célula y de las estructuras nucleares conocidas como cromosomas.

El conjunto de nucleos de la poblacion Nu estd constituido por la union entre el
conjunto de nucleos diploides Di y el conjunto de nucleos haploides Ha. Los nucleos
diploides corresponden a los de las células somadticas y los haploides a los de las células
gaméticas. La funcion y representa la nocion de portacion de nticleo diploide de una célula
somatica y le asigna a cada célula somatica de la generacion t; un nucleo diploide. La
funcion € representa la nocidén de portacion de nucleo haploide de una célula gamética y le
asigna a cada célula gamética de la generacion t; un nucleo haploide.

La teoria distingue los dos tipos de nucleo celular a base de contenido cromosémico
de los mismos. La funcion n representa la nocion de portacion de parejas de cromosomas
homologos de un nucleo diploide y le asigna a cada nucleo diploide de la generacion t; un
conjunto de parejas de cromosomas homoélogos. Este conjunto corresponde al conjunto de
cromosomas que contiene todo individuo de la especie. La funcidon p representa la nocion
de portacion de cromosomas homologos sencillos de un nticleo haploide y le asigna a cada
nucleo haploide de la generacion t; un conjunto de cromosomas homdlogos sencillos.
Cuando la espermatida o el oocito por el proceso de meiosis da lugar a cuatro
espermatozoides o a cuatro dvulos, segin sea el caso, el contenido cromosémico se reduce
a la mitad, pasando de parejas de cromosomas homologos a cromosomas homologos
sencillos.

La funcién | representa la mitosis en el nivel citologico donde el resultado es la
generacion de células somaticas a partir de células somaticas. Esto aumenta el numero de
parejas de cromosomas por una cantidad equivalente al nimero de pares de cromosomas

asociado a un nucleo diploide. La funcion 10 actua sobre el conjunto de células somaticas
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de un individuo y aumenta el nimero de estas por uno. En términos del contenido
cromosomico de las células no hay cambio, se mantiene la estructura de parejas de
cromosomas homologos. La funcion Y representa la meiosis en el nivel citologico donde el
resultado es la generacion de cromosomas sencillos a partir de parejas de cromosomas
homologos. La funcion Py actia sobre el conjunto de células somaticas y células gaméticas
de un individuo y aumenta el numero de las segundas por cuatro y disminuye el nimero de
las primeras por uno. Cada célula gamética va a contener la mitad del contenido
cromosomico que el de una célula somatica. Durante el proceso de meiosis la estructura de
los ntcleos cambia de parejas de cromosomas homologos a cromosomas homologos
sencillos. Luego del proceso de meiosis el total de parejas de cromosomas homologos
disminuye por un valor equivalente al nimero de pares de cromosomas asociados a un
nucleo diploide, y el total de estructuras de cromosomas sencillos asociados a un nucleo
haploide aumentan por cuatro veces las asociadas a un nucleo haploide.

La caracterizacion de la parte tedrica de TCH, TCHg, supone las caracterizaciones
TCH;, TCH; y TCHj3 y, afiade un modelo descrito por una tupla de doce elementos: G
(conjunto de genes de la poblacion), T (funcion de portacion de estructuras de parejas de
cromosomas homologos por parte de los conjuntos de parejas de cromosomas
homologos), O (funciéon de portacion de estructuras de cromosomas homoélogos sencillos
por parte de los conjuntos cromosomas homologos sencillos), B (funciéon de portacion
genética), IT (funcion de mitosis a nivel TCH teérico), UT (funcion de meiosis a nivel TCH
tedrico), MYT (funcion que actiia sobre el conjunto de estructuras de cromosomas asociadas
a nucleos diploides y el de estructuras de cromosomas asociadas a nucleos haploides y
aumenta el nimero de las segundas por cuatro y disminuye el namero de las primeras por
uno), f (funcion de frecuencia de separacion de genes de un mismo cromosoma), d
(distancia relativa de separacion entre dos genes de un cromosoma), P (funcion de
probabilidad de separacion de dos genes del mismo cromosoma), ® (funcion de
fecundacion a nivel TCH tedrico) y 0 (funcidn que representa la ley causal que relaciona un
grupo de genes a un grupo de caracteristicas). G es un conjunto finito no vacio.

Sobre el conjunto de genes G de la especie se puede introducir una particion donde
cada clase de equivalencia se asocia al grupo de genes que causan un grupo de

caracteristicas de la especie y los elementos de dicha clase son las variantes de los grupos
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de genes para ese grupo de caracteristicas. Existe un isomorfismo entre el conjunto G y el
conjunto C en términos de que la estructura de las particiones es idéntica y existe una
correspondencia uno a uno entre grupos de genes y grupos de caracteristicas. El genotipo
de un individuo es un elemento del conjunto Ge y es considerado como secuencias de pares
de genes donde para cada par uno proviene del padre y el otro de la madre. El genotipo de
la poblacion se construye tomando el producto cartesiano de G consigo mismo, tomando las
proyecciones sobre parejas de genes y finalmente tomando el producto cartesiano sobre
todos los genes. La funcion B representa la nocion de portacion genética de un individuo de
manera que le asigna a cada individuo de la generacion t; un genotipo que es un elemento
del conjunto Ge.

Sobre el conjunto de estructuras de cromosomas en términos de genes CrT de la
poblacion se puede introducir una particion donde cada clase de equivalencia se asocia a un
cromosoma en particular de la poblacion. Cada cromosoma estd constituido de una
secuencia lineal de genes de manera que si no se considera el sobrecruzamiento entre los
cromosomas los genes localizados en un cromosoma se transmiten de manera ligada. El
conjunto CrT contiene todos los diferentes tipos de cromosoma de cada clase de la
poblacion. El conjunto CrT se construye tomando el producto cartesiano entre las clases de
equivalencia de G que se consideran localizadas en los diferentes cromosomas y
construyendo la unién entre estos.

Una vez construida la estructura de cromosomas a nivel tedrico CrT se pueden
definir las estructuras de cromosomas en términos de genes que corresponden al conjunto
de parejas de cromosomas homologos y al de cromosomas homologos sencillos. El
conjunto CrTp; se construye tomando el producto cartesiano sobre las clases de
equivalencia de CrT de los cuadrados de sus clases de equivalencia. El conjunto CrTy, se
construye tomando el producto cartesiano sobre las clases de equivalencia de CrT.

La funcioén T representa la nocion de arreglo cromosdémico del conjunto que contiene
las parejas de cromosomas asociadas a un nucleo diploide de manera que le asigna a cada
conjunto de cromosomas de un ntcleo diploide una estructura en términos de cromosomas
en el nivel teorico CrTp;. Esta estructura se representa por una tupla donde cada elemento
de la tupla representa una pareja de cromosomas homoélogos o secuencia de parejas de

genes. La funcion 0 representa la nocion de arreglo cromosdmico del conjunto que contiene
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los cromosomas homologos sencillos asociadas a un ntcleo haploide de manera que le
asigna a cada conjunto de cromosomas de un ntcleo haploide una estructura en términos de
cromosomas en el nivel tedrico CrTy,. . Esta estructura se representa por una tupla donde
cada elemento de la tupla representa un cromosoma homoélogo o secuencia de genes
sencillos.

La mitosis en el nivel teorico I T representa la nocion de duplicacion de cromosomas
y subsecuente separacion de los mismos de manera que al actuar sobre un grupo de
estructuras cromosomicas de nticleos diploides aumenta por uno el nimero de los mismos.
Esto hace posible el aumento en nimero de las células somaticas del individuo. La meiosis
en el nivel tedrico UT representa la nocién de duplicacion de cromosomas y subsecuente
doble separacion de los mismos de manera que al actuar sobre un grupo de estructuras de
parejas de cromosomas genera un numero de estructuras de cromosomas homologos
sencillos. La funcion yT actaa sobre el conjunto de estructuras de cromosomas asociadas a
nucleos diploides y de estructuras de cromosomas asociadas a nucleos haploides y aumenta
el nimero de las segundas por cuatro y disminuye el numero de las primeras por uno. Esto
hace posible la formacion de cuatro células gaméticas a partir de una célula somatica.

Luego del proceso de meiosis es probable que algunos cromosomas homoélogos
hayan intercambiado segmentos mediante uno o mas sobrecruzamientos. La funcién f le
asigna a una pareja de genes de un mismo cromosoma una frecuencia relativa con la cual
aparecen separados luego del proceso de meiosis. El valor de f se supone dado por
medicion. El valor de esta frecuencia corregido para considerar dobles sobrecruzamientos
da una medida de la distancia d de separacion relativa entre los genes. El fundamento de la
ley es que la probabilidad P de que dos genes que se encuentran localizados en un mismo
cromosoma se separen luego de un sobrecruzamiento depende de la separacion relativa d
que existe entre ellos. Si se consideran dos sobrecruzamientos la probabilidad de que
queden separados los dos genes debe ser corregida para considerar algin segundo
sobrecruzamiento con un tercer gen localizado entre los primeros dos. Asi, la probabilidad
total es la probabilidad de que se de un sobrecruzamiento entre dos genes menos la
probabilidad de que se de otro segundo sobrecruzamiento con un tercer gen intermedio.

Si ocurren sobrecruzamientos se altera la estructura del conjunto de cromosomas

homologos sencillos durante la meiosis. En estos casos las secuencias de genes entre los
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cromosomas son intercambiadas de manera que las secuencias de genes de un cromosoma
se alteran para permitir la formacién de cromosomas con contenido genético del padre y de
la madre al mismo tiempo.

La funcion @® representa la nocion de unioén entre estructuras de cromosomas
homologos sencillos producto de la fecundacion. Dicha unién da lugar al genotipo del hijo.
El genotipo del nuevo individuo se obtiene tomando el producto cartesiano de la estructura
de cromosomas sencillos asociada con un espermatozoide del padre con la estructura de
cromosomas sencillos asociada con un 6évulo de la madre.

La funcién O representa la ley causal que relaciona un grupo de genes de un
individuo a un grupo de caracteristicas del mismo individuo. La teoria solo afirma que un
grupo de genes son la causa de la manifestacion de un grupo de caracteristicas en cada

individuo.
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Con relacion al
problema de la herencia
podemos decir que la
teoria bioquimica de la
herencia desarrollada
principalmente en el siglo
XX de manera paralela a
la genética clasica, ha
contribuido grandemente
a su soluciéon. Podemos
considerar a TBH como la
teoria bioquimica que
intenta resolver el
problema de la herencia
en el nivel molecular. La
bioquimica es la
disciplina que se encarga
de caracterizar los
procesos biologicos en el
nivel  molecular. El
concepto de

macromolécula ha sido

fundamental en el estudio de esta disciplina. Los bioquimicos utilizan una serie de técnicas

experimentales y reglas metodologicas mediante las cuales se le asigna a cada sustancia

analizada un conjunto de estructuras. La bioquimica también interesa describir los procesos

que se dan en los organismos en el nivel molecular y en este sentido ha esclarecido muchos

de los mismos. Relacionado con el problema de la herencia la bioquimica ha establecido

una diferencia importante entre las proteinas y los acidos nucléicos. La bioquimica, en lo

que respecta a este problema, investiga las estructuras de las sustancias relacionadas con la
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herencia y la manera en que interactian esta sustancias para lograr la transmision y
expresion de los genes.

La bioquimica resolvié cada una de las dos partes del problema de la herencia en
dos épocas histdricas separadas. Historicamente el reconocimiento del triplete como la
estructura genética fundamental surgi6 posteriormente al del reconocimiento del nucledtido
como la unidad estructural de la molécula de ADN. El problema de descifrar el codigo
genético permanecié sin resolver hasta después de haber sido descritos los componentes y
los procesos relacionados con el problema de la transmision. La mutacion genética y los
diferentes tipos de mutacion que se dan en los organismos son conceptos que no se pueden
enmarcar en la bioquimica si no se considera el triplete como la estructura genética
fundamental. Finalmente, el descubrimiento de los diferentes tipos de ARN y su funcién
fueron hechos relacionados con el problema de la accion de los genes, el cual se vino a
resolver hasta la séptima década del siglo XX, a diferencia del problema de la transmision
que ya estaba resuelto a principios de la sexta década del siglo XX.

La reconstruccion que presento aqui corresponde a la que se expone en los libros de
bioquimica general como el de Lehninger. TBH presupone a TCH. Para propodsitos de
claridad presento primero la reconstruccion de la parte de TBH que es pertinente al
problema de la transmision de los genes TBHT. Luego presento la reconstruccion de la
parte de la bioquimica que es pertinente al problema de la accion de los genes TBHG. TBH
introduce en el nivel no tedrico una serie de funciones que relacionan algunos de los
elementos de TCH con un conjunto de propiedades de ciertas sustancias que permite
asignarle un conjunto de estructuras a dichos elementos. Estas estructuras son
caracterizaciones a nivel molecular de las entidades involucradas en el fendémeno de la
herencia.

La reconstruccion conjuntista que presento establece que un modelo de TBHT esta
descrito por una tupla que anade a lo que aporta TCH dieciocho elementos primitivos:
ADN (conjunto de moléculas de ADN de la poblacion a nivel TBH no tedrico), ARN
(conjunto de moléculas de ARN de la poblacion a nivel TBH no tedrico), Pro (conjunto de
proteinas de la poblacion a nivel TBH no tedrico), BN (conjunto que contiene el arreglo
quimico de las bases nitrogenadas que forman parte de la estructura de los acidos

nucléicos), Pen (conjunto que contiene el arreglo quimico de las moléculas de pentosa que
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forman parte de la estructura de los 4cidos nucléicos), GF (conjunto que contiene el arreglo
quimico del grupo fosfato que forma parte de la estructura de los acidos nucléicos), AA
(conjunto de aminodcidos que forman parte de las proteinas asociadas a los fendmenos
biologicos), X (funcion de  portacion de  proteinas), § (funcion de  portacion
de ADN), C (funcion de portacion de ARN), & (funcion de caracterizacion de proteinas en
términos bioquimicos), Tt (funcidén de caracterizacion de parejas de cromosomas homologos
en términos bioquimicos), V (funcion de caracterizacion de cromosomas homologos
sencillos en términos bioquimicos), 2 (funcioén de caracterizacion de ADN a nivel TBH no
tedrico en términos bioquimicos), A (funcidén de caracterizacion de ARN a nivel TBH no
teorico en términos bioquimicos), ¢ (funcion de duplicacion del ADN), Y (funcion de
formacion de estructuras de cadenas de ADN sencillas) y @ (funciéon de formacion de
estructuras de dobles cadenas de ADN). ADN, ARN, Pro, BN, Pen, GF y AA son conjuntos
finitos no vacios.

El conjunto MM contiene las sustancias que se consideran como constituidas de
macromoléculas. Estas sustancias muestran ciertas propiedades, tanto fisicas como
quimicas. Mediante estas propiedades se les determina un conjunto de estructuras asociadas
a ellas. Las macromoléculas mas importantes son los acidos nucléicos y las proteinas. El
conjunto de acidos nucléicos AN y el conjunto de proteinas Pro son subconjuntos de MM.
Sobre el conjunto de acidos nucléicos AN se puede introducir una particion compuesta por
dos clases de equivalencia: el conjunto ADN de las sustancias constituidas por ADN y el
conjunto ARN de las sustancias constituidas por ARN.

La funcioén X le asocia a cada individuo un conjunto de proteinas que corresponden a
su caracterizacion fenomenoldgica fenotipica. Este conjunto de proteinas se ve como un
conjunto de sustancias que presentan ciertas propiedades fisicas y quimicas. La funcion
 representa la nocion de portacion de un conjunto de moléculas de ADN por parte de un
individuo. Este conjunto de moléculas de ADN se ve como un conjunto de sustancias que
presentan ciertas propiedades fisicas y quimicas. La funcion & representa la nocion de
portacion de un conjunto de moléculas de ARN por parte de un individuo. Este conjunto de
moléculas de ARN se ve como un conjunto de sustancias que presentan ciertas propiedades

fisicas y quimicas.
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TBH introduce las

estructuras fundamentales

pentosa — @
bazes nitrogenadas —— @

e

con las que construye las
demas. Estas son BN, Pen,
GF y AA. Sobre el
conjunto de bases
nitrogenadas BN se puede
introducir una particion de
dos clases de equivalencia
donde una representa el
conjunto de las Dbases
purinicas Pu que se
encuentran en los acidos
nucléicos y la otra
representa el conjunto de

las bases pirimidinicas Pi

Figura 8- Estructura del ADMN

que se encuentran en los
acidos nucléicos. Las bases purinicas son adenina ad y guanina gu. Las pirimidinicas son
timina ti, citocina ci y uracilo ur.

El conjunto de las azlicares Pen contiene solo dos elementos: desoxiribosa D y
ribosa R. La desoxiribosa es el aziicar que se encuentra en el ADN mientras que la ribosa es
el que se encuentra en el ARN. El conjunto del grupo fosfato GF contiene sélo un
elemento: el grupo fosfato. El conjunto de los aminoacidos AA esta constituido por los
veinte aminoacidos representados por aa; que estructuran las proteinas en los organismos.

Cada proteina en el nivel bioquimico tedrico es un elemento de ProT y se puede
representar mediante una tupla donde cada elemento de la misma es uno de los 20
aminoacidos que constituyen las proteinas en los seres vivos. El contenido de proteinas de
un individuo puede representarse como un subconjunto de ProT. Para obtener la estructura
de una proteina se ejecuta el producto cartesiano entre los aminoacidos que se necesitan

para formar la proteina. Esta proteina esta constituida por una secuencia particular de
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aminoacidos y esto es lo que determina la manera en que se debe hacer el producto
cartesiano. La funcion 0 le asigna a una sustancia (ProT) que en el nivel bioquimico se le
asigna una cierta estructura tedrica unas ciertas caracteristicas y propiedades (Pro) a nivel
TBH no teérico. Mediante dichas propiedades y la aplicacion de ciertas técnicas de la fisica
y de la quimica se le puede asignar la estructura tedrica.

TBH adopta la nomenclatura de la quimica organica de manera que la descripcion
de los tres grupos principales que forman los nucleétidos obedece a la misma. De especial
importancia resultan las posiciones 5’ y 3’ de la pentosa en cada caso. Las posiciones de la
pentosa se denotan con primas para no confundir con las que corresponden a las bases
nitrogenadas. El espinazo de la molécula de ADN, o ARN segun sea el caso, consiste de
una secuencia alternada de pentosa y grupo fosfato, en especifico un a&tomo de oxigeno del
grupo fosfato se combina mediante un enlace covalente con el &tomo de carbono localizado
en la posicion 3°. Por el otro lado un 4tomo de oxigeno del fosfato se combina con el &tomo
de carbono que se encuentra en la posicion 5°. Esto define una direccion 5° — 3’ para cada
una de las cadenas, donde debido a la estructura de la molécula la direccién 5’ — 3’ de una
de las cadenas queda en direccion opuesta a la de la otra. La base nitrogenada queda
asociada a la posicion 1°.

Sobre el conjunto de los nucledtidos Nuc se puede introducir una particion donde
una clase de equivalencia contiene a los nucledtidos que se encuentran en el ADN y la otra
clase contiene a los nucleotidos que se encuentran en el ARN. Sobre la primera clase de
equivalencia NADN se puede introducir a su vez una particion donde la primera clase de
equivalencia representa a los nucledtidos que contienen bases purinicas y que se encuentran
en el ADN y la segunda representa a los nucle6tidos que contienen bases pirimidinicas y
que se encuentran en el ADN. La primera clase de equivalencia se construye tomando el
producto cartesiano entre el conjunto que contiene como unico elemento a la desoxiribosa
D, el conjunto de las bases purinicas Pu, y el conjunto del grupo fosfato GF. La segunda
clase de equivalencia se construye tomando el producto cartesiano entre el conjunto que
contiene como Unico elemento a la desoxiribosa D, el conjunto que contiene a las bases
pirimidinicas timina ti y citosina ci, y el conjunto del grupo fosfato GF.

Sobre la segunda clase de equivalencia del conjunto Nuc, NARN, se puede

introducir a su vez una particion donde la primera clase de equivalencia representa a los
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nucledtidos que contienen bases purinicas y que se encuentran en el ARN y la segunda
representa a los nucleotidos que contienen bases pirimidinicas y que se encuentran en el
ARN. La primera clase de equivalencia se construye tomando el producto cartesiano entre
el conjunto que contiene como Unico elemento a la ribosa R, el conjunto de las bases
purinicas Pu, y el conjunto del grupo fosfato GF. La segunda clase se construye tomando el
producto cartesiano entre el conjunto que contiene como unico elemento a la ribosa R, el
conjunto que contiene a las bases pirimidinicas uracilo ur y citosina ci, y el conjunto del
grupo fosfato GF.

Sobre el conjunto de las estructuras de las moléculas de ADN en el nivel
bioquimico tedérico ADNB se puede introducir una particion donde cada clase de
equivalencia representa la estructura de una molécula de ADN de la poblacion. Cada clase
de equivalencia contiene las moléculas de ADN que corresponden a cada individuo y que
podemos representar como adn;. Cada uno de las moléculas adn;; se construye a base del
conjunto de nucledtidos de ADN NADN. Para representar la estructura de doble cadena de
la molécula de ADN, cada uno de estos elementos de ADNB tiene la estructura de una
tupla donde cada elemento de la tupla es a su vez una tupla de dos elementos tal que si el
primer miembro de esta tupla es un nucledtido que contiene adenina, entonces, el segundo
miembro es un nucledtido que contiene timina y viceversa, y si el primer miembro de esta
tupla es un nucledtido que contiene citosina, entonces, el segundo miembro es un
nucleotido que contiene guanina y viceversa. La cardinalidad de la primera tupla depende
de la cantidad de nucle6tidos necesaria para caracterizar la molécula de ADN que se esté
considerando.

Sobre el conjunto de las estructuras de las moléculas de ARN en el nivel bioquimico
teorico ARNB se puede introducir una particion donde cada clase de equivalencia
representa un tipo particular de ARN con una funcion especifica de la especie. Cada clase
de equivalencia contiene las moléculas de ARN que corresponden a cada individuo y que
podemos representar como arn;. Cada uno de las moléculas arn;; se construye a base del
conjunto de nucledtidos de ARN ARNB. Cada uno de estos elementos de ARNB tiene la
estructura de una tupla donde cada elemento de la tupla representa algin nucleoétido de la

secuencia de cadena sencilla de la molécula de ARN.
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La funcion Z le asigna un conjunto de estructuras bioquimico tedricas ADNB al
conjunto que representa el ADN de un individuo y la funcion A le asigna un conjunto de
estructuras bioquimico teéricas ARNB al conjunto que representa el ARN de un individuo.
Las estructuras de ADN varian segin sea el tipo de nucleo celular. Las estructuras
asignadas a los nticleos diploides ADNDi y a las estructuras asignadas a los nucleos
haploides ADNHa se construyen del conjunto ADNB. Las primeras se construyen tomando
el producto cartesiano de los cuadrados de las clases de equivalencia de ADNB. Las
segundas se construyen tomando el producto cartesiano de las clases de equivalencia de
ADNB.

La funcién v le asigna a cada conjunto de parejas de cromosomas homologos de un
nucleo diploide una descripcion de su estructura en términos de secuencias de parejas de
estructuras de ADN ADNDi. Cada elemento de este conjunto tiene la estructura de una
tupla donde cada elemento de la tupla representa la estructura de una pareja de cromosomas
homologos en términos de los nucledtidos que contiene. La funcion Tt le asigna a cada
conjunto de cromosomas homologos sencillos de un ntcleo haploide una descripcion de su
estructura en términos de secuencias de estructuras sencillas de ADN ADNHa. Cada
elemento de este conjunto tiene la estructura de una tupla donde cada elemento de la tupla
representa la estructura de un cromosoma homologo sencillo en términos de los nucle6tidos
que contiene.

La funcion ¢ representa la nocion de replicacion del ADN en el nivel bioquimico
teorico que ocurre antes de la division celular. Durante este proceso de una estructura
ADNDi se forman dos estructuras idénticas representadas por elementos que poseen la
misma caracterizacion. Estas estructuras representan las caracterizaciones de los dos
nucleos diploides que se forman.

La caracterizacion del proceso de replicacion® del ADN se puede lograr con un
modelo descrito por una tupla de ocho elementos: RIn, REI, RTe, DRIn, DREI, DREe,
FDRe y FTRe. Se puede definir un conjunto FaseRe constituido por las fases de la
replicacion Rin, Rel y Rte, y otro conjunto DescRe constituido por las descripciones de

cada una de las fases de la replicacion DRIn, DREI y DRTe. El proceso completo se ve

0 1 a reconstruccion considera el proceso de replicacion en procariontes por estar mejor caracterizado que
dicho proceso en eucariontes.
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como una secuencia de fases donde la caracterizacion de cada fase se lleva a cabo mediante
una funcion de descripcion FDRe y el cambio de una fase a la siguiente se logra mediante
una funciodn de transicion FTRe.
El proceso de replicacion se considera constituido de tres fases: la fase de iniciacion
RlIn, la fase de elongacion REI y la fase de terminacion RTe. Asi el proceso de replicacion
queda especificado de la siguiente manera:
FDRe(RIn) = El punto de inicio de la replicacion se conoce como ori C,
caracterizado por contener cuatro secuencias de nueve pares de nucledtidos
conteniendo cada una la siguiente secuencia de bases: TTATCCACA. Esta
secuencia estd precedida al extremo por tres segmentos consecutivos de 13
nucledtidos conteniendo la siguiente secuencia de bases: GATCTNTTNTTTT. Un
complejo de entre veinte a cuarenta proteinas DnaA se unen a las cuatro secuencias
de nueve bases haciendo que el ADN se enrrolle en circulo alrededor de ellas en el
lugar de las secuencias. Luego la proteina DnaA ayudada por una proteina parecida
a las histonas llamada HU desnaturaliza el ADN en la region de los segmentos de 13
nucledtidos donde existe abundancia de enlaces A-T, faciles de separar por consistir
de so6lo dos puentes de hidrogeno. Al cabo de esto la proteina DnaC ayuda a que la
proteina helicasa DnaB se asocie al ADN para que ésta desenrrolle y abra las
cadenas del ADN creando dos puntos potenciales de replicacion en direcciones
opuestas, uno para cada hebra.
FTRe(RIn) = REI
FDRe(REl) = El proceso de elongacion se da simultdneamente en cada hebra
aunque de manera diferente. Un complejo de proteinas SSB (single strand binding
protein) se asocia en la region de cada hebra donde la DnaB realiz6 la separacion
para evitar la renaturalizacion del ADN. A medida que se van separando las cadenas
para la continuacion de la replicacion, alrededor del punto de separacion actian las
girasas topoisomerasa I y topoisomerasa II para liberar la tension provocada por la
separacion de las cadenas. La topoisomerasa I realiza un corte en una hebra para que
el ADN se desenrrolle. La topoisomerasa II vuelve a unir la hebra en el punto donde
se cortd. En la hebra lider la proteina primasa DnaG sintetiza un pequeio cebador

para que la DNA polimerasa III contintie afidiendo los nucledtidos. Una proteina
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abrazadera capaz de deslizarse a lo largo de la hebra se asocia a la DNA polimerasa
IIT y ésto permite que vaya afiadiendo los nucledtidos necesarios para la replicacion
a medida que se van deslizando. En la hebra retardada un complejo de siete
proteinas que incluye a DnaB, DnaC y DnaG llamado primosoma se mueve en la
direcciéon 5° — 3’. Mientras el primosoma se mueve la primasa DnaG sintetiza un
cebador de entre diez a sesenta nucledtidos para que la DNA polimerasa III continte
con la sintesis de un fragmento de Okasaki. La direccion de movimiento del
primosoma es opuesta a la de la DNA polimerasa III de manera que esta tltima
sintetiza las nueva hebra en la direccion 5° — 3°. La DNA polimerasa III sintetiza
cada fragmento de Okazaki desde el cebador sintetizado por la primasa hasta el
cebador del anterior fragmento de Okasaki ya sintetizado anteriormente. Para unir
los fragmentos de Okasaki sintetizados por separado la DNA polimerasa I remueve
los cebadores y los sustituye por nucledtidos de ADN. Finalmente la DNA ligasa se
encarga de unir los fragmentos de ADN. Luego de que se unen los fragmentos la
proteina priA se encarga de remover las proteinas SSB que se habian asociado para
evitar la renaturalizacion del ADN.

FTRe(REl) = RTe

FDRe(RTe) = No se conoce mucho acerca del proceso de terminacion. Se sospecha

de una polimerasa IV que se encarga de esta fase.

La funcién | representa la nocién de gametogénesis en el nivel TBH tedrico.
Caracteriza el proceso de meiosis en términos de las estructuras de ADN que participan. De
estructuras que representan parejas de moléculas de ADN ADNDI se pasa a estructuras que
representan moléculas de ADN sencillas ADNHa. Para construir el segundo conjunto a
partir del primero se deben tomar las proyecciones sobre cada una de las estructuras que
representan parejas de ADN de la poblacion de ADNDi y luego tomar el producto
cartesiano de dichas proyecciones.

La funcioén @ representa la nocion de fecundacion a nivel TBH tedrico. Expresa la
unioén entre el contenido de estructuras que provee el gameto macho y el contenido de
estructuras que provee el gameto hembra. Para obtener la estructura ADNDi que
corresponde al nuevo individuo se toman las proyecciones sobre cada una de las estructuras

que corresponden a los diferentes tipos de moléculas de ADN en ADNHa y luego se toma
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el producto cartesiano del conjunto que se asocia con el gameto macho con el conjunto que
se asocia con el gameto hembra.

La parte de la bioquimica que es pertinente al problema de la accion de los genes
TBHG entra en juego para resolver el problema del mecanismo de accion de los genes que
se suponen constituidos de secuencias de parejas de nucledtidos. Para esto introduce el
concepto de ‘triplete’.

La reconstruccion conjuntista que presento establece que un modelo de TBHG esta
descrito por una tupla que afiade a lo que aporta TBHT ocho elementos primitivos:
W (funcién de contenido de informacion genética codificada en tripletes), U (funcidon que
asigna a un cierto tipo de ARNB una funcion como ARN heterogéneo nuclear), © (funcion
de transcripcion), ' (funcidén que asigna a un cierto tipo de ARNB una funciéon como ARN
mensajero), Q (funcion de maduracion del ARN), A (funcidon que asigna a un cierto tipo de
ARNB una funciéon como ARN ribosomal), = (funciéon que asigna a un cierto tipo de
ARNB una funciéon como ARN de transferencia) y I (funcion de traduccion).

Sobre el conjunto de tripletes Tri se puede introducir una particion donde cada clase
de equivalencia representa al conjunto de los tripletes que se encuentran en el ADN TriA y
los que se encuentran en el ARN TriR. La primera clase de equivalencia la podemos
construir con el cubo del conjunto de nucledtidos NADN vy la segunda clase de equivalencia
la podemos construir con el cubo del conjunto de nucledtidos NARN.

El ADN en TBHG es considerado como un conjunto de secuencias de parejas de
tripletes complementarios. La estructura que le asigna TBHG al ADN de un individuo
ADNG es la de una tupla donde cada elemento representa una molécula de ADN del
individuo estructurada a base de tripletes. Los elementos de esta tupla tienen a su vez
estructura de una tupla donde cada elemento de esta tupla representan parejas de tripletes
complementarios. Para obtener el conjunto ADNG se toma el producto cartesiano de TriA
consigo mismo y se proyecta sobre las parejas de tripletes que son complementarios, luego
se toma el producto cartesiano de este resultado por el nimero de nucledtidos que contenga
la molécula de ADN vy, finalmente se toma el producto cartesiano sobre el numero de
moléculas de ADN de la poblacion. La funcion W representa la nocion de organizacion del

ADN en términos de tripletes de manera que le asigna a cada estructura que representa el
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contenido de ADN de un individuo en términos de nucledtidos de ADN una estructura de
ADN en términos de tripletes de ADN.

Sobre el conjunto de ARN a nivel TBH tedrico ARNG se puede introducir una
particion donde cada clase de equivalencia representa un conjunto de moléculas de ARN
que se encargan de una cierta funcion de la especie. Las funciones que se reconocen al
ARN son la de transcrito primario, la de mensajero, la de estructura ribosomal donde se
sintetizan las proteinas o la de portador de aminoacido que se incorpora a una secuencia
peptidica. Un punto en el conjunto ARNG; representa el contenido de ARN que posee un
individuo y su estructura es la de una tupla que contiene como elementos a todos los
diferentes tipos de estructuras de ARN que posee un individuo. Estas se pueden representar
a su vez por tuplas donde cada elemento de la tupla es un triplete de ARN.

TBH le asigna al ARN heterogéneo nuclear ARNh una estructura de una tupla
cuyos elementos representan diferentes moléculas de ARN heterogéneo nuclear. La
estructura de cada uno de estos elementos es la de una tupla cuyos elementos son tripletes
de ARN. La funcién v le asigna a un cierto ARN con una cierta estructura en términos de
nucleotidos de ARN una funcidn y una estructura a base de tripletes de ARN representada
por la clase de equivalencia ARNh. Cada molécula de ARN heterogéneo nuclear esta
constituida de una secuencia de tripletes que codifican alguna informacion util (exones)
alternadas con secuencias que no codifican para nada (intrones). La estructura de cada
molécula de ARN heterogéneo nuclear se puede representar como una tupla donde el
primer elemento representa un intron seguido por una secuencia de exones e intrones
determinada para cada molécula de ADN hasta finalizar la secuencia con un intron. El
ARN heterogéneo nuclear contiene la secuencia de bases nitrogenadas complementarias al
segmento de ADN del cual se genera con excepcion de la presencia del nucledtido de
uracilo en el ARN que sustituye al nucledtido de timina en el ADN. La funcion ©
representa la nocion de transcripcion mediante la cual se generan moléculas de ARN
heterogéneo nuclear a partir de moléculas de ADN. La funcién U le asigna a un cierto ARN
que tiene una cierta estructura en términos de nucleotidos un estructura y funcion de

transcrito primario.
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La caracterizacion del proceso de transcripcion®' del ADN se puede lograr con un
modelo descrito por una tupla de ocho elementos: TIn, TIl, TTe, DTIn, DTII, DTIe, FDTr y
FTTr. Se puede definir un conjunto FaseTr constituido por las fases de la transcripcion Tln,
TEl y TTe, y otro conjunto DescTr constituido por las descripciones de cada una de las
fases de la transcripcion DTIn, DTEl y DTTe. El proceso completo se ve como una
secuencia de fases donde la caracterizacion de cada fase se lleva a cabo mediante una
funcion de descripcion FDTr y el cambio de una fase a la siguiente se logra mediante una
funcion de transicion FTTr.

El proceso de transcripcion se considera constituido de tres fases: la fase de
iniciacion TlIn, la fase de elongacion TEl y la fase de terminacion TTe. Asi el proceso de
replicacion queda especificado de la siguiente manera:

FDTr(TIn) = La seleccion de las secciones de ADN que contienen los genes a

expresarse se logra mediante el reconocimiento por parte de la proteina RNA

polimerasa de secuencias especificas llamadas regiones promotoras. Si asignamos el
nimero 1 a la posicion que ocupa la primera pareja de nucledtidos del gen en la

direccion 5° — 3’ las posiciones que ocupan las regiones promotoras son —10 y —35.

La primera secuencia de nucledtidos contiene las bases TATAAT y la segunda

contiene las bases TTGACA. La subunidad 0 de la RNA polimerasa reconoce la

secuencia localizada en la posicion —35 y la RNA polimerasa se asocia en esa
posicion para formar el complejo cerrado. Luego se mueve la polimerasa a la

posicion —10 y se forma el complejo abierto al abrirse las cadenas para dar inicio a

la sintesis de ARN heterogéneo nuclear a partir de la cadena molde. Una vez la

RNA polimerasa se mueve mas alld de la posicion —10 la subunidad o es liberada.

Existen diferentes tipos de subunidades que son capaces de actuar para responder a

las diferentes condiciones a las que es expuesta la célula.

FTTr(TIn) = TEI

FDTr(TEI) = La RNA polimerasa continta con la sintesis de ARN en la direccion 5’

— 37 hasta que encuentra un segmento que active su separacion del ADN.

FTTr(TEl) = TTe

41 .., . . . .
Se reconstruye el proceso de transcripcion en procariontes por estar mejor caracterizado que dicho proceso
en eucariontes.
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FDTr(TTe) = Hay dos tipos de terminacion del proceso, una de ellas es dependiente

de una proteina llamada factor p y la otra es independiente de la misma. En la

segunda una secuencia de nucleotidos complementarios es sintetizada en la cadena

que permite la formacion de un lazo en la cadena a una separacion de quince a

veinte nucledtidos del extremo. Ademas, una secuencia de adenilatos en el molde se

transcriben como uridilatos al final de la cadena de ARN. La formacion del lazo
interrumpe la asociacion entre ADN y ARN. La secuencia que sigue de nucleotidos
complementarios de doble puente de hidrégeno (A = U) resulta muy inestable y esto
causa que el ARN se separe. En el caso de la terminacion dependiente de p no se
forma la secuencia de nucledtidos complementarios de doble puente de hidrégeno
pero si se sintetizan las secuencias que permiten la formacion de lazos. La RNA

polimerasa se detiene en estos sitios y se disocia si esta presente el factor p.

La funcion Q representa la nocion de maduracion del ARN mediante la cual se
remueven los intrones del ARN heterogéneo nuclear para formar el ARN mensajero. La
estructura de una molécula de ARN mensajero ARNm se puede representar mediante una
tupla donde los elementos de la tupla son los exones del ARN heterogéneo nuclear del cual
se origino. La funcién I le asigna a un cierto ARN con una cierta estructura en términos de
nucledtidos de ARN una estructura y funcion de ARN mensajero.

La caracterizacion del proceso de maduracion del ARN se puede lograr con un
modelo descrito por una tupla de ocho elementos: Mal, Ma2, Ma3, DMal, DMa2, DMa3,
FDMa, FTMa. Se puede definir un conjunto FaseMa constituido por las fases de la
maduracion Mal, Ma2 y Ma3, y otro conjunto DescMa constituido por las descripciones de
cada una de las fases de la maduracion DMal, DMa2 y DMa3. El proceso completo se ve
como una secuencia de fases donde la caracterizacion de cada fase se lleva a cabo mediante
una funcion de descripcion FDMa y el cambio de una fase a la siguiente se logra mediante
una funcién de transicion FTMa. Asi el proceso de maduracion queda especificado de la
siguiente manera:

FDMa(Mal) = Pequeias secuencias de ARN unidas a proteinas, los RNAsn (small

nuclear ribonucleoproteins) denominados U1, U2, ..., U12 se asocian al ARNhn en

sitios de corte entre exones e intrones reconociendo secuencias particulares. Ul y

U2 se colocan en los extremos de un intron en los extremos 5’ y 3’ respectivamente.
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FTMa(Mal) = Ma2

FDMa(Ma2) = Luego se asocian las demads ribonucleoproteinas formando un

complejo de proteinas denominado en inglés ‘spliceosome’. En el lugar donde se

asocié U2 un adenilato se asocia con un OH™ que queda al extremo 5’ del intrén
formando una estructura en forma de lazo.

FTMa(Ma2) = Ma3

FDMa(Ma3) = Luego se remueve el lazo y se unen los exones.

El ARN ribosomal es el ARN que se encuentra localizado en el ribosoma y su
funcion es fundamental en el proceso de sintesis de proteinas. El ribosoma estd constituido
de proteinas y ARN ribosomal. La traduccion se lleva a cabo en los ribosomas. EI ARN
ribosomal de un individuo tiene estructura de una tupla donde cada elemento de la tupla
representa algin tipo de ARN ribosomal. Estos elementos a su vez se pueden representar
como tuplas cuyos elementos representan secuencias de tripletes de ARN. La funcién A le
asigna a un cierto ARN con una cierta estructura en términos de nucledtidos de ARN una
funcion y una estructura en términos de tripletes de ARN.

El ARN de transferencia es el tipo de ARN que tiene la funcion de suplir los
aminoacidos necesarios para la sintesis de proteinas durante el proceso de traduccion. La
estructura de ARNt es la de una tupla donde cada elemento de la tupla representa un ARN
de transferencia del individuo. La estructura de cada uno de estos ARN de transferencia
ARNt; consta de dos elementos: una secuencia de nucleodtidos de ARN que muestran
complementareidad en algunas secciones y un aminoacido. Esta estructura se puede
representar como una tupla donde el primer elemento representa una secuencia de
nucleotidos que son complementarios a los nucledtidos representados por el onceavo
elemento, el segundo elemento representa una serie de nucledtidos que son
complementarios a los nucleétidos representados por el cuarto elemento, el quinto elemento
representa una serie de nucledtidos que son complementarios a los nucleo6tidos
representados por el séptimo elemento, el octavo elemento representa una serie de
nucledtidos que son complementarios a los nucledtidos representados por el décimo
elemento. Los elementos nimero tres, seis y nueve de la tupla representan secuencias de
nucledtidos de ARN no complementarios, el sexto elemento representa el anticodon que se

aparea a la seccion de ARN mensajero que contiene el codén de informacion para el
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aminodacido. El doceavo elemento que representa alguno de los aminoacidos aa;. La funcion
= le asigna a un cierto ARN con una cierta estructura en términos de nucledtidos de ARN
la funcion de portador de aminoécidos para la sintesis de proteinas y una estructura en
términos de tripletes de ARN.

La funcion I representa la nocion de proceso de traduccion mediante el cual la
informacion llevada por el ARN mensajero al ribosoma es utilizada para sintetizar alguna
proteina en particular. La caracterizacion del proceso de traduccion se puede lograr con un
modelo descrito por una tupla de ocho elementos: TrIn, TrEl, TrTe, DTrIn, DTrEl, DTrTe,
FDTra y FTTra. Se puede definir un conjunto FaseTra constituido por las fases de la
traduccion Trin, TrEl y TrTe, y otro conjunto DescTra constituido por las descripciones de
cada una de las fases de la traduccion DTrIn, DTrEl y DTrTe. El proceso completo se ve
como una secuencia de fases donde la caracterizacion de cada fase se lleva a cabo mediante
una funcion de descripcion FDTra y el cambio de una fase a la siguiente se logra mediante
una funcion de transicion FTTra.

El proceso de transcripcion se considera constituido de tres fases: la fase de
iniciacion TIn, la fase de elongacion TEl y la fase de terminacion TTe. Asi el proceso de
replicacién queda especificado de la siguiente manera:

FDTra(TrIn) = La subunidad 30s del ribosoma se asocia al factor de iniciacion 3

(IF3) evitando que la subunidad 50s se asocie prematuramente. Tanto la subunidad

30s como la subunidad 50s tienen dos sitios especificos de asociacion al ARN

mensajero: el sitio aminoacil o sitio A y el sitio peptidil o sitio P. El sitio P de la
subunidad 30s se alinea con el triplete de inicio AUG. Luego se asocian al complejo
el factor de iniciacion 2 (IF2) y una molécula de ARN de transferencia que porta el
aminoacido fMet (f-metionina). Esta Glltima se asocia al ARN mensajero en el lugar
que ocupa el triplete de inicio ya que contiene el triplete complementario UAC.

Entonces la subunidad 50s se asocia con el complejo formado y una molécula de

GTP (guanosina trifosfatada) que es suministrada por IF2 se hidroliza a GDP

(guanosina difosfatada) y P; y son liberados estos dos ultimos y los factores de

iiciacion IF2 e IF3. Al complejo final se le llama complejo de iniciacion 70s.

FTTra(TrIn) = TrEl
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FDTra(TrEl) = El aminoacil RNAt que contiene el triplete complementario al
siguiente triplete en la cadena del ARN mensajero se asocia al complejo compuesto
por el factor de elongacion Tu (EF-Tu) y una molécula de GTP. Este complejo se
asocia al ARN mensajero en el triplete correspondiente al sitio A. El GTP se
hidroliza y se libera un complejo constituido por EF-Tu y GDP. Luego se regenera
el complejo inicial constituido por EF-Tu y GTP cuando participa el factor de
elongacion Ts (EF-Ts). Al asociarse el siguiente aminoacil RNAt se forma un
enlace peptidico entre los aminoacidos fMet y el siguiente. Esto ocurre mediante
una transferencia del grupo N-formilmetionil de su RNAt al grupo amino del
segundo aminoacido. La subunidad 23s RNAr se encarga de catalizar el proceso.
Luego de la formacion del enlace peptidico ocurre un proceso de translocacion en el
cual la subunidad 30s del ribosoma se mueve un triplete en la direccion 3°. La
energia para realizar esta translocacion sale de la hidrolizacion de GTP que estd
asociado al factor de elongacion G (EF-G translocasa). La translocacion hace que el
dipeptidil RNAt pase al sitio P dejando vacante el sitio A para el siguiente ARN de
transferencia. E1 ARN de transferencia que se encontraba en el sitio P se disocia sin
su respectivo aminodcido que quedo unido a la cadena. El proceso se repite hasta
que se sintetiza el polipéptido codificado. La cadena que se forma siempre estd
asociada al ARN de transferencia del ultimo aminoacido que se afiadio.

FTTra(TrEl) = TrTe

FDTra(TrTe) = El proceso de sintesis termina cuando en al sitio A se alinea uno de
los tres tripletes de terminacion (UAA, UAG, UGA). En el sitio A se asocia el factor
de liberacion 1 (RF1) o el factor de liberacion 2 (RF2) dependiendo de si el triplete
de terminacion es UAA, en cuyo caso se asocia RF1, o, UGA o UAA, en cuyo caso
se asocia RF2. Entoces se hidroliza el enlace éster entre el polipéptido sintetizado y
el ARN de transferencia que lo sujeta desde el sitio P y se libera la cadena
sintetizada. Finalmente se liberan el ARN deacilatado y el factor de liberacion

asociado. También el ribosoma se disocia en las subunidades 30s y 50s.



95

Captulo V: Los “rompecabezas” y la actividad cientifica

Propésito

En este capitulo se examinara en que sentido y hasta que punto se puede utilizar el
concepto de rompecabezas kuhniano en el analisis del desarrollo del conocimiento
cientifico en términos modelo-tedricos. Se discutiran también los planteamientos en torno
al concepto de ‘estrato de la realidad’ de Bhaskar para investigar hasta qué punto se

adecuan al caso histdrico asociado al problema de la genética.

Los rompecabezas kuhnianos
To solve a jigsaw puzzle is not, for example, merely “to make a picture.” Either a
child or a contemporary artist could do that by scattering selected pieces, as abstract
shapes, upon some neutral ground. The picture thus produced might be far better,
and would certainly be more original, than the one from which the puzzle had been
made. Neverthless, such a picture would not be a solution. To achieve that all the
pieces must be used, their plain sides must be turned down, and they must be

interlocked without forcing until no holes remain (Kuhn, 1970, 38).

Cuando se publicé el libro The Structure of Scientific Revolutions en 1962 habian
muchos conceptos e ideas que no estaban claros. Muchos de estos conceptos e ideas se
fueron aclarando a medida que los filosofos, historiadores y cientificos los discutieron. El
mismo Kuhn aclaré en diferentes escritos y simposios algunos de sus planteamientos. No
cabe duda que la revolucion que causo el libro en el campo de la filosofia did lugar a que se
desarrollara la nueva filosofia de la ciencia en la cual se le dio importancia a aspectos
nuevos que no se habian considerado antes a la hora de analizar la actividad cientifica.

Uno de estos aspectos que Kuhn dejo ver es la actividad de la ciencia que llamo
ciencia normal. Segiin Kuhn, la ciencia normal es el tipo de actividad cientifica que se da
en el seno de un paradigma aceptado. Uno de los conceptos asociados a la ciencia normal
que discute Kuhn en el capitulo IV, La ciencia normal como resolucion de enigmas, es el
de la actividad de solucién de problemas vista como solucion de enigmas. Kuhn menciona

dos sentidos que interesa darle al término. Uno es el de crucigramas y el otro el de
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rompecabezas™. Me interesa en particular el concepto de rompecabezas ya que me
propongo demostrar como dicha idea kuhniana puede utilizarse dentro de un analisis
modelo-tedrico para investigar qué aspecto del conocimiento de la naturaleza debe ser
desarrollado de manera que se pueda dirigir el intento de progreso en la direccion adecuada.
Algunos filosofos como Putnam (Putnam, 1974) y Pérez (Pérez, 1999) han discutido y
comentado sobre como la actividad de solucién de problemas, vistos como rompecabezas,
ha generado progreso dentro de la actividad de la ciencia normal. Sin embargo, ellos
desarrollan la idea dentro de un contexto de analisis sintactico-tedrico, esto es, dentro de un
analisis en el cual se ven las teorias como conjuntos de enunciados. En este trabajo se

estudiard el concepto de rompecabezas enmarcado en un contexto modelo-tedrico.

Los niveles de la realidad y el descubrimiento cientifico segiin Bhaskar

En esta seccion me propongo a discutir los planteamientos de Bhaskar en torno al
concepto de ‘estratos de la realidad’ para examinar hasta que punto se adectian al caso
historico del desarrollo de la genética.

En su libro A Realist Theory of Science, Bhaskar al hablar de las leyes, plantea,
haciendo referencia a Bunge, que en términos epistemologicos la descripcion del mundo no
esta completa, debido a que las leyes que rigen en diferentes niveles, o estratos como €1 las
llama, no se conocen en su totalidad®’. Segun él la estratificacion de las explicaciones que
ofrecen las diferentes disciplinas cientificas obliga al realista a suponer la existencia de los
diferentes estratos de la realidad. Sin esta suposicion la historia de la ciencia seria tan sélo

&

un accidente y la practica cientifica seria irracional ™. Lo interesante del planteamiento de

#2 “The terms ’puzzle’ and ‘puzzle solver’ highlight several of the themes that have become increasingly
prominent in the preceding pages. Puzzles are, in the entirely standard meaning here employed, that special
category of problems that can serve to test ingenuity or skill in solution. Dictionary illustrations are ’jigsaw
puzzle’ and ‘crossword puzzle’, and it is the characteristics that these share with the problems of normal
science that we now need to isolate” (Kuhn, 1970, 36).

# «_ . the world is a world of agents incompletely described. Laws neither undifferentially describe nor
uniquely describe the phenomena of our world. And this is accounted by the fact that it is an incompletely
described world of agents which are constituted at different levels of complexity and organization” (Bhaskar,
1978, 114).

* “Now for the trascendental realist the stratification this form of explanation imposes upon our knowledge
reflects a real stratification in the world. Without the concept of real strata apart from our knowledge of strata
we could not make sense of what the scientist, striving to move from knowledge of one stratum to knowledge
of the next, is trying to do: viz. to discover the reasons why the individuals he has identified (at a particular
level of reality) and whose behaviour he has described tend to behave the way they do. Without this concept
the stratification of science must appear as a kind of historical accident, lacking any internal rationale in the
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Bhaskar es que va a asociar el desarrollo historico del conocimiento con el concepto de los
diferentes estratos de la realidad. El desarrollo cronolégico del conocimiento de los
estratos, segun ¢€l, es en cierta medida opuesto a la manera en que los estratos dependen
unos de otros para su existencia y no se vislumbra que pueda existir un limite en cuanto a
un estrato final en alguna de las dos direcciones®. Abundando sobre este asunto plantea la
norma metodoldgica-epistémica que consiste en descubrir los mecanismos responsables
que determinan el desarrollo de los hechos en algliin estrato o nivel de la realidad luego de
que se conoce la descripcion en ese mismo nivel de la realidad*. El buscar esas entidades y
mecanismos que dan cuenta de los hechos en cierto nivel de la realidad puede trascender el
nivel especifico que se esté considerando. En principio la estratificacion del mundo no tiene
frontera o fin aunque en la practica ciertas limitaciones de tipo técnico, conceptual o de
alguna otra indole pueden hacer parecer que existe un limite donde no lo hay. Por otro lado,
si se ha llegado a un limite no hay manera de saberlo®’. Bhaskar menciona que hay dos
fases fundamentales de la actividad cientifica: la de descubrimiento o cambio y la de
aplicacion advirtiendo que prefiere usar dichos términos a los términos kuhnianos de
‘revolucionaro’ y ‘normal’. La primera puede consistir en una de dos: en la produccion del
conocimiento en un nuevo estrato o en la modificacion radical del conocimiento en la
estrato en que se trabaja. La segunda consiste en la aplicacion del conocimiento adquirido

- 48
en la primera fase™.

practice of science” (Bhaskar, 1978, 170).

* It should be noted that historical order of the development of our knowledge of strata is opposite to the
causal order of their dependence in being. No end to this process of the successive discovery and description
of new and ever deeper, and explanatory more basic, strata can be envisaged” (Bhaskar, 1978, 169).

 “When a stratum of reality has been adequately described the next step consists in the discovery of the
mechanisms responsible for the behaviour at that level. The key move in this involves the postulation of
hypothetical entities and mechanisms, whose reality can be ascertained. Such entities need not be smaller in
size, though in physics and chemistry this has normally proved to be the case” (Bhaskar, 1978, 169).

7 “Now the stratification of the world must be assumed by the scientist, working in any field, to be in
principle unbounded. For it will always be possible for him that there are reasons, located at a deeper level,
for the phenomena he has hitherto identified and described. But this knowledge may be in practice bounded
by semi-permanent technical or conceptual problems or by the domain assumptions of his particular science;
or by the fact that reality is itself bounded at the level of knowledge of which he has attained. However, if the
stratification of the world has an end, i.e. if there are entities” which are truly ultimate- and I can see no
reason for supossing this must be so- and the scientist has achieved knowledge at that level, he can never
know that the level is ultimate. For it will still remain possible for him that there are reasons, located at a still
deeper level, for the causes of the phenomena he has succeeded in identifying and describing” (Bhaskar,
1978, 171).

* «Scientific activity is itself differentiated into periods or better “phases’ (so as not to identify them with
chronological time): viz. into (a) phases of discovery and/or change and (b) phases of application. I use these
characterizations in preference to the emotive and somewhat misleading terms ‘revolutionary” and normal’.
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En cada estrato los cientificos intentan identificar las entidades responsables de lo
que sucede en el estrato menos fundamental (la que Bhaskar Ilama el punto de partida) y
describir su comportamiento ndérmico. Es importante, sin embargo, advertir que el
conocimiento acerca de nuevos estratos no disuelve o elimina el conocimiento de las viejos

estratos, aunque en ocasiones puede modificarlo para corregirlo.

El caso de la genética

La genética es un ejemplo de una ciencia que se ha desarrollado considerando
diferentes niveles o estratos de la realidad. Al principio se desarroll6 en el nivel de los
organismos, ¢€sto es, trataba acerca de las plantas superiores y los animales multicelulares.
Sobre este nivel se desarroll6 el nivel de las poblaciones compuestas de individuos capaces
de reproducirse. Por debajo del nivel de los organismos o individuos se desarroll6 el nivel
celular. Finalmente, por debajo de este nivel celular se desarroll6 el nivel molecular. La
genética comenzd su desarrollo en lo que podemos llamar el nivel intermedio de los
organismos o individuos y después se movié al nivel superior de la genética de
poblaciones, y a los niveles inferiores de la citologia y la biologia molecular®. Cabe aclarar
que las soluciones dadas son diferentes y que a medida que se avanzo6 al profundizar en
niveles mas basicos se logrdé una comprension mayor de lo que ocurre durante el proceso de
transmision hereditaria. En resumen, el estudio de la genética procedio hacia diferentes
niveles, y es importante observar que para lograr el desarrollo el planteamiento de
preguntas apropiadas y la adecuacidad de los métodos de investigacion dentro de un cierto

nivel son fundamentales y necesarios.

(a) consists in the production of the knowledge of a new stratum or level and/or the radical revision of
knowledge at the current one. This is often preceded by the hint or glimpse of a new level or by a crisis
induced by the proliferation of anomalous facts of a particular disturbing kind. ... (b) consists in the
application of the discovery and/or change to account for (and perhaps correct) currently establisehd facts and
generate new ones” (Bhaskar, 1978, 192).

* En cierto sentido, tal como plantea Dunn, el problema de la transmision hereditaria ha sido resuelto tres
veces: “once by the statistical gene, once by the proof of the beads-on-a-string theory, and now by the proof
that the genetic material consists of a linear sequence of base pairs, the order in which these are arrayed in a
polynucleotide corresponding to a specific instruction for the incorporation of an amino acid into a part of a
polypeptide chain of a protein” (Dunn, 1991, 224).
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Modelos, ejemplos y diagramas y los niveles de la realidad
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Figura 9- Diagramas del libro Zsery o e Sevas de Morgan que utilizan. En estos
casos los ejemplos y diagramas sirven como ejemplares (ejemplos concretos que juegan el
papel de casos modelo) en los cuales se ilustra la manera en que la teoria trabaja. Estos
ejemplos paradigmaticos son los que Kuhn menciona en La estructura de las
revoluciones cientificas y son los modelos que en principio pueden ser aplicados a casos
similares, no necesariamente idénticos. Se espera que la teoria sea capaz de ajustarse con
dichos modelos a la realidad. En el caso de la genética, los ejemplos y diagramas que
ilustraban el papel de los genes sirvié como ejemplar para la explicacion de los datos acerca
de la hibridacion. Por ejemplo, los diagramas de segregacion, recombinacion, genes ligados
y sobrecruzamiento en la teoria de Morgan constituian el repertorio explicativo de la teoria
del gen. Asi mismo se pueden mencionar muchos ejemplos de la manera en que el
conocimiento en la ciencia se representa con diagramas, ejemplos y modelos.

Pero ademas de servir como explicacion, los diagramas pueden ser utilizados para
averiguar o investigar en que parte del diagrama se necesita algun tipo de desarrollo
cientifico que de lugar a algln tipo de progreso en el campo correspondiente. En el caso de
la genética, el progreso consistio en llenar los detalles acerca del proceso mediante el cual
las caracteristicas pasan de padres a hijos y ésto en algunas ocasiones requirid que se
buscara la respuesta en otro nivel de la realidad. Luego del trabajo de Mendel y durante el
transcurso del desarrollo de la genética mendeliana la genética recurrid a la citologia para

llenar unos huecos en el rompecabezas: especificamente los que localizaban la base fisica



100

de la herencia y los que se refieren a la descripcion de lo que ocurre en el nivel celular. Sin
embargo, aun asi la citologia no fue suficiente para completar el panorama y fue entonces
cuando se reconocio a la genética molecular como la que se encargaria de llenar otros
huecos: especificamente los que se encargan de describir la estructura de las moléculas
involucradas en los procesos de replicacion del ADN, el proceso de transcripcion y el

proceso de traduccion y la manera en que éstos ocurren.

Definicion del problema de la herencia

Ya hemos mencionado que el alcance de una teoria es algo que en muchos casos es
cuestion de opinioén. Sin embargo, en el caso que nos ocupa tomaré como el problema
fundamental de la herencia el que intenta investigar la naturaleza del mecanismo mediante
el cual los factores responsables de las caracteristicas pasan de padres a hijos y el
mecanismo de accion mediante el cual esos factores actiian para generar las caracteristicas
en los organismos. Aunque para algunos cientificos’® de la época la determinacién de la
manera en que los factores actuan era algo que se encontraba fuera del dominio de la
ciencia de la herencia, prefiero considerarlo como parte de €ste, por la razon de que al final

la genética molecular se encargd de resolverlo.

El salto de nivel asociado a THM

El informe de Mendel acerca de sus experimentos con Pisum deja ver que la
descripcion completa del fendémeno que le ocupa debe ser previa a la explicacion, al menos
en algun sentido. Especificamente Mendel establece de manera estadistica las proporciones
en que aparecen combinadas las caracteristicas en la progenie. En su informe, una vez
establecida la descripcion correcta del fendmeno que le interesa pasa a considerar la manera
en que los elementos responsables de las caracteristicas pertenecientes a los padres se
distribuyen y pasan a las células gaméticas para luego durante el proceso de fecundacion
recombinarse y formar el cigoto que dara lugar a uno de sus hijos. En este caso el salto de
nivel se da del nivel fenomenologico al nivel citologico al incorporar en la explicacion a las

células polen y a las células huevo (células gaméticas) como portadoras de los elementos y

0 “To abscribe the direction of development to interactions between material bodies such as genes and
material factors of the internal and external environment seemed somehow inadequate and in a sense an
undignified way out of a problem of much grander dimensions” (Dunn, 1999, 185).
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a la célula que resulta como producto de la fertilizacidon (cigoto) como originaria de un

organismo.

Lo descriptivo y lo explicativo

Aunque muchas veces no es facil trazar la linea divisoria entre lo que es de tipo
descriptivo y lo que es de tipo explicativo se pueden reconocer aspectos relacionados a esto
que permiten establecer en muchas ocasiones si una pieza de conocimiento es de uno u otro
tipo. Ademads, es importante aclarar que lo que es descriptivo o explicativo es relativo
también al marco tedrico que se esté considerando. Por ejemplo, la descripcion de los
procesos biologicos por parte de la bioquimica serian de tipo descriptivo si se les considera
dentro de su misma perspectiva, pero desde el punto de vista de la citologia serian de tipo
explicativo, esto es, estan dando cuenta de los procesos descritos por esta. En los analisis de
las teorias que se presentan a continuacion la determinacion del tipo descriptivo o
explicativo de una pieza de conocimiento estd enmarcado dentro de la teoria que se
considere. Ademas, estableceré una distincion entre lo que es ‘explicar” y lo que es 'dar
cuenta de’. En el primer caso se alude a un mecanismo de determinacién que responde a la
pregunta de por qué ocurre el heccho. En el segundo se alude a un mecanismo que aunque

en cierta medida aclara el hecho a explicar, no responde a la pregunta de por qué.

Los huecos asociados a THM
Observando el diagrama de la figura 1, y teniendo en cuenta el problema de la
herencia ya establecido, podemos notar cudles son los huecos asociados a THM.
Comenzando con la base de contrastacion o parte THM no tedrica:
1) Con relacion a la funcion & se debe investigar acerca de la produccion de las
células polen y células huevo (en el nivel descriptivo y en el nivel explicativo).
2) Con relacion a la funcion y se debe averiguar la estructura de las células Ce en
términos de la manera en que estan constituidas y organizadas, y la descripcion
y la explicacion del proceso de fecundacion y formacion del cigoto.
3) Con relacion a la funcion € se debe lograr la descripcion y la explicacion del

proceso de desarrollo ontogénico de un organismo a partir del cigoto.



102

Con respecto a la parte THM teorica los huecos asociados a la teoria son los siguientes:

1) Con relacion a la funcion n se debe investigar en qué parte de la célula gamética
se encuentra localizada la estructura de elementos que le asocia la teoria.

2) Con relacion a la funcion W se debe lograr la descripcion y la explicacion de la
fusion de los elementos que aportan las células gaméticas de los padres.

3) Con relacion a la funcion 0 se debe investigar acerca de la naturaleza de los
elementos, en especifico qué son (en nivel descriptivo) y la manera en que
actiian para producir las caracteristicas (en el nivel descriptivo y en el nivel
explicativo).

Se debe notar que entre los huecos dejados por THM hay de tipo descriptivo y de tipo
explicativo. El hecho de que THM contiene muchos huecos de tipo explicativo es consono
con la idea de que estamos considerando las etapas tempranas de la disciplina donde falta
mucho por describir para luego intentar explicar. Muchos de estos huecos que existian en
THM fueron llenados por la citologia, en especial los huecos descriptivos. Otros huecos los

llen6 el mendelismo.

La transicion de THM a TMH

La transiciéon de THM a TMH es una caracterizada mas bien por aclarar conceptos
relacionados a los genes y sus propiedades. TMH no representa un salto de nivel con
respecto a THM, se sigue trabajando fundamentalmente con el mismo modelo que tiene su
base ontoldgica en ciertos factores causantes de las caracteristicas que se encuentran en las
células gaméticas, y ademas las leyes en torno a estos factores son fundamentalmente las
mismas. TMH tan so6lo es una modificacion de algunos aspectos del modelo de THM. De
hecho, muchos de los huecos asociados a THM, los que se encuentran en el nivel THM no
teorico, fueron llenados por la citologia. La estructura de una célula gamética en términos
de las partes que la constituyen, la descripcion del proceso de fecundacion y formacion del
cigoto y la descripcion del proceso de desarrollo ontogénico de un organismo a partir del
cigoto, todos fueron huecos de tipo descriptivo que lleno la citologia.

En el nivel THM teérico los huecos permanecieron en gran medida porque TMH®'

nunca asocio una naturaleza material al gen. Hubo que esperar a que Morgan y sus colegas

> La mayor parte de los biologos de la época, con excepcion de algunos (por ejempo, DeVries y Correns), no
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hicieran su aportacion a la genética para que se reconociera la base fisica de la herencia en
los cromosomas y se lograran llenar los huecos asociados a la parte THM tedrica.

En términos de evolucion, TMH logré que se aclararan algunos de los conceptos
introducidos por THM, en especial el concepto de factor responsable de la caracteristica, y
ademas introdujo una serie de nuevos coneptos que fueron fundamentales para que mas
tarde se reconociera un paralelismo entre el conocimiento de la citologia en torno a los
cromosomas y el de la genética mendeliana en torno a los genes. Fue fundamental aclarar
conceptos como los de ‘genotipo’, ‘pareja de genes alelomorfos’, ‘homocigoto’ y
‘heterocigoto’ para lograr llenar los huecos de la parte THM teorica. TMH ademas afiadi6 a
THM conceptos como ‘genes ligados’ y ‘grupos de genes’ que son causa de ‘grupos de
caracteristicas’. En TMH la ley de recombinacion considera grupos de genes que se
transmiten de manera ligada y ademas la determinacion de las caracteristicas se da a través
de grupos que son producto de grupos de genes. TMH tuvo que aclarar en alguna medida el
concepto de ‘gen’ y lograr la caracterizacion o descripcion de la manera en que se
organizan y trabajan los genes para que se pudiera trazar un paralelismo entre el
mendelismo y la citologia y de esta manera pudiera avanzar la teoria cromosomica. Esta es

la contribucion fundamental de TMH al problema de la herencia.

Los huecos asociados a TMH

Los huecos que presenta TMH en el nivel de su parte no tedrica en el nivel
descriptivo fueron llenados por la citologia. Se mantienen los huecos en el nivel
explicativos. Estos son:

1) Con relacion al ciclo de vida de un organismo, se debe lograr la explicacion del
proceso de fecundacion y formacion del cigoto representado por la funcion ¢.

2) Con relacion al ciclo de vida de un organismo, se debe lograr la explicacion del
desarrollo ontogénico de un organismo a partir del cigoto representado por el
cono de desarrollo de un individuo. Esto incluye la explicacion de los procesos
de mitosis y meiosis.

En el nivel de la parte TMH tedrica se mantienen los siguientes huecos:

establecieron claramente la diferencia entre el concepto de ‘caracter’ y el de ‘factor’.
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1) Con relacion a la funcion € todavia es necesario averiguar en que parte de la
célula gamética se encuentra la estructura de alelos que le asigna la teoria.

2) Con relacion a la funcion d se debe averiguar en que parte de la célula somatica
que da origen a los gametos se encuentra la estructura de parejas de alelos que le
asigna la teoria.

3) Con relacion a la funcion W se debe lograr la descripcion y la explicacion de la
fusion de los elementos que aportan las células gaméticas de los padres.

4) Con relacion a la funcion 0 se debe investigar acerca de la naturaleza de los
genes, en especifico qué son (en el nivel descriptivo) y la manera en que actuan
para producir las caracteristicas (en el nivel descriptivo y en el nivel
explicativo).

5) Con relacion a la estructuracion de los genes ligados se debe investigar la

naturaleza de esa ligadura (en el nivel descriptivo y en el nivel explicativo).

La transicion de TMH a TCH

Aunque no se puede demostrar por ser una cuestion de opinion, el salto de TMH a
TCH podria considerarse como un salto de nivel en términos ontoldgicos ya que se pasa del
nivel de la célula al nivel del cromosoma. A pesar de que mucha de la estructura se
mantiene, las entidades cambian al pasar de TMH a TCH. TCH puede verse como una
fusion entre la genética mendeliana y la citologia. Darden llama a este tipo de teoria ‘teoria
entrecampos’. En este trabajo las llamaré teorias interdisciplinarias. En términos
epistemoldgicos se pasa del nivel puramente mendeliano de los genes, entidades cuya
existencia fisica no era asegurada por TMH, al nivel mendeliano-citologico de los genes en
los cromosomas. Se postula que los genes se encuentran arreglados linealmente a lo largo
de los cromosomas. Al incorporar la citologia en el estudio de la genética fue posible atar
cabos entre los procesos celulares observados y descritos por dicha disciplina y el
conocimiento acerca la genética descrito por el mendelismo.

TCH logré llenar algunos de los huecos que TMH habia dejado sin llenar, sin
embargo, no logro llenar los huecos que se mantenian en el nivel TMH no teorico. En cierta
medida ésto tuvo que esperar hasta que la biologia molecular se desarrollara y diera cuenta

en alguna medida de estos procesos descritos en el nivel citolégico. Con respecto a los
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huecos de la parte TMH teorica, TCH logrd llenar algunos. Localizando los genes en los
cromosomas se pudo averiguar la manera en que estan estructuradas las células somaticas y
las células gaméticas a partir de cromosomas y genes y también dar una explicacion al
concepto de genes ligados. Planteando el mecanismo de sobrecruzamiento entre
cromosomas homologos TCH también dio cuenta del fenomeno de ‘ligadura parcial” que
habia encontrado el mendelismo. Ademas se pudo llenar el hueco asociado a la funcion W
en TMH estipulando como se da la fusion de los factores responsables de las caracterticas.
Por otro lado, localizar a los genes en los cromosomas dio lugar a que se abriera un hueco
en la citologia. Esto es asi ya que la descripcion de la mitosis y de la meiosis que hace la
citologia menciona una fase larga de interfase previa a la duplicacion celular en la cual se
plantea la hipdtesis “los cromosomas ya se han duplicado”. Ubicando a los cromosomas
dentro del problema de la genética obliga en este caso a investigar la naturaleza de la
duplicacion de esas entidades que llevan la informacién hereditaria. Este hueco fue llenado

por la bioquimica cuando logra la descripcion del proceso de replicacion del ADN.

Los huecos asociados a TCH

Los huecos que presenta TCH en el nivel de su parte no tedrica en el nivel
descriptivo fueron llenados por la citologia. Se mantienen los huecos en el nivel explicativo
de la parte TCH no teorica. Estos son:

1) Con relacion al ciclo de vida de un organismo, se debe lograr la explicacion del
proceso de fecundacion y formacion del cigoto representado por la funcion ¢.

2) Con relacion al ciclo de vida de un organismo, se debe lograr la explicacion del
desarrollo ontogénico de un organismo a partir del cigoto representado por el
cono de desarrollo de un individuo. Esto incluye la explicacién de los procesos
de mitosis y meiosis.

3) Con relacion a los procesos de mitosis y de meiosis descritos por la citologia se
debe lograr la descripcion del proceso de duplicacion de los cromosomas.

En el nivel de la parte TCH tedrica se mantienen los siguientes huecos:
1) Con relacion a la funcion @ se debe lograr la explicacion de la fusion de los

cromosomas que aportan las células gaméticas de los padres.
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2) Con relacion a la funcidon 0 se debe investigar acerca de la naturaleza de los
genes, en especifico qué son (en el nivel descriptivo) y la manera en que actuan
para producir las caracteristicas (en el nivel descriptivo y en el nivel

explicativo).

La transicion de TCH a TBH

Segun ya hemos discutido la bioquimica fue una disciplina que se desarrollo de
manera paralela a la genética clasica en el sentido de que para su desarrollo ninguna supuso
a la otra. El desarrollo de cada una de ellas se dio a base de las ideas y metodologias
propias de cada una. En términos de las teorias genéticas TBH supone a TCH en el sentido
de que el conocimiento que debe construir acerca de su dmbito de la realidad debe estar de
acuerdo con lo que plantea TCH. Esto seria un ejemplo de lo que Diez y Moulines llaman
cambio interteodrico por incorporacion. Asi como TCH puede verse como un producto
fusionado entre la genética y la citologia, TBH puede verse como un producto fusionado
entre la genética y la bioquimica. Ademas, TBH representa un claro salto de nivel de la
realidad, se pasa del nivel mendeliano-citoldgico de los cromosomas al nivel bioquimico de
las macromoléculas.

Podemos decir que el hecho de haber especificado la estructura en términos
quimicos de las macromoléculas que intervienen en los procesos y la descripcion de los
estos procesos, dio lugar a que se afadieran detalles a las descripciones de casi todos los
procesos ya introducidas por otras teorias, en especial la citologia. Dichos huecos
descriptivos fueron llenados en el nivel de la bioquimica de la herencia. Esto permitié que
se llenaran mas huecos. De suma importancia resultaron los descubrimientos de la
estructura del ADN y la replicacion de dicha molécula.

Con respecto a la parte TCH teorica TBH logré llenar algunos de los huecos.
Especificamente los que tienen que ver con la naturaleza de los genes y la manera en que
actuan. Los huecos que llena TBH son fundamentalmente de tipo descriptivo.

En términos del problema de la herencia TBH logra dar el salto de nivel cuando
toma la ruta de caracterizar a las entidades caracterizadas por TCH en términos
mendeliano-citologicos en términos quimicos. Sin embargo, a pesar de caracterizar dichas

entidades en términos quimicos de manera correcta la caraterizacion resulta solamente util
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para llenar el hueco acerca de la constitucion de los genes y de como se transmiten de
padres a hijos. Para lograr llenar el hueco acerca de la manera en que actuan los genes se
debid considerar un arreglo de la informacion genética basado en tripletes en lugar de
nucleotidos, la estructura quimica fundamental del ADN. Asi, la estructura genética
fundamental pasé a ser el triplete. Aunque posterior a la descripcion del proceso de
transmision de los genes, TBH también logr6 la descripcion del proceso mediante el cual

los genes acttian.

Los huecos asociados a TBH

Se mantienen los huecos en el nivel explicativo de la parte TBH no tedrica. Estos

son:

1) Con relacion al ciclo de vida de un organismo, se debe lograr la explicacion del
proceso de fecundacion y formacion del cigoto.

2) Con relacion al ciclo de vida de un organismo, se debe lograr la explicacion del
desarrollo ontogénico de un organismo a partir del cigoto. Esto incluye la
explicacion de los procesos de mitosis y meiosis.

En el nivel de la parte TBH tedrica se mantienen los siguientes huecos:

1) Con relaciéon a la funcion @ se debe lograr la explicacion de la fusion de los
genes (vistos como conjuntos de tripletes) que aportan las células gaméticas de
los padres.

2) Con relacion a la funciones ©, Q y I se debe hallar la explicacion acerca de la
manera en que actian los genes para producir las caracteristicas. Esto incluye

los procesos de transcripcion, maduracion y traduccion.

Analisis de THM

Relacionado con el planteamiento de Bhaskar podemos notar que en el caso de
Mendel la descripcion en el nivel fenomenologico fue fundamental para el planteamiento
de la parte teorica de THM. Tanto en términos conceptuales (considerando el concepto de
‘rasgo’ o ‘caracteristica’) como en términos empiricos (considerando las proporciones en
que aparecian las caracteristicas en la progenie) fue fundamental la caracterizacion del nivel

fenomenologico. Sin la observacion de que una caracteristica individual asociada a una
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caracteristica de la especie podia aparecer combinada con otra carcteristica individual
asociada a otra caracteristica de la especie hubiera sido dificil concebir la idea de los
organismos vistos como un conjunto de caracteristicas independientes entre si.

Es importante aclarar en qué sentido y hasta que punto la descripcion puede
preceder a la explicacion. Casi nunca los cientificos dejan evidencia acerca de sus episodios
de descubrimiento y el caso de Mendel no es la excepcion. Se ha mencionado en la
literatura que Mendel manipul6 sus datos para que se ajustaran a su teoria. Esto podria ser
cierto en alguna medida pero aun siendo asi resulta dificil pensar que Mendel haya sacado
su teoria de lo abstracto para luego notar que se ajustaba a los datos acerca de sus cruces.
En alguna medida tenia que tener una base empirica sobre la cual montar su teoria a base de
desarrollar las ideas que podia asociarle a lo observado. De acuerdo con el criterio de

Bhaskar, el trabajo de Mendel es uno fundamentalmente de descubrimiento.

Analisis de TMH

En general, en la ciencia los procesos de descripcion y explicacion se dan a la par en
el sentido de que se van ajustando a medida que la ciencia avanza. Sin embargo, por norma
general es cierto que la descripcion precede a la explicacion. Con relacion al planteamiento
de Bhaskar estaré suponiendo que la descripcion y la explicacion se dan en cierta medida
intermitentemente aunque la descripcion debe preceder a la explicacion en alguna medida.

Al considerar la transicion de THM a TMH podemos ver un ejemplo de lo expuesto
en el parrafo anterior. Las proporciones obtenidas por Mendel involucraban caracteristicas
que por su naturaleza particular resultaban de esa manera, sin embargo, el mendelismo fue
encontrando una variedad diferente de proporciones a medida que avanzaba. Para dar
cuenta de ésto la teoria se modificaba. De hecho, ya se mencion6 como TMH tan sélo se
encarga de modificar algunos aspectos de THM. No se da un salto de nivel al pasar de
THM a TMH. En este sentido la actividad cientifica asociada a TMH es una
fundamentalmente de aplicacion, no es una de descubrimiento.

En cuanto a los huecos asociados a THM ya mencionamos como fue la citologia la
que se encargd de llenar gran parte de los huecos descriptivos. De manera que fue la
citologia y no el mendelismo la que se encargd en esta etapa de la fase de descubrimiento.

A la misma vez este proceso de llenar huecos descriptivos dejo abiertos otros huecos
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explicativos, muchos de los cuales siguen sin ser llenados hoy. En general, los procesos
descritos por la citologia y caracterizados en el nivel bioquimico por la bioquimica

permanecen en gran medida sin explicar.

Analisis de TCH

La transicion de TMH a TCH, en mi opinidn, si involucra un salto de nivel segun ya
se ha mencionado, aunque es algo sujeto a discusion. Se pasa del nivel puramente
mendeliano al nivel mendeliano-citologico. Las estructuraciones de las células somaticas y
gaméticas en términos de cromosomas y genes, la explicacion al fenomeno de genes
ligados postulados por el mendelismo y la descripcion de la fecundacién en términos de
cromosomas que contienen genes fueron huecos que logr6 llenar TCH recurriendo a una
modificacion sustancial del mendelismo. Fundamentalmente, la actividad asociada a TCH
es una de tipo de descubrimiento de acuerdo con el criterio de Bhaskar.

En cuanto al hueco asociado a TMH acerca de la naturaleza del fendmeno de
ligadura de genes, dicha teoria ya tenia suficientemente descrito el fendmeno a través de las
proporciones en las que se mostraban las caracteristicas en la progenie. Incluso se hablaba
ya del concepto de ‘ligadura parcial’ para explicar los casos en los que se inferia de acuerdo
con los datos que la asociacion de genes ligados no se mostraba en todos los casos. Estos
fenémenos de genes ligados y ligadura parcial fueron explicados por TCH mediante el
concepto de ‘sobrecruzamiento’.

En cuanto a las estructuraciones de las células somaticas y gaméticas en términos de
cromosomas y genes y la descripcion de la fecundacion en términos de cromosomas que
contienen genes, TCH logr6 llenar los huecos que en este caso son de tipo descriptivo. La
caracterizacion de los cromosomas que ofrecid TCH fue fundamental para que mas tarde la
bioquimica profundizara en el nivel bioquimico acerca de su constitucion. TCH lleno
algunos de los huecos que su predecesora TMH habia dejado pero a la misma vez dejo

otros huecos, algunos de los cuales ya existian y otros que fueron generados por ella.

Analisis de TBH
La transicion de TCH a TBH representa un salto del nivel mendeliano-citologico al

nivel bioquimico. La bioquimica se encargd de caracterizar muchos de los procesos y las
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entidades que participan en los mismos en el nivel macromolecular. Esto represent6 llenar
muchos huecos que habian dejado otras disciplinas, en especial la citologia. Otro de los
huecos importantes que TBH logr6 cubrir de la parte TCH no tedrica fue la caracterizacion
del proceso de replicacion del ADN. También logrd cubrir los huecos descriptivos
asociados a la caracterizacion de los genes y la manera en que éstos actian. Se mantienen
sin cubrir en gran medida los huecos explicativos asociados a todos los procesos que TBH
ha logrado describir, entre los que se destacan principalmente los procesos de replicacion
del ADN, transcripcion del ADN en ARN y traduccion de ARN en proteinas..

La actividad asociada a TBH es fundamentalmente una de tipo de descubrimiento.
A pesar de que parte de la contribucion de TBH puede verse como una caracterizacion de
procesos que ya se conocian, dichas caracterizaciones se hacen en unos términos no antes
utilizados, ésto es, en el nivel de las macromoléculas. La descripcion de los procesos es
totalmente distinta.

En todo el desarrollo de la genética se puede confirmar la importancia de lograr en
alguna medida una descripcion de los procesos para luego darse a la tarea de investigar la
razon por la cual estos procesos se dan de cierta manera. Es importante notar también que
en el caso de este andlisis en términos modelo-teoricos del desarrollo de la genética la
actividad de llenar huecos al realizar saltos de nivel en ocasiones ha sido una de tipo de
descubrimiento. Esto pareceria contradecir lo que plantea Kuhn acerca de que la actividad
de solucion de enigmas en la ciencia estd enmarcada dentro de la actividad conocida como
‘ciencia normal’. En el caso en que no se realiz6 el salto de nivel, cuando se pas6 de THM
a TMH, la actividad de llenar huecos fue una de tipo de aplicaciéon y son quiza estos casos a
los que se refiere Kuhn, cuando se trabaja dentro de un paradigma sin realizar saltos de

nivel.
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Capitulo VI: Analisis de los tipos de determinacion

presentes en las teorias genéticas

Propésito
En este capitulo se hace un analisis de los tipos de determinacién que se plantearon
en las teorias genéticas consideradas. Para dicho andlisis se utilizo el modelo de anélisis de

los tipos de determinacion de Mario Bunge.

Los tipos de determinacion segiin Bunge

De acuerdo con Bunge algunos de los tipos de determinacion que se dan en la

ciencia moderna son los siguientes:

(1) Autodeterminaciéon cuantitativa™- es la categoria de determinacion que
prevalece en el continuo desarrollo de estados de un sistema que difieren entre si
solo en sus aspectos cuantitativos. Esta puede surgir de procesos caracterizados
por otras categorias de determinacion.

(2) Determinacion causal- es particularmente notable cuando los principales
cambios se producen por factores externos.

(3) Interaccion- es causacion reciproca o interdependencia funcional.

(4) Determinacién mecanica- autodeterminacion cuantitativa con adicion de causas
eficientes y acciones mutuas.

(5) Determinacion estadistica- se debe a la accion conjunta de entidades
independientes o semiindependientes. Puede emerger de procesos ocurridos en
niveles inferiores y en los cuales intervienen a su vez otras categorias de
determinacion.

(6) Determinacion estructural- de las partes por el todo, aunque, desde luego, el

todo no es anterior sino a su vez determinado por las partes.

>2 Bunge no la considera pero la autodeterminacion cualitativa debe incluirse como un tipo de determinacion.
Es la categoria de determinacion que prevalece en el continuo desarrollo de estados de un sistema que difieren
entre si s0lo en sus aspectos cualitativos. Este tipo de determinacion se presenta mucho en la citologia y la
bioquimica y me referiré a ella como autodeterminacion.
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(7) Determinacion teleoldgica- de los medios por los fines u objetivos. Aunque
ciertas estructuras, funciones y conductas estén dirigidas hacia determinadas
metas no significa necesariamente que alguien se lo haya propuesto asi.

(8) Determinacion dialéctica- de la totalidad del proceso por la “lucha” interna y por
la eventual sintesis subsiguiente de sus componentes esenciales opuestos. La

dialéctica interna implica cambios cualitativos (La causalidad, 1961, 37)

Los tipos de determinacion estan conectados

De acuerdo con Bunge los tipos de determinacion son irreductibles entre si.
Ninguno puede considerarse como una simple mezcla de otras formas de determinacion.
Cada uno de ellos se caracteriza por una novedad propia. Sin embargo, a pesar de esto,
estan relacionadas entre si constituyendo una jerarquia de tipos de determinacion. También
aclara que ningln tipo de determinacion actiia de forma pura, con excepcion de los casos
ideales. “Los diversos tipos de determinacion estdn genéticamente vinculados entre si y los
tipos mas elevados dependen de los inferiores, sin ser reducibles a ellos por completo” (La
causalidad, 1961, 40). Los tipos de determinacion pueden ordenarse segun un criterio de
complejidad creciente, donde todos menos los dos primeros, autodeterminacion cuantitativa
y causacion, arraigan en los tipos inferiores.

. el examen filosofico de la ciencia moderna nos obliga a comprender que en la
descripcion y explicacion del mundo se emplea, en realidad, un vasto surtido de
tipos de produccion legal o determinacion; que todos ellos tienen su réplica
ontologica, aunque no por fuerza en los mismos sectores de la realidad, ni con igual

extension en todos los sectores (La causalidad, 1961, 42).

La determinacion y su relacion con la explicacion
De acuerdo con Bunge, al igual que ocurre con los tipos de determinacion, la
ciencia presenta tipos de explicacion de acuerdo con la categoria de determinacion que se

presenta. En este sentido, existen explicaciones de indole causal y de indole no causal.
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Explicaciones de indole causal

(1) Inclusion de una sucesion de sucesos o de estados- la forma tipica es “B es asi
porque fue precedido por A, y se sabe o se supone que siempre que ocurre A es
seguido por B.” No es necesario afirmar ningin nexo genético™, el enunciado
invoca una mera sucesion. Desde el punto de vista logico esta clase de
explicacion consiste en apelar a alguna definicion, y por lo tanto es tautologica.

(2) Basqueda de la génesis y la evolucion- en ésta los rasgos actuales del
explicandum se consideran como una etapa en su desarrollo: las leyes de la
evolucion, o bien las de la emergencia, desempefian aqui el papel de
explicadoras. Aqui se supone un vinculo genético mediante el cual la raison
d’étre de alguna cosa se explica en términos de su produccion en un momento
dado y de su ulterior desarrollo.

(3) Vinculacion con hechos diferentes- se conecta el hecho dado, no con otros
factores de la misma serie, sino con hechos de diferente orden; y éstos actlian
como los determinantes (o codeterminantes) del cambio de que se trata.

(4) Analisis del complejo en hechos simples de la misma naturaleza- el hecho se
explica como agregado o composicion de hechos mas simples- generalmente en
escala menor- que o bien son conocidos o se supone que lo son, o simplemente
se ofrecen como una conjetura sin prueba. Un punto esencial al respecto es que
lo que se explica y los hechos que actian como explicadores no han de ser
radicalmente diferentes entre si (La causalidad, 1961, 414).

La caracteristica fundamental de las explicaciones causales es la unidireccionalidad
de la determinacion dirigida hacia el efecto. Un ejemplo de tipo causal es el de la accion de
los genes de acuerdo con la genética clasica, las caracteristicas son el resultado de la accion
de los mismos donde la accidon es completamente unidireccional, es decir, lo unico que
surge o se modifica es la caracteristica (efecto) y el gen permanece intacto (causa). El mero
enunciado “El fumar produce cancer” es también de tipo causal. Tanto en el ejemplo
anterior como en este simplemente se postula el nexo causal, no se dice nada acerca del

mecanismo responsable de la determinacion.

>3 El hecho de que se diga que no es necesario afirmar nexo genético no implica que no se tenga razoén para
creer que existe una relacion. Bunge alude mas bien al hecho de que en la ciencia muchas veces existen
afirmaciones que tienen esta forma.



114

Explicaciones de indole no causal

(1) Reconocimiento, identificacion o inclusion de una clase- la forma tipica es “a es
asi y asi porque es b, y se sabe (o0 se supone) que b tiene tales propiedades”. Es
una explicacion taxondmica, pues en esencia se reduce a una clasificacion. Las
causas estan resueltamente ausentes de este tipo de explicacion, aunque
posteriores explicaciones en otros niveles puedan introducir el concepto de
causacion.

(2) Descripcion- en cierto sentido, la descripcion es previa a la explicacion; en otro
sentido es una especie de explicacion, aunque reconocidamente superficial. Mas
tarde o mas temprano, damos con explicaciones verosimiles que nos permiten
formular descripciones mas complejas y exactas.

(3) Explicacion en términos de leyes de estructura estatica- el objeto dado se analiza
descomponiéndolo en entidades a las que se atribuye la ocupacion de
determinados lugares que explican las peculiaridades y funciones del conjunto.

(4) Referencia a un nivel inferior- el objeto por explicar no es el mero agregado o
suma de hechos de menor escala, sino el resultado de sucesos cualitativamente
distintos que pertenecen a un nivel inferior. De este modo se establece una
vinculacidn genética, pero no causal, entre diferentes dominios.

(5) Referencia a un nivel superior- este tipo de explicacion consiste en descubrir el
lugar que ocupa el objeto dado en un todo e indicar la reaccion de éste sobre la
parte. La sintesis resulta de un analisis de la interdependencia de las partes.

(6) Explicacion estadistica- las explicaciones estadisticas consisten, esencialmente,
en demostrar que el objeto dado es miembro de una poblacion estadistica o de
un proceso estocastico.

(7) Explicaciones teleoldgicas- puede ser un error prescindir de la explicacion
teleoldgica tan solo porque ésta ha sido vinculada al antropomorfismo y la
teologia: la actitud anticientifica con respecto a la teleologia consiste en
considerar la actividad finalista como un elemento, inexplicable, o como
sobrenaturalmente dirigida. La tarea actual de la ciencia, en relacion con la
teleologia, no parece consistir en negarla a priori, sino en tratar de explicar con

leyes Organos, funciones y comportamientos adaptados a fines, en términos de
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leyes de evolucion, procesos de retroaccion, etc.; consiste, para resumir, en
explicar las pautas teleologicas en términos de otras leyes naturales, desalojando
asi de una vez por todas la nocidon de designio de la biologia. Hasta es posible
que las leyes teleologicas no sean reemplazadas, sino explicadas por otras leyes:
que, por ejemplo, llegue a demostrarse que han emergido en el curso de la

evolucion de los organismos y de las asociaciones de seres vivientes.

(8) Explicaciones dialécticas- consisten en revelar los conflictos internos y externos

que animan ciertos procesos (no todos), o que provocan la emergencia de

entidades dotadas de nuevas cualidades (La causalidad, 1961, 417).

Ejemplo de la fisica

Bunge expone un ejemplo de analisis de los tipos de determinacién con un circuito

eléctrico que consiste de una bateria de corriente directa V, una resistencia R, un inductor

L, y un interruptor S, todos conectados en serie (La causalidad, 1961, 471). Inicialmente

cuando se cierra el interruptor comienza a circular una corriente eléctrica de intensidad 1.

Esta corriente produce a su vez un campo magnético cuya forma es de circulos concéntricos

alrededor del alambre. En este sistema se hacen las siguientes suposiciones simplificadoras:

D

2)

el circuito se encuentra aislado de otros sistemas fisicos y por lo tanto los
parametros V, i, R y L son los tinicos pertinentes y son independientes de las
condiciones externas.

se descartan una serie de irregularidades y de perturbaciones externas tales como
pequenas alteraciones en el voltaje de la bateria, pérdidas de corriente,
variaciones en el campo magnético externo, fluctuaciones en la temperatura que

pueden afectar los valores de V y R, etcétera.

La ecuacion diferencial que describe el sistema es la siguiente:

v=1% R )
dt

Pareceria inicialmente que el tipo de determinacion es causal en el sentido de que la causa

(el voltaje aplicado V) produce el efecto (la corriente i), sin embargo, al analizar el sistema

se puede ver que el dominio causal esta limitado en nuestro ejemplo ya que se dan otros
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tipos de determinacion. El dominio causal se da sélo cuando la corriente i ha alcanzado su
valor maximo final i dado por la ley de Ohm, que aqui es un caso especial de la relacion
(1). Sin embargo, antes de alcanzar el estado estacionario y después de éste, cuando se abre
el interruptor, las determinaciones no son de tipo causal. Nuestro proceso se puede
descomponer en tres etapas fundamentales.

El analisis muestra que al inicio, al cerrar el interruptor, el valor de la corriente
aumenta de manera continua desde un valor inicial 0 hasta un valor estacionario constante
is. La razon para esto es que se genera una corriente inducida en el circuito que se opone a
la corriente aplicada, mientras la corriente aumenta se produce un campo magnético de
intensidad creciente alrededor de la bobina y reacciona sobre la corriente que pasa a través
de ella disminuyendo la razon de crecimiento de la misma. El flujo magnético variable que
produce la corriente al aumentar produce a su vez una fuerza electromotriz inducida que se
opone al voltaje aplicado. Esta fuerza electromotriz inducida es la que no permite que la
corriente alcance su valor maximo de manera inmediata. Por esto se puede decir que en esta
fase del proceso la categoria de determinacion que impera es la interaccion.

Al pasar a la segunda etapa del proceso se podria decir que la categoria de
determinacion predominante es causal segin estipula la ley de Ohm. Sin embargo, esto es
cierto solo en el nivel macroscopico ya que si trascendemos a otro nivel y pasamos del
macroscopico al microscopico la cosa es diferente. En el microscopico, cuando
consideramos la teoria acerca de la conduccidn electronica, no s6lo nos damos cuenta de
que la categoria de determinacion que predomina no es causal, sino que esta ni tan siquiera
entra en juego. A este nivel la determinacion estd constituida de varias categorias. Entra en
juego, primero, la autodeterminacion estipulada por la inercia de los electrones. En segundo
lugar, también esta involucrada la interaccion estipulada por la accion reciproca entre los
electrones, la red del cristal y las impurezas del mismo. En tercer lugar, la determinacion
estadistica juega un papel al considerar el conductor como compuesto por un gas de
electrones. Todas estas categorias de determinacion estan, al considerarse en conjunto,
quedan enmascaradas de forma tal que el movimiento promedio de los electrones es
constante y obedece la ley de Ohm que es tipicamente causal. Es importante recalcar que

esta determinacion se da en el nivel macroscopico. En palabras de Bunge:
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Aqui estamos, en suma, analizando el dominio causal de una ley determinada que
pertenece a un nivel dado; nos ocupamos del componente causal de una ley en
particular, y no de los aspectos causales de un suceso o de una sucesion de eventos,
pues cada fenomeno en particular es el lugar comin de todo un conjunto de leyes
pertenecientes a diversos niveles (La causalidad, 1961, 477).
Al pasar a la tercera etapa del proceso, al abrir el interruptor, la corriente no cesa
inmediatamente sino que va desapareciendo de manera gradual. Esto se debe a que el
campo magnético al disminuir produce una fuerza electromotriz que mantiene una corriente
fluyendo por el conductor atin después de haber eliminado el voltaje aplicado. Como dicho
voltaje ha sido eliminado, no se trata de un proceso causal, sino de un proceso

autodeterminado.

Otros ejemplos de determinacion
Bunge menciona otros casos de determinacion diferentes de la determinacion

causal. La ley de la gravitacion universal

mm,

Fs :G? 2

es un ejemplo de una ley en la que el tipo de determinacion es la interaccion. Aqui no tiene
sentido decir que la masa m; es la causa de la aceleracién de m, o viceeversa. Solo si una
de las dos masas es mucho menor que la otra podemos decir que la masa mayor es la causa
de la aceleracion de la masa mas pequena y en este caso descartar desde el punto de vista
cuantitativo la aceleracion de la masa mayor. Un ejemplo similar es el caso de la fuerza
eléctrica al que se le asocia una relacion que posee la misma forma que el caso

gravitacional

— .94
F. =k IIQ > 3)
De nuevo, so6lo si la masa de la distribucion de cargas que produce el campo eléctrico,
como por ejemplo una placa de metal cargada con electricidad, es mucho mayor que la

masa de la particula que se coloca en presencia de ella, entonces, podemos decir que el
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efecto es unilateral. En estos casos, el gravitatorio y el eléctrico, podemos decir que en
muchas ocasiones se aplica una aproximacion causal.

Las ideologias politicas son otro ejemplo de entidades que actian a manera de
interaccion. De acuerdo con Bunge

se desarrollan en un ambiente social y cultural dado, son eficaces solo en la medida

en que se adaptan a la estructura social existente o bien a los movimientos sociales

empefiados en tratar de modificarla; pero ademas de ser hijas de situaciones sociales
objetivas, las ideologias pueden reaccionar sobre el sistema de relaciones sociales
en cuyo medio se desarrollan, y cooperar a la conservacion o a la modificacion de

las propias condiciones que suscitaron su emergencia (La causalidad, 1961, 224).
Las funciones sociales dependen en ultima instancia del trabajo, la produccion material, la
economia y otros factores que se encuentran en el nivel individual, sin embargo, a pesar de
que en la mayor parte de los casos la dependencia con respecto a la base material es
unilateral, en ciertos aspectos fundamentales la direccion puede invertirse. So6lo si se
ignoran los mecanismos internos se puede considerar una aproximacion causal, pues un
analisis completo requiere de una serie de categorias de determinacion diferentes.

En cuanto a la teoria del conocimiento, muchas posturas han defendido la idea de
que el sujeto es un ente en el cual el conocimiento se construye cuando el mundo externo
produce una impresion sobre el sujeto que la registra pasivamente. Sin embargo, en este
caso no se trata de una influencia unidireccional del mundo sobre el sujeto sino que es un
proceso de interaccion e integracion. En palabras de Bunge

la adecuacion (o mejor dicho la reproduccion fiel que suele llamarse

metaforicamente ‘reflejo’) es todo menos una impresion sobre una tabula rasa: es

por el contrario el resultado de una actividad peculiar del conocedor, de un proceso
de creacion en el cual el sujeto se pone €l mismo en accidn reciproca con su medio

ambiente natural y artificial (La causalidad, 1961, 229).

Un ejemplo de la biologia es la invasion de un organismo por parte de microbios

patdgenos. De acuerdo con la teoria clasica de los microorganismos como causantes

de enfermedades, toda dolencia se reduce a una modificacion del organismo
producida por una infeccion microbiana, sin ninguna participacion activa del

‘paciente’. En esta teoria tipicamente causal no surge ningtin conflicto de entidades
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opuestas, una que procede del exterior y otra que se desarrolla en el ambito interno

(La causalidad, 1961, 257).

La patologia moderna ve a los organismos enfermos, sin embargo, no como pacientes sino
como luchadores activos. Ademas, enfermos o sanos, los organismos poseen una tendencia
a mantener un estado interno constante y lo hacen de manera autosuficiente. Ellos eluden,
contrarrestan y cambian los determinantes causales externos. En este sentido la categoria de
determinacion predominante es la autodeterminacion pero si se consideran a los
microorganismos como parte del sistema, la determinacidn en este caso es de interaccion.

En la mecénica estadistica los sistemas se consideran como constituidos de un
numero grande de particulas que interactuan entre si. En el nivel macroscopico, estas
interacciones en la termodinamica dan lugar a la ecuacion de estado de un gas que relaciona
la presion, la temperatura y el volumen del gas en un instante. Estas tres variables estan
relacionadas entre si de manera interactiva, es decir, cambio en una de las variables
necesariamente implica un cambio en alguna de las otras dos, si no las dos.

En la biologia podemos encontrar también la interaccion, por ejemplo, si se
consideran los genes que tienen la funcion de responder a las condiciones del
medioambiente. En estos casos ciertas condiciones particulares hacen que se activen ciertos
genes que se encargan de regular las condiciones para que el organismo pueda seguir
funcionando, de manera que el medioambiente regula qué genes se activan pero a la misma
vez los genes actiian sobre el medioambiente para regular los procesos. En la biologia de
poblaciones también se consideran a los organismos como interactuando entre si. El modo
de vida de cada organismo tiene influencia sobre el sistema de manera que todos son
afectados aunque sea de manera indirecta por cualquier cambio, aunque sea leve.

El concepto de inercia es uno que estd basado en la idea de un proceso
automantenido (autodeterminacion). Ejemplos analogos a este de inercia lo son, en el caso
eléctrico, una corriente que fluye por un superconductor, en el caso magnético, la
magnetizacion producida en un trozo de acero (en contraste con la que se induce en un
pedazo de hierro dulce), en el caso de la biologia el concepto de escencia que permite
fundamentar muchos de los procesos que se dan en los organismos, y en el caso optico, un
rayo de luz que se mueve en el vacio. En todos los anteriores la causa ha dejado de actuar

mas el proceso se mantiene.
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Otro ejemplo de proceso automantenido lo es el de las reacciones quimicas o las
reacciones nucleares en cadena. La causa externa solo desencadena el proceso interno que
sigue de manera autodeterminada una vez deja de actuar la causa. De acuerdo con Bunge,
“En casos ideales el efecto puede perpetuarse; en condiciones reales este tiempo es finito; y
particularmente en la vida cotidiana- donde las fuentes de disipacion de energia, tales como
la friccidon, son intensas- el tiempo de recuperacion es a menudo muy breve” (La
causalidad, 1961, 275). Otro ejemplo similar a éste es el de la conduccion de impulsos
eléctricos a lo largo de los nervios. Al principio se requiere de un "potencial de accion” para
poder desencadenar un pulso nervioso. Ademads, las fibras nerviosas no son solo
conductoras sino también fuentes de nuevos impulsos que son necesarios para que la
transmision del impulso pueda mantenerse. En el caso de la bioquimica los procesos que se
postulan son mayormente automantenidos también. Por ejemplo, las leyes que dan cuenta
de los procesos de duplicacion del ADN, de transcripcion del ADN en ARN y de
traduccion de ARN para formar proteinas mayormente se presentan como descripciones de
dichos procesos y en pocas etapas de dichos procesos se alude a otros determinantes que no
sean autodeterminantes.

Tomando los casos de la sociologia y la historia, se tiene que entran en juego la
determinacion estadistica, la autodeterminacion, la determinacion teleologica y la
determinacion dialéctica. En cuanto al caso de la historia, la mayor parte de las leyes son
estadisticas en dos sentidos: primero, en el sentido de que implican agrupaciones de
hombres, y segundo, en el sentido de que no rigen para todos los casos particulares sino
solo en cierto porcentaje de ellos. Algunos procesos en la historia son autodeterminados
(determinados internamente por la estructura del grupo social). Otros procesos son
dialécticos (consisten o son el resultado de luchas entre grupos de hombres). También
algunos procesos son de indole teleologica (dirigidos hacia la realizacion de objetivos
definidos). En cuanto a la sociologia, se da la determinacion estadistica en el sentido de que
la mayoria de las leyes econdmicas, sociales, culturales e histéricas no consisten en
patrones fijos recurrentes. No se aplican sin excepcion a todo tipo de suceso individual sino
solo a un porcentaje dado y valen para grandes colecciones de sucesos (regularidades

colectivas).
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La determinacion y las reconstrucciones conjuntistas

Segiin hemos visto que las reconstrucciones conjuntistas que se presentaron
contienen una estructura fundamental basica constituida de dos elementos: la base de
contrastacion y la parte T-teorica. Ambos elementos estan separados en términos de la
representacion por una linea horizontal. En la base de contrastacion se van a plantear un
conjunto de fendmenos que abarca una serie de hechos de los cuales se quiere dar cuenta
con la teoria. La manera en que una teoria representada como un conjunto de modelos da
cuenta de la base de contrastacion es a través de trayectorias alternativas que permiten
llegar de un elemento a otro del modelo en un caso aludiendo a términos no teodricos, esto
es, a términos que son parte de la base de contrastacion, y en otro caso aludiendo a términos
tedricos, esto es, a términos que introduce la teoria para dar cuenta su base de contrastacion.
En la concepcion sintacticista de las teorias la manera en que la teoria relaciona los
términos teoricos con los términos empiricos es a través de las reglas de correspondencia.
En esta representacion de las teorias como modelos la relacion entre las partes tedrica y no
tedrica se da a través de relaciones que asignan unas ciertas estructuras teodricas a ciertos

elementos no teodricos. En estos casos se dice que las trayectorias son conmutativas.

La determinacion en THM

La determinacién en THM esta dada de acuerdo con cuatro leyes. Las mismas estan
representadas en el diagrama de la figura 1. La primera ley es la que relaciona la parte
tedrica con la parte no-tedrica y estd representada por la funcion n. La segunda especifica la
constitucion de las células gaméticas en términos de los elementos responsables de las
caracteristicas. La tercera especifica la manera como se da la recombinacion de los
elementos contenidos en las células gaméticas de los padres para formar las células
germinales de la progenie y estd representada por la funcion W. Estas ultimas dos leyes
estan reconocidas por el mendelismo como la ley de segregacion y la ley de recombinacion.
En ambos casos la determinacion es de tipo estadistica. La cuarta ley que trata acerca de la
accion de los genes esta representada por la funcioén 0. El tipo de determinacién estipulado
en este caso es causal. Resulta de una relacion entre el elemento que causa una

caracteristica y la caracteristica. S6lamente la caracteristica es alterada en el sentido de que
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surge y se desarrolla, el factor no es alterado y es capaz de pasar a la siguiente generacion
de esa manera.

Examinando en conjunto la determinacion que especifica el mecanismo de
transmision de elementos, notamos varias cosas. Primero, a pesar de que se estipula una
determinacion causal entre los elementos y las caracteristicas, no es posible lograr una
prediccion individual de la progenie. Las predicciones que hace la teoria son de tipo
estadistico. La razon para esto es que tanto el proceso de segregacion de los elementos en
las células gaméticas como la union de las células gaméticas de los padres para formar las
células germinales obedecen leyes estadisticas. En principio si se supiera el contenido de
cada una de las células gaméticas que dan origen al individuo nuevo , en términos de los
elementos que posee, se podrian predecir las caracteristicas del mismo. En la practica esto
no es posible debido a que en la determinacioén estan involucradas las leyes estadisticas
relacionadas con las leyes de segregacion y recombinacion. La prediccion si puede darse en
el nivel individual. La explicacion es posible tanto en el nivel estadistico como en el nivel
individual. Se dice que el individuo muestra las caracteristicas asociadas a los elementos

que recibid de sus padres mediante el proceso estipulado en la teoria.

La determinacion en TMH

En TMH la determinacion esta dada por cuatro leyes. Fundamentalmente son las
mismas que en THM con excepcion de algunas modificaciones hechas para ajustar los
conceptos desarrollados por el mendelismo. La ley que relaciona la parte tedrica con la
parte no teodrica esta representada por la funcion 6. En TMH la segregacion esta
representada mediante la funcion y. De la estructura de parejas de alelos contenida en un
espermatocito o en un oocito se forman estructuras de alelos sencillos contenidas en las
células gaméticas. De nuevo la recombinacion se representa mediante la funcion W. En
ambos casos la determinacion es de tipo estadistica. En cuanto a la cuarta, la que trata
acerca de la accién de los genes, representada por la funcion O, se mantiene que la
determinacion es de tipo causal. Segin ya se habia comentado TMH no altera la estructura
fundamental de THM de manera que ocurre lo mismo en el sentido de que la prediccion
solo se puede dar en el nivel estadistico. La teoria explica los fendémenos estadisticos y en

el nivel del individuo. También, como en el caso de THM, se brinda una explicacion en el
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nivel del individuo pero la misma es una de tipo causal de manera que es una de caracter
superficial.

La ventaja que posee TMH sobre THM es que con el concepto de ‘genes ligados’ y
el concepto de ‘grupos de genes’ que causan ‘grupos de caracteristicas’, logra ampliar el
repertorio de explicaciones exitosas al dar cuenta de otras proporciones distintas a las que
presentd Mendel en su trabajo. Se puede notar aqui que el hecho de poder ampliar el
repertorio explicativo obedece al hecho de haber aclarado muchos de los conceptos que

THM plante6 inicialmente y que TMH desarroll6é después.

La determinacion en TCH

La determinacién en TCH es similar a la de TMH. Siendo una teoria mendeliana
TCH mantiene fundamentalmente la misma estructura de determinacion que TMH. La
diferencia fundamental radica en que TCH localiza a los genes en los cromosomas y esto
hace que se puedan especificar un poco mejor las leyes y los mecanismos asociados a la
transmision de los genes de una generacion a otra. La determinacion en TCH est4 dada por
cinco leyes. La ley que relaciona la parte tedrica con la no tedrica estd representada por la
funcion T. La segunda, la ley de segregacion, esta representada por la funcion UT. El haber
localizado a los genes en los cromosomas llevo a TCH a especificar que el proceso de
meiosis, que incluye lo que ocurre a los cromosomas, es el que da cuenta de la segregacion.
Los genes asi se transmiten a la siguiente generacion en grupos ligados de acuerdo con la
manera en que se encuentran arreglados los genes en los cromosomas de la especie. La
tercera ley, la de recombinacion, representada por la funcion @, se describe en términos de
parejas de cromosomas homologos que se unen y, en conjunto con otros pares de
cromosomas homoélogos, pasan a formar el genotipo del nuevo individuo. Al pasar de TMH
a TCH no ocurre ningiin cambio en cuanto a la cuarta ley, la que se refiere a la accion de
los genes, representada por la funcion 0. La determinacion sigue siendo de tipo causal: un
conjunto de genes causan un conjunto de caracteristicas sin ser afectados o modificados.

A pesar de haberse logrado un avance en la descripcion del proceso de transmision
de los genes, en términos de lo que se logra en el nivel explicativo no hay cambio.

Permanece el hecho de que la prediccion no se puede dar en el nivel del individuo. La
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prediccion permanece de naturaleza estadistica, solo se puede predecir la manera en que
grupos de individuos, y no individuos, heredan los rasgos.

La quinta ley estipulada en TCH es la que se refiere al fendmeno de
sobrecruzamiento y estd representada por la trayectoria de sobrecruzamiento asociada a la
funcion PT. Dicha ley asocia un fenémeno observado y reportado en 1909 por la citologia,
especificamente observado por F. A. Janssens y llamado ‘chiasmata’, con el intercambio de
partes similares entre cromosomas homoélogos. Esta quinta ley es de tipo estadistico. Con
esta ley se logra afinar el repertorio explicativo de la teoria al lograrse explicar con mas
precision los datos relacionados a los cruces, especificamente la manera un poco extrafia en
que parecian ligarse los genes al transmitirse. Esta quinta ley incluida en TCH provee la
base teorica para la metodologia mediante la cual se reconstruyen los mapas genéticos de

los cromosomas de las especies.

La determinacion en TBH

En TBH la determinacion pasa a ser de otro tipo. Ya vimos que en gran medida
TBH lo que hace es llenar huecos descriptivos. TBH da cuenta de muchos de los procesos
que TCH habia dejado sin especificar. La determinacion en TBH esta dada por ocho leyes.
En esta reconstruccion la parte no teorica esta relacionada con la parte teorica a través de la
funcion v. Lo que le ocurre a los cromosomas durante los procesos de mitosis y meiosis
queda descrito en términos bioquimicos, en la mitosis por la funcion ¢y en la meiosis por la
funcion Y. En ambos casos el proceso de replicacion del ADN es fundamental. La funcion
@representa la fusion de las estructuras de moléculas de ADN de ambos padres para formar
la estructura molecular de ADN del nuevo individuo. La funcion W es la que hace a TBH
una especializacion de la bioquimica en el sentido de que a una cierta estructura de ADN en
términos de nucle6tidos le asigna una estructura en términos de tripletes. En términos de la
accion de los genes TBH introduce tres procesos fundamentales: la transcripcion de la
informacion contenida en el ADN a la molécula de ARN heterogéneo nuclear (representada
por la funcion ©), la maduracion del ARN heterogéneo nuclear para convertirse en ARN
mensajero (representada por la funcion Q) y la traduccion de la informacion contenida en el

ARN mensajero a proteinas (representada por la funcion IT).
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En los cuatro casos se da el hecho de que las leyes que plantea TBH son de tipo de
autodeterminacion. Se refieren a procesos automantenidos que se dan en el nivel
macromolecular donde no se alude a causas o a otros determinantes que puedan dar cuenta
de dichos procesos. Con estas leyes en el nivel descriptivo, sin embargo, se hace posible el
profundizar acerca de la prediccion y la explicacion de las caracteristicas en el nivel
individual. Una vez descifrado el cédigo genético y conociendo el mecanismo de expresion
genética se hace posible, al menos en principio, dar cuenta de la sintesis de proteinas. Asi,
si se conoce la secuencia de tripletes contenida en el ADN de un individuo, no so6lo se
podrian predecir sus caracteristicas, sino que también se podrian explicar con mas
profundidad de la que se logra en TCH. En especial es importante mencionar que las leyes
que introduce TBH, a pesar de ser de tipo descriptivo, llenan el hueco representado por
en TCH, dando cuenta de la expresion genética. Asi, el proceso pasa de ser uno de tipo de

caja negra a ser otro determinado por un mecanismo de autodeterminacion.
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Capitulo VII: Analisis de la trayectoria de progreso

de la genética

Propésito
En este capitulo se llevara a cabo un analisis de la trayectoria de progreso alcanzado
por el desarrollo del conocimiento acerca de la genética considerando los modelos de Philip

Kitcher y Larry Laudan.

Modelo de progreso cientifico de Kitcher

El modelo de progreso que plantea Kitcher estd fundamentado o relacionado con el
concepto de ‘verdad significativa’ a tal grado que reconoce que si este Ultimo es
incoherente entonces su analisis de progreso cientifico es incorrecto’. De acuerdo con ¢él
una secuencia de practicas es progresiva

if most members of the sequence are progressive with respect to their predecessors

and if any nonprogressive subsequences are followed by a subsequence whose final

member is progressive with respect to any earlier practice in the sequence (Kitcher,

1993, 91).
El punto fundamental es que la progresividad de una secuencia de précticas se circunscriba
a una relacion binaria entre diferentes practicas. En este sentido se debe definir una familia
de relaciones que se den entre dos practicas cuando se da la progresividad. El criterio de
adecuacion debe dejar claro como lograr la secuencia progresiva de practicas representa la
realizacion de ciertas metas. Estas metas deben ser impersonales para que puedan
defenderse como universales.

El concepto de 'verdad significativa” se refiere a lo que los cientificos intentan
obtener que segun Kitcher es organizar nuestra experiencia de la naturaleza. De acuerdo
con ¢l, la articulacion de este concepto requiere de la elucidacion de dos variedades de

progreso: progreso conceptual y progreso explicativo. La significatividad se deriva del

> “If the uses I make of the concept of truth are incoherent, then my account of progress will be wrong”
(Kitcher, 90).
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proyecto de ordenar la naturaleza, un proyecto que se va articulando a medida que los
cientificos conceptualizan y explican™.

La filosofia tradicional ha desenfocado el asunto al adoptar la posicién pesimista de
que las teorias o partes de ella, a lo sumo, s6lo pueden ser aproximaciones de la realidad.
En este sentido preguntarse si alguna hipdtesis o teoria es correcta llevaria a una respuesta
negativa. Enfocar el asunto alrededor del concepto de "verdad significativa” ayuda a evaluar
la progresividad ya que en lugar de cuestionarnos por la verdad lo hacemos por la
significatividad. Kitcher pone el ejemplo de la estructura de doble hélice del ADN. En este
caso dice que no tiene sentido cuestionarse la veracidad de dicha estructura, existen
moléculas de ADN con sélo una hebra. Sin embargo, advierte que a pesar de ésto, la
hipdtesis es significativa en el sentido de que es una respuesta a una pregunta significativa
y ademads, las instancias contrarias se encuentran fuera del propodsito para lo que fue

planteada la hipdtesis.

Progreso conceptual

De acuerdo con Kitcher, se logra progreso conceptual cuando ajustamos las
fronteras de nuestras categorias a los tipos y cuando somos capaces de proveer una
especificacion mas adecuada de nuestros referentes. Con relacion a esta definicion, él
plantea la tesis de que los cambios conceptuales que se han dado en la ciencia y que han
atraido mucho la atencién pueden entenderse como progresivos al reconocer que han
involucrado una mejoria en las referencias potencial de términos clave. En general el
progreso conceptual lo introduce de la siguiente manera:

(CP) A practice P, is conceptually progressive with respect to a practice P just in

case there is a set C, of expressions in the language of P, and a set C; of expressions

in the language of P, such that

> “As science proceeds we become better able to conceptualize and categorize our experience. We replace
primitive conceptions of what belongs with what, what things are akin, by improved ideas about natural
groupings. Our language develops so that we are able to refer to natural kinds and to specify our references
descriptively. In addition, we are able to construct a hierarchy of nature, a picture of what depends on what.
Against the background of our categories and our hierarchy, we are able to pose significant questions,
questions that demand more detail about our picture of the world. Significant statements answer significant
questions. Significant experiments help us to resolve significant questions. Significant instruments enable us
to perform significant experiments. Methodological improvements help us to learn better how to learn, to
improve our evaluation of significant statements” (Kitcher, 95).
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(a) except for the expressions in these sets, all expressions that occur in either
language occur in both languages with a common reference potential.

(b) For any expression e in Cy, if there is a kind to which some token of e refers,
then there is an expression ¢ in C, which has tokens referring to that kind

(c) For any e, ¢’ [as in (b)], the reference potential of ¢’ refines the reference
potential of e, either by adding a description that picks out the pertinent kind or
by abandoning a mode of reference determination belonging to the reference

potential of e that failed to pick up the pertinent kind (Kitcher, 1993, 104).

Progreso explicativo

Segun Kitcher, el progreso cientifico “consists in improving our view of the
dependencies of phenomena” (Kitcher, 1993, 105), donde los juicios acerca de la
dependencia de los fendmenos se entienden como concernientes a las formas de explicacion
ideal que los cientificos visualizan. Asi, los diferentes campos de la ciencia experimentan
progreso explicativo cuando las précticas posteriores introducen esquemas explicativos que
son mejores que aquellos adoptados por practicas anteriores. Aqui surge la pregunta de
definir o aclarar lo que significa la palabra ‘mejor’. Kitcher ofrece dos alternativas en este
sentido

Explanatory progress consists in improving our account of the structure of nature,

an account embodied in the schemata of our practices. Improvement consists either

in matching our schemata to the mind-independent ordering of phenomena (the

robust realist version) or in producing schemata that are better able to meet some

criterion of organization (for example, greater unification) (Kitcher, 1993, 106).
Asi, un esquema es mas completo que otro si el primero incluye un conjunto de
propiedades y entidades relevantes apropiado para la explicacion o si el primero incluye
correctamente una mayor cantidad de fendmenos dependientes. Kitcher define progreso
explicativo de la siguiente manera:

(EP) P, is explanatorily progressive with respect to P; just in case the explanatory

schemata of P, agree with the explanatory schemata of P; except in one or more

cases of one or more of the following kinds.

(a) P, contains a correct schema that does not occur in P;.
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(b) P; contains an incorrect schema that does not occur in P,.
(c) P, contains a more complete version of a schema that occurs in P;.

(d) P, contains a schema that correctly extends a schema of P; (Kitcher, 1993, 111)

La practica cientifica consensuada
Para tener un espectro amplio en el momento de evaluar el progreso cientifico es
importante reconocer los componentes de la practica cientifica consensuada. De acuerdo
con Kitcher
. the practice of an individual scientist is a multidimensional entity whose
components are the language used in the scientist’s research, the statements about
nature that the scientist accepts, the questions that are counted as important, the
schemata that are accepted for answering questions (together with assessments of
how they are applied to “paradigm” examples and how frequently they are likely to
be exemplified in coping with unsolved problems), the methodological views that
are specific to the research of the field of science, the canons of good observation
and experiment, and the standards for assessing the reliability of others (together
with particular views about the authority and reliability of contemporary co-workers
in the field) (Kitcher, 1993, 31).
... it is easy to specify the kind of thing a consensus practice is: it is constituted by a
language; an (impersonal) assessment of significant questions; a set of accepted
statements with a (partial) justificatory structure; a set of explanatory schemata; a
set of paradigms of authority and criteria for identifying authorities; a set of
exemplary experiments, observations, and instruments and justificatory criteria; and
finally, a set of methodological exemplars and methodological principles (Kitcher,
1993, 87).
Esta practica consensuada es importante ya que es la manera en que todo un conjunto de
elementos fundamentales para la construccion del conocimiento cientifico pasa de una
generacion a otra. Seglin Kitcher los veteranos entrenan a los aprendices en un proceso en
el que los segundos forman su propia practica individual que se va desarrollando de

acuerdo con dos elementos fundamentales: las particularidades que contiene la practica
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consensuada segun se le ensefio y el estado cognitivo que el aprendiz posee durante el
proceso de entrenamiento.

También existe otra fase posterior al aprendizaje en que la practica consensuada es
modificada y es la fase de trabajo en la que ésta es modificada fundamentalmente por dos
factores: a través de conversaciones con sus colegas y a través de lo que Kitcher llama
“encuentros con la naturaleza” que se refiere a la manera en que el cientifico interviene con
la naturaleza utilizando el aparato conceptual, empirico y metodologico de su practica. La
practica individual del cientifico se manifiesta a otros mediante su comportamiento: “in her
assent to certain statements, her pursuit of certain questions, her use of certain instruments
or techniques, her production of texts with certain structures, her disposition to rely on
some informants and not others” (Kitcher, 1993, 60). Al final, las modificaciones que se
dan en las practicas individuales inducen segin Kitcher un cambio en la practica
consensuada de acuerdo con las reglas que forman parte del sistema social de la

comunidad.

El lenguaje cientifico y la dinAmica del cambio conceptual

La idea discutida por Kuhn acerca de la inconmesurabilidad entre dos paradigmas
acarrea la consecuencia de que los lenguajes utilizados por dos grupos de cientificos que
trabajan aceptando diferentes paradigmas o matrices disciplinares no son traducibles el uno
al otro. Es importante este asunto en el sentido de que se deben conocer los limites del
lenguaje si es que se quiere entender la dinamica del cambio conceptual.

De acuerdo con Frege las expresiones lingiiisticas se caracterizan por tener dos
funciones: referencia y extension. La primera es en el sentido de que las expresiones
refieren a entidades, como por ejemplo, objetos, grupos de objetos, relaciones, etcétera.
Pero la referencia no agota las funciones semdanticas del lenguaje ya que en ocasiones al
sustituir una parte de una expresion por otra expresion con el mismo referente se afecta el
contenido de la expresion. Las expresiones lingiliisticas se caracterizan también por expresar
entidades intencionales o “extension’. El ejemplo que menciona Frege es el de los términos
que se usan para el planeta Venus. De acuerdo con Kitcher:

To use Frege’'s famous example, the expression "the morning star” and "the evening

star” both refer to the planet Venus, but, whereas the sentence "The morning star is
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the same as the evening star” is informative (and could be surprising to a hitherto

uninformed astronomical observer), the sentence "The morning star is the morning

star” is a trivial identity that will be accepted by the astronomical tyro (Kitcher,

1993, 75).

La extension también determina la referencia pues dos expresiones con la mismo extension
deben tener el mismo referente.

Para Kitcher el modo de referencia de un término (mode of reference of a token) es
lo que hace que un cierto término se refiera a un cierto objeto. Segun ¢l los modos de
referencia se pueden clasificar en tres categorias: de tipo descriptivo, cuando un individuo
selecciona un objeto que satisface una descricion particular (el referente es cualquier cosa
que satisface esa descripcion), de tipo bautismal, cuando un individuo tiene intencion de
seleccionar un objeto particular presente (o un conjunto de objetos, con uno de sus
miembros presente), y de conformacion, cuando un individuo se atiene al referente
establecido por otros (el referente es determinado por la cadena causal que lleva hasta el
primer usuario del término).

En una comunidad cientifica un término en particular se asocia con un compendio
de modos de referencia asociados a la variedad de maneras que los cientificos utilizan para
determinar los referentes. Kitcher llama al compendio de modos de referencia de un
término "potencial referencia de un término” (reference potential of a term). Para Kitcher

los modos de referencia en la ciencia pueden incluir a las tres categorias mencionadas®.

El concepto de significatividad

El concepto de pregunta significativa” es fundamental para entender o evaluar los
otros componentes de la practica cientifica. Segun Kitcher hay dos maneras en que la
significatividad aplica a las preguntas cientificas: al generar preguntas de aplicacion en las
que se quiere encontrar instanciaciones del esquema disponible, y al generar preguntas
presuposicionales para investigar las condiciones bajo las cuales los esquemas disponibles
deben instanciarse. En cuanto a la primera, en las primeras etapas de evaluacion de un
nuevo esquema, practicamente todas las instanciaciones son importantes. Sin embargo, una

vez que se logra un conjunto de respuestas paradigmaticas algunas instanciaciones dejan

%6 «Reference potentials are typically heterogeneous: that the linguistic community to which a scientist
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de tener importancia con respecto a otras que la mantienen, en especifico, las que
involucran dificultades especiales para producir alguna instanciacion. En cuanto a la
segunda, las preguntas presuposicionales surgen cuando alguna instanciacion de un
esquema aceptado presupone la verdad de algin reclamo controversial. Este esquema de
preguntas significativas puede verse como un arbol en el que el vértice representa una
pregunta central que puede atacarse con el esquema general. A lo largo de cada una de las
ramas se generan preguntas sucesivas que son significativas porque la respuesta a ellas

ayuda a obtener la respuesta de alguna pregunta anterior.

Otros tipos de progreso

Una vez que se tiene el concepto de ‘pregunta significativa” es relativamente simple
entender la progresividad con respecto a los otros componentes de la practica cientifica. De
acuerdo con Kitcher, una practica consensuada estd bien fundamentada en términos
erotéticos si las preguntas a las que asigna significado son aquellas que son significativas
con relacioén a su esquema. Se dice que se logra progreso erotético cuando se tiene una
practica consensuada bien fundamentada en la que se plantean preguntas significativas
genuinas que no se habian planteado antes.

Las técnicas experimentales y los instrumentos se evalian en términos de cuan
utiles son para ayudar a los cientificos a responder a las preguntas significativas. De
acuerdo con Kitcher se logra progreso instrumental o experimental al adoptar una practica
en la cual un instrumento nuevo o una técnica nueva nos sirve para lograr mas de lo que
otro instrumento o técnica anterior nos permite lograr.

El progreso en términos de las afirmaciones que los cientificos aceptan puede
ocurrir de varias maneras: “Sometimes, scientists eliminate falsehood in favor of truth,
abandon the insignificant, add significant truths, or reconceptualize already accepted truths”
(Kitcher, 1993, 117). Este tipo de progreso consiste en parte en cambiar falsedad por
verdad significativa, o utilizar un lenguaje mejorado para reformular verdades significativas
enunciadas con anterioridad.

También se logra progreso con respectos a los principios metodologicos cuando los

cientificos formulan estrategias que les brindan mayores oportunidades de lograr progreso

belongs allows a number of distinct ways of fixing the reference of tokens of terms (Kitcher, 1993, 78).
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conceptual, progreso explicativo, progreso erotético y progreso en términos de las

afirmaciones que aceptan.

El progreso cientifico y el realismo
El modelo de progreso de Kitcher tiene fundamento en una postura realista y
coherentista’’. El fundamento que ofrece Kitcher para ésto radica en la suposicion de que a
pesar de que reconoce que el aparato cognitivo humano posee limitaciones que no le
permiten conocer todos los aspectos del mundo, dichas limitaciones no son tales que le
impiden conocer en parte algunos aspectos del mundo®®. Para apoyar su postura realista
Kitcher ataca la induccidon pesismista de la historia de la ciencia que consiste en adjudicar
una observacion pesismista a la ciencia tedrica por el mero hecho de que mucha ciencia
teorica del pasado ha sido descartada. Kitcher responde a esta postura argumentando que el
reclamo que hace no es correcto
The history of science does not reveal to us that we are fallible in some
undifferentiated way. Some kinds of claim endure, other kinds are likely to be
discarded as inaccurate. Furthermore this is exactly what we would have expected
given our conception of the relationship between human cognitive systems and
nature. According to that conception we are relatively good at finding out some
things, and discover others only with relative difficulty (Kitcher, 1993, 138).
De acuerdo con Kitcher la historia de la ciencia lo inclina a pensar con respecto al
conocimiento que la ciencia ha mantenido de una manera optimista en lugar de pesimista.
Afiade que muchos conceptos cientificos experimentan un proceso acumulativo de
refinacion de su referente antes de alcanzar un nivel estatico en el cual a pesar de que la
teoria se modifique dicho concepto mantenga el mismo sentido. También menciona que la

dificultad para obtener conocimiento verdadero varia dependiendo del campo de que se

37 “We have scientific views about the relations between ourselves and the rest of nature. In the light of these
scientific views we can evaluate the likelihood that we are right about various kinds of things” (Kitcher, 134).
“Our scientific conception of the physical-physiological-psychological relations between human cognitive
systems and nature supports theses to the effect that certain types of processes and procedures yield true
beliefs” (Kitcher, 1993, 135).

8 “If scientist, like other people, are recognized as biological entities, who have evolved under selection
pressures that are (at least prima facie) quite remote from the demands of the quest for the truth about quarks
or jumping genes, who are, in consequence, cognitive systems with identifiable limitations and deficiencies,
and who are embedded in complex networks of social relations, then the chances that their activities will
result in the attainment of truth can seem distressingly low” (Kitcher, 1993, 6).
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trate™. La justificacion para el optimismo, segn él, la provee la misma ciencia a base de la
interaccion causal que se postula entre los seres cogniscientes y la naturaleza®. Para
Kitcher la tesis realista no implica que tenemos un acceso no prejuiciado a la naturaleza.
Sélo que ese prejuicio no es tan poderoso como para prevenir que salgamos del error en

algin momento.

Modelo de progreso cientifico de Laudan

A diferencia de Kitcher, cuyo modelo de progreso se fundamenta en gran medida en
una postura coherentista, el modelo de progreso de Laudan se fundamenta principalmente
en la solucion de problemas. La estrategia que sigue consiste en fundamentar el concepto
de racionalidad en el de progresividad. En este sentido no sigue el método tradicional de
fundamentar la racionalidad y el progreso en la confirmacion o la falsificacion. En sus
palabras “we have a clearer model for scientific progress than we do for scientific
rationality; that, moreover, we can define rational acceptance in terms of scientific
progress” (Laudan, 1977). La ventaja principal que tiene este modelo por sobre el de
Kitcher es que ofrece un criterio objetivo para determinar cuando ha habido progreso
cientifico. El fundamento para tomar como criterio de progreso la solucion de problemas es
simplemente el hecho de que la ciencia es en esencia una actividad de solucion de
problemas. Asi en este sentido las teorias se consideran como un resultado, son importantes
en la medida en que proveen soluciones adecuadas a los problemas. Con relacion a las
teorias propone dos tesis

Thesis 1: The first and essential acid test for any theory is whether it provides

acceptable answers to interesting questions: whether, in other words, it provides

satisfactory solutions to important problems (Laudan, 1977, 13).

Thesis 2: In appraising the merits of theories, it is more important to ask whether

they constitute adequate solutions to significant problems than it is to ask whether

%% “The world may be such that our ability to achieve true generalizations about it may vary significantly from
field to field- and we may use that knowledge we do acquire to differentiate those instances in which
pessimism is warranted from those in which we are, justifiably, optimistic” (Kitcher, 1993, 140).

80 «Science provides us with a picture of how we relate to the bits of tooth, bone and shell [nature]. That
picture proposes that our beliefs are generated and supported through complex causal interactions with teeth,
bones and shells” (Kitcher, 1993, 154). “Unless we are quite wrong about the simple (Lockean) idea that we
interact with something independent of ourselves, then to the extent that references of our terms are fixed
through causal interactions, it is hard to see how we could not be referentially successful” (Kitcher, 1993,
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29 ¢

they are “true”, “corroborated”, “well confirmed” or otherwise justifiable within the

framework of contemporary epistemology (Laudan, 1977, 14).

Con relacion al progreso explicativo y al progreso conceptual, y de manera paralela
con Kitcher, Laudan reconoce que hay dos tipos de problemas en la ciencia: los problemas
empiricos y los problemas conceptuales. Tanto los problemas empiricos como los
problemas conceptuales poseen grados de importancia distintos de acuerdo a la disciplina

cientifica que los est4 considerando en un momento particular.

Los problemas empiricos

Laudan define lo que es un problema empirico como “anything about the natural
world which strikes us as odd, or otherwise in need of explanation” (Laudan, 1977, 15).
“Empirical problems are first order problems; they are substantive questions about the
objects which constitute the domain of any given science” (Laudan, 1977, 15). Con el
proposito de no dar a entender que resolver un problema empirico es lo mismo que proveer
una explicacion, Laudan establece una diferencia entre los problemas y su solucion, y los
hechos y su explicacion. “In sum, a fact only becomes a problem when it is treated and
recognized as such; facts, on the other hand, are facts, whether they are ever recognized.
The only kind of facts which can possibly count as problems are known facts” (Laudan,
1977, 16). Sin embargo, aclara que no todo hecho conocido representa un problema. Para
que se considere como un problema empirico, debe haber un sentimiento de necesidad de
ser resuelto.

Segun Laudan hay tres clases de problema empirico dependiendo de la funcién que
posee el problema en la evaluacion de la teoria:

(1) unsolved problems- those empirical problems which have not yet adequately

solved by any theory; (2) solved problems- those empirical problems which have

been adequately solved by a theory; (3) anomalous problems- those empirical

problems which a particular theory has not solved, but which one or more of its

competitors have” (Laudan, 1977, 17).
De acuerdo con estas definiciones los problemas resueltos abonan en favor de la teoria, los

problemas anomalos constituyen evidencia en contra de la teoria y los problemas sin

169).



136

resolver simplemente apuntan hacia programas de investigacion futuros. Alega Laudan que
“one of the hallmarks of scientific progress is the transformation of anomalous and

unsolved empirical problems into solved ones” (Laudan, 1977, 18).

Los problemas empiricos sin resolver

En cuanto a los problemas sin resolver, Laudan plantea que solo se les considera
como problemas genuinos cuando no permanecen sin resolver porque hay una teoria que
los ha resuelto. Mientras no ocurre esto se les considera como problemas potenciales
solamente. La razon para esto resulta del hecho de que primero tienen que ser autenticados
en el sentido de asegurar que el efecto del cual se habla en realidad se da. Ademas, una vez
han sido autenticados podria resultar dificil decidir a qué dominio pertenecen. No es sino
hasta el momento en que una teoria los reconoce como parte de su dominio y es capaz de
dar cuenta de ¢l que el problema adquiere sentido en el ambito de la ciencia. El tnico
indicador confiable para decidir si un problema en especifico cae dentro del &mbito de una
teoria antes de que la teoria lo resuelva es examinar si el problema ha sido ya resuelto por
otras teorias competidoras. En general, al evaluar los méritos de una teoria, la clase de
problemas no resueltos es irrelevante. Lo que importa en este caso para propdsitos de
evaluacion de una teoria es si el problema ya ha sido resuelto por alguna teoria, no

necesariamente la que se evalua.

Los problemas empiricos resueltos

De acuerdo con Laudan “any theory, T, can be regarded as having solved an
empirical problem, if T functions (significantly) in any schema of inference whose
conclusion is a statement of the problem (Laudan, 1977, 25). Para ¢l “one need not, and
scientists generally do not, consider matters of truth and falsity when determining whether a
theory does or does not solve a particular empirical problem” (Laudan, 1977, 24).

Un aspecto importante acerca de los problemas resueltos que advierte Laudan es
que frecuentemente la solucion a ellos es de caracter temporero. Lo que una generacion de
cientificos acepta como una soluciéon adecuada a un problema puede representar una
solucion inadecuada para otra generacion de cientificos. En general, ocurre que los

cientificos, a medida que pasa el tiempo, se tornan mas exigentes con una teoria a la hora
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de decidir si la solucién que da a sus problemas es adecuada. Esto indica que los criterios

de aceptabilidad de soluciones a problemas evoluciona con el tiempo.

Los problemas empiricos anomalos

En cuanto a las anomalias Laudan comenta que éstas arrojan dudas sobre las teorias
en las cuales este tipo de problema se presenta. Sin embargo, advierte que esto no implica
que una teoria se debe abandonar necesariamente cuando surgen. La clase mas comin de
anomalia es la que se da en el seno de una teoria, por ejemplo, cuando surge una
inconsistencia entre la teoria y lo observado. Sin embargo, Laudan extiende el concepto de
anomalia para incluir los casos en que una teoria “although not inconsistent with
observational results, is nonetheless incapable of explaining or solving those results (which
have been solved by a competitor theory)” (Laudan, 1977, 29). “Whenever an empirical
problem, p, has been solved by any theory, then p thereafter constitutes an anomaly for
every theory in the relevant domain which does not also solve p” (Laudan, 1977, 29).

Como a la hora de evaluar una teoria, algunos problemas resueltos tienen mas peso
que otros, y a su vez algunas anomalias presentan una amenaza mayor que otras, €s
importante establecer un criterio de evaluacion de la importancia o peso que tienen los
problemas a favor o en contra de una teoria. Laudan ofrece algunos criterios para esto pero
advierte que su propuesta no agota los posibles modos de adjudicacion racional de
importancia a los problemas. Es importante indicar que s6lo en dominios en los que ya se
tiene al menos una teoria es que se puede adjudicar algin grado de importancia a los
problemas. Los criterios que propone Laudan son los siguientes:

1) Inflacion de un problema por su solucion- la solucion de un problema por parte
una teoria que cubre cierto dominio establece la exigencia a las otras teorias del
dominio a resolverlo también.

2) Inflacion de un problema por solucion de una anomalia- la solucion por parte de
una teoria de una anomalia que ha resistido a varias teorias dentro de un cierto
dominio convierte a la soluciéon en un argumento fuerte en su favor.

3) Inflacion de un problema por construccion de arqueotipo- cuando algun tipo de

situacion empirica es catalogada por una teoria como un proceso natural al que
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otros procesos deben reducirse, las soluciones que se den en este contexto
adquieren importancia.

4) Adjudicacion de importancia por generalidad- un problema de caracter general
(que abarca en su seno mas casos que otro) adquiere importancia relativa con
respecto a otros mas particulares®.

5) Desinflacion de un problema por disolucion- cuando los cientificos cambian de
parecer acerca de lo que ocurre en la naturaleza puede ser que la importancia o
relevancia que posea algun problema en un cierto dominio disminuya
considerablemente.

6) Desinflaciéon de un problema debido a la modificaciéon de un dominio- cuando
un problema que se consideraba como perteneciente a un cierto dominio es
expropiado por otra teoria que se ha desarrollado de tal manera que puede
asimilarlo dentro de su dominio.

7) Desinflacion de un problema debido a la modificacion de un arqueotipo- cuando
una teoria es abandonada los arqueotipos de solucion que la teoria consideraba
pueden perder su importancia.

A la hora de evaluar la importancia de las anomalias es importante tener un criterio de la
magnitud de la amenaza que representa la anomalia para la teoria. De acuerdo con Laudan,
dicha importancia depende en gran medida del grado de competitividad entre las teorias
que cubren el mismo dominio y puede variar enormemente de acuerdo con la época y las
circunstancias. Un criterio un poco mas objetivo consiste en comparar los grados de
discrepancia entre lo observado y lo que las teorias predicen. En caso de no existir una
teoria alternativa que pueda dar cuenta de los datos, las discrepancias entre lo observado y
lo que la teoria predice se aceptan o se descartan de acuerdo con los criterios
convencionales de precision tedricos y experimentales asociados con la teoria. Otro criterio
importante lo es el tiempo que ha permanecido la anomalia sin resolverse. En este caso solo
el tiempo y el esfuerzo infructuoso de los cientificos determinaran si la teoria es incapaz de

resolver la anomalia.

61« if we can show for any two problems p” and p, that any solution to p” must also constitute a solution for
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Los problemas conceptuales
Laudan considera que los problemas conceptuales se encuentran a un nivel diferente
que los problemas empiricos®. Este tipo de problema se da cuando surgen dificultades que
no son de tipo empirico, sino mas bien debidas a inconsistencias entre los conceptos que
una teoria plantea y otros conceptos que tanto pueden ser parte de un cuerpo de
conocimientos aceptado (externo a la teoria) como también lo pueden ser de la misma
teoria. Conceptual problems arise for a theory, T, in one of two ways:
1) When T exhibits certain internal inconsistencies, or when its basic categories of
analysis are vague and unclear; these are internal conceptual problems.
2) When T is in conflict with another theory or doctrine, T', which proponents of T
believe to be rationally well founded; these are external conceptual problems

(Laudan, 1977, 48).

Los problemas conceptuales internos

Los problemas conceptuales internos surgen al descubrirse que una cierta teoria es
logicamente inconsistente, y por lo tanto, autocontradictoria. A menos que los seguidores
de dicha teoria estén dispuestos a abandonar las reglas de inferencia que llevaron al
descubrimiento de la inconsistencia o sean capaces de resolver la inconsistencia, la inica
respuesta al problema es la de rehusar la aceptacion de la teoria hasta que sea resuelta la
inconsistencia.

Otro tipo de problema conceptual interno es la ambigiiedad o la circularidad de un
concepto. En este caso el problema es mas bien de magnitud que de tipo. Algun grado de
ambigiiedad es muy probablemente no eliminable con excepcion de las teorias
axiomatizadas mas rigurosas. Sin embargo, aunque en estos casos puede ser positivo a la
hora de aplicar la teoria a &mbitos mas amplios de la naturaleza, es importante aclarar que
una de las maneras mas importantes de como la ciencia progresa es mediante la
clarificacion y especificacion del significado de los conceptos. AUn maés, muchas

revoluciones cientificas importantes han surgido luego del reconocimiento y una

p (but not viceversa) then p’ is more general, and thus of greater weight than p” (Laudan, 1977, 35).

62 “If empirical problems are first order questions about substantive entities in some domain, conceptual
problems are higher order questions about the well-foundedness of the conceptual structures (e.g. theories)
which have been devised to answer the first order questions” (Laudan, 1977, 48).
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subsecuente disminucion de la ambigiiedad terminoldgica de las teorias de un dominio

particular.

Los problemas conceptuales externos

Los problemas conceptuales externos de una teoria surgen cuando ésta entra en
conflicto con otra teoria o doctrina que los mismos seguidores de la teoria reconocen como
racionalmente bien fundada. De acuerdo con Laudan, existen diferentes tipos de conflicto
entre una teoria y otro cuerpo de conocimiento aceptado. La relacion puede ser de
incompatibilidad, como cuando la solucién que provee una teoria va en contra de conceptos
o ideas aceptadas, o imposibilidad, como cuando dos teorias son légicamente compatibles
pero el hecho aceptar una hace a la otra inaceptable. Otra manera en que se puede generar
un problema conceptual externo es cuando una teoria que se supone que refuerce lo que
otra teoria plantea no lo hace sino que sélo se presenta compatible con ella®. En diferentes
épocas se han tenido expectativas acerca de cudles disciplinas deben descansar o estar
apoyadas por otras, pero en muchos casos la mera compatibilidad, relativa a la relevancia
positiva, es vista como un revés significativo a la hora de tomar una decision sobre la

aceptacion de la teoria considerada.

La fuente de problemas conceptuales
De acuerdo con Laudan son tres las clases de fuentes de los problemas
conceptuales:
1) cases where two scientific theories from different domains are in tension;
2) cases where a scientific theory is in conflict with the methodological theories of
the relevant scientific community; and
3) cases where a scientific theory is in conflict with any component of the
prevalent world view (Laudan, 1977, 55).
En cuanto a la primera, Laudan propone que si dos teorias son inconsistentes o
mutuamente excluyentes, existe un presentimiento fuerte de que al menos una de las dos

teorias debe abandonarse, donde la decision de abandonar alguna de las dos involucra

63 “The various scientific disciplines and domains are never completely independent of one another. At any
given epoch, there are hierarchical systems of interconnections between the various sciences which condition
the rational expectations which scientists have when they appraise theories” (Laudan, 1977, 53).
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frecuentemente el proposito de desarrollar una alternativa adecuada para la teoria que se
descarta. Sin embargo, Laudan aclara que cuando surge alguna inconsistencia entre dos
teorias dicha inconsistencia le crea un problema conceptual a ambas teorias. También dice
que la inconsistencia entre dos teorias no necesariamente obliga a los cientificos a
abandonar una o las dos teorias. Asi como es racional a veces mantener una teoria a la luz
de evidencia anomala, puede ser racional la decision de mantener una teoria en particular a
la luz de inconsistencias entre dicha teoria y otra.

En cuanto a la segunda, advierte Laudan que cada época exhibe uno o mas
conjuntos de puntos de vista acerca de como la ciencia debe ejecutarse, acerca de lo que se
considera una explicacion aceptable, acerca del uso de controles experimentales, etcétera.

These norms, which a scientist brings to bear in his assessment of theories, have

been perhaps the single major source for most of the controversies in the history of

science, and for the generation of many of the most acute conceptual problems with

which scientists have had to cope (Laudan, 1977, 58).

La eliminacion de este tipo de incompatibilidad entre una teoria y la metodologia relevante
constituye una de las maneras en que una teoria puede mejorar su estado cognitivo.

En cuanto a la tercera, algunos problemas conceptuales pueden surgir como
consecuencia de una teoria que entra en conflicto con algiin cuerpo de conocimiento no

cientifico aceptado.

El progreso asociado a THM

Tomando como punto de partida en el desarrollo del conocimiento acerca de la
genética a THM podeos comenzar mencionando que el planteamiento del problema por
parte de Mendel representa un caso de progreso erotético. De acuerdo con Dunn®, el
trabajo de Mendel ilustra la importancia de poderse plantear las preguntas apropiadas en
una investigacion cientifica. En este caso Mendel dejo claro el objetivo de la investigacion
de investigar las proporciones en que se manifestaban las caracteristicas en los organismos
hibridos. En el caso en cuestion se ve como la pregunta que se hace Mendel se puede

abordar con los métodos y conceptos que son parte del cuerpo de conocimientos disponible.

64 «“Mendel’s paper illustrates the crucial importance, in a scientific inquiry, of the proper framing of questions
at issue, what Germans writers call the “Fragestellung””’ (Dunn, 1991, 6).
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Dunn menciona un gran nimero de ejemplos® en los cuales el problema de la hibridacion
habia sido abordado en el pasado pero muestra como en el caso de Mendel la pregunta
adecuada hecha en el contexto existente lleva a la realizacion de un episodio de progreso.

En el trabajo de Mendel podemos encontrar otros dos episodios principales de
progreso. El primero se asocia a la caracterizacion de los organismos en términos de rasgos
separados (mosaico de caracteristicas). Esto representa un caso de progreso conceptual ya
que permitidé que se estableciera la base conceptual para la metodologia asociada al
problema de investigar las proporciones en las que aparecen combinadas las caracteristicas
en la progenie. El segundo episodio de progreso se relaciona con la manera en que Mendel
logra por primera vez en la historia dar cuenta de manera significativa del fenomeno de la
herencia en términos descriptivos estadisticos. Con el mecanismo considerado en THM
fundamentado en los principios de segregacion y recombinacion, y la formacion de las
células gaméticas Mendel logra dar una explicacion a las proporciones fenotipicas.

En términos de las técnicas y los instrumentos experimentales, Mendel sélo utiliza
las que ya eran utilizadas por los hibridistas. En este sentido el progreso relacionado a estas
esta asociado mas bien a la tradicion experimentalista de los hibridistas. En términos del
progreso asociado a las afirmaciones que se aceptan, la teoria planteada en el trabajo de
Mendel contiene el modelo mediante el cual se establecen cudles son las mismas.
Especificamente las que tienen que ver con el modelo del organismo como mosaico de
caracteristicas y las que se representan en las leyes de la teoria. El problema con el progreso
asociado a estas afirmaciones que de acuerdo con el criterio de Kitcher representan
verdades significativas radica en el hecho de que al momento de ser propuestas solo
Mendel las habia aceptado. Pasaron aproximadamente treinta y cinco afos antes de que
comenzaran a ser aceptadas por la comunidad cientifica.

Desde el punto de vista del modelo de progreso de Laudan, y de acuerdo con lo

discutido en esta seccion, el progreso en THM consistio en lograr dar cuenta o explicar las

% Dunn menciona los siguientes casos en los que a pesar de trabajar con hibridos el tipo de pregunta hecha
impidi6 el progreso, al menos en la direccion en que Mendel lo logré: en la década de 1820 T. A. Knight,
William Herbert, Alexander Seton, Augustin Sageret y John Goss, en la década de 1830 Karl Gaertner, en la
década de 1860 Charles Naudin, y entre 1868 y 1872 Thomas Laxton (Dunn, 1991, 28-31). “The nineteenth
century biologists, except Mendel and the “rediscoverers,” did not begin to solve the problem of transmission
because they failed to recognize its real nature or even its importance. It was only when some biologists were
willing to put aside the intractable problem of development that the problem was analized and solved” (Dunn,
1991, 48).
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proporciones observadas de los cruces en la progenie. Esto fue posible mediante el disefio
experimental gracias a que Mendel se bas6 en una vision distinta del organismo a la que se
tenia aceptada. Ver al individuo como un conjunto de caracteristicas independientes fue
fundamental para que Mendel disefiara el experimento en torno a Pisum. En términos del
experimento que realizd6 podemos decir que se dio un episodio de progreso metodoldgico
en cierta medida ya que la pregunta que se hace acerca de investigar las proporciones en la
progenie, la cual no se habia hecho antes, le permiti6 lograr la explicacion de las mismas.
Una vez planteada THM quedaron dos problemas fundamentales abiertos. Ambos
eran de tipo conceptual. El primero fue el de aclarar el concepto de ‘elemento’ causante de
una caracteristica. El segundo fue el de lograr explicar las proporciones que diferian de las
que Mendel habia reportado en su trabajo. En cuanto al segundo, se necesito el desarrollo

de la teoria mendeliana para que se fuera avanzando gradualmente.

El progreso asociado a TMH

En el capitulo II se menciond como la distincion entre una caracteristica y el factor
que la causa resulto ser un factor determinante en el desarrollo del conocimiento acerca de
la genética. A pesar de que la confusion se disipd de manera gradual, ain después de que
Johannsen estableciera la distincion entre ‘fenotipo’ y ‘genotipo’, el establecimiento de
dicha distincion representa un ejemplo de un caso de progreso conceptual y también
representa el primer paso para reconocer que existe una entidad diferente a la caracteristica
que debe ser investigada. Asi, el concepto de ‘gen’ comenzo6 a aclararse.

Relacionado con la tarea de aclarar el concepto de ‘gen’ se dieron varios episodios
de progreso de diferente tipo. Podemos asociar a esta tarea la demostracion por parte de W.
E. Castle en 1909 de que los genes s6lo se modifican por medio de mutaciones. Esto iba en
contra de la idea de algunos bidlogos de la época en el sentido de que pensaban que los
genes podian interactuar en el organismo y modificarse de algin modo. Este episodio de
progreso es fundamentalmente de tipo conceptual.

En términos aclarar el mecanismo de transmision de los genes, resultd de
fundamental importancia introducir el concepto de ‘parejas de genes alelos’. Esto
representa un episodio de progreso fundamentalmente de tipo conceptual. El

descubrimiento, a través de los resultados de las proporciones observadas en la progenie,
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del fendémeno de ‘ligadura de genes’ fue un hecho que se puede considerar como un
episodio de progreso conceptual relacionado con la clarificacion del concepto de ‘gen’. Sin
embargo, con relacion a esto se pueden mencionar dos cosas fundamentales. Primero, que
esto representa un caso de progreso fundamentalmente explicativo. Este concepto
contribuy6 a que se pudieran explicar otras proporciones ademas de las que habia reportado
Mendel. Segundo, que a pesar de que por un lado este hecho contribuia a ampliar el
repertorio explicativo de TMH, la observacion de que algunos resultados sugerian que la
ligadura es solamente parcial hizo que se dudara de la teoria cromosomica en el sentido de
que esta planteaba que los genes se encuentran localizados en los cromosomas. Como
todavia no se conocia el fendmeno de sobrecruzamiento, no se podia ain establecer la
relacion entre dicho planteamiento y el concepto de ‘genes ligados’.

Otro episodio de progreso asociado a la clarificacion del concepto de ‘gen’ que se
dio durante la primera década del siglo XX fue el de descubrir que los genes no
necesariamente actuan de manera individual sino que pueden hacerlo controlando varios
genes un rasgo en particular. Mas tarde se descubrid que también puede ocurrir que un solo
gen controle un grupo de caracteristicas. Al igual que el concepto de ‘genes ligados’, este
concepto de ‘grupos de genes® que causan ‘grupos de caracteristicas’ contribuy6 a ampliar
el repertorio explicativo de la teoria y por tal razén el episodio de progreso asociado a €l es
fundamentalmente de tipo explicativo.

En términos de las técnicas experimentales y los instrumentos se puede decir que no
hubo ninguna adiciéon fundamental al repertorio. Las técnicas experimentales que se
utilizaban seguian siendo las técnicas de cruce y analisis estadistico de las caracteristicas.
En este sentido el progreso consistié en reunir la informacioén acerca de los cruces de
muchas variedades diferentes de organismos. Aqui fue que se comenzaron a darse cuenta
que las proporciones reportadas por Mendel no siempre se daban.

En términos de las afirmaciones que se aceptan, a la teoria mendeliana se le asocia
un progreso considerable. Las afirmaciones relacionadas con las modificaciones que se
hicieron al concepto de gen, el desarrollo de conceptos fundamentales relacionados con el
gen, y la manera en que se transmite representan progreso en términos de las afirmaciones

que se aceptan.
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Desde el punto de vista del modelo de progreso de Laudan podemos decir que, al
igual que en el caso de Kitcher, la contribucién fundamental de TMH, durante sus primeros
afnos, fue la de aclarar en gran medida el concepto de ‘gen’. En este sentido ayudd a
resolver un problema conceptual sumamente importante para el desarrollo del conocimiento
acerca de la genética. Desde el momento en que comienza a aclararse la diferencia entre la
caracteristica y el factor que la causa, comienza la teoria a ampliar el repertorio explicativo.
A medida que pasa el tiempo se van introduciendo conceptos e ideas asociadas al gen. La
idea del gen que solo puede alterarse a través de una mutacion, la idea de que grupos de
genes pueden actuar para controlar grupos de caracteristicas, y los conceptos de ‘genes
ligados’ y ‘alelomorfos’, todos fueron episodios de progreso asociados al problema

conceptual del gen.

El progreso asociado a TCH

Antes de comenzar a discutir el progreso asociado a TCH es importante mencionar
que fue fundamental el conocimiento que habia desarrollado ya la citologia para la
realizacion por parte de la genética del salto de TMH a TCH. Esto es asi ya que muchas de
las caracterizaciones de los procesos celulares sirvieron para relacionar los hechos
relacionados con la genética que pertenecian a la citologia y al mendelismo de manera
separada.

El planteamiento de la primera teoria cromosomica® relacionada a la herencia se
atribuye a Walter Sutton a principios en 1903. Dicha teoria se fundamentaba en
observaciones citoldgicas e interpretacion. Uno de los postulados de la teoria dice que los
genes son parte de los cromosomas La teoria no fue aceptada inmediatamente y en este
sentido, al igual que en el caso de Mendel, el progreso tuvo que esperar unos afios hasta que
se aceptara la afirmacion de que los genes se encuentran en los cromosomas. La primera
evidencia de que los genes se encuentran en los cromosomas provino de los estudios de
Carl Correns cuyos resultados fueron reportados en 1907. Dichos experimentos estaban
destinados al investigar la relacion entre la determinacion del sexo en los organismos y la
herencia. Otros bidlogos realizaron mas experimentos relacionados con este fendémeno y

aportaron mucha evidencia en favor de la hipotesis. A pesar de que esto representa un

% The Chromosomes in Herdity apareci6 publicada en The Biological Bulletin en abril de 1903.
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episodio de progreso conceptual fundamentalmente, representa ademas en bastante medida
un episodio de progreso explicativo ya que provee el fundamento para dar cuenta del
fenomeno de la herencia a otro nivel, el que se asocia a TCH.

Un episodio de progreso importante asociado a TCH fue la incorporacion a la
genética de las técnicas de estudio de mutaciones en las que se utilizaban aparatos que
producian cantidades considerables de rayos X para producir mutaciones y lograr un
acercamiento diferente al problema de la herencia. El principal estudioso del fendémeno
durante la época fue H. J. Miiller que trabajaba con el grupo Drosophila compuesto por T.
H. Morgan, A. H. Sturtevant y Carl Bridges. Esto representa un ejemplo de progreso
metodologico en el sentido de que se logran afiadir instrumentos y técnicas nuevas a las
existentes que consisten en examinar el resultado de los cruces. El descubrimiento de la
manera en que la radiacion altera los genes fue fundamental para que se desarrollaran
técnicas asociadas mediante las cuales se podia acelerar la frecuencia de las mutaciones
aplicando radiacion.

Otro episodio de progreso importante se dio con la incorporacion en la teoria del
fenomeno de sobrecruzamiento entre cromosomas homologos. Esto representa progreso en
varios sentidos. Primero, incorpora un nuevo concepto asociado al término
‘sobrecruzamiento’ (progreso conceptual). Segundo, en términos explicativos ya que
permite dar cuenta del fendémeno de ‘ligadura parcial’ y permite también explicar y
predecir®’ de manera mas exacta los resultados acerca de las proporciones de los cruces.
Finalmente representa progreso conceptual y metodoldgico en el sentido de que permite la
construccion de mapas cromosomicos a base de las proporciones observadas en los cruces.

En términos de las afirmaciones que se aceptan, hubo mucho progreso asociado a
TCH. La idea fundamental de que los genes se encuentran en los cromosomas se aceptd de
manera gradual, pero una vez aceptada resultd ser fundamental para lograr los demas tipos
de progreso. Otra afirmacion fundamental es la asociada al fenomeno de sobrecruzamiento.
La ley acerca del sobrecruzamiento entre cromosomas homologos fue la que finalmente

permitid6 que se pudiera dar cuenta de todas las proporciones observadas arrojando luz

7 Me concedo mencionar que este aspecto no lo considera Kitcher, ya que sélo habla de progreso explicativo
y no de progreso predictivo. La capacidad de explicacion no necesariamente implica capacidad de prediccion,
por ejemplo, TCH logra dar una explicacion en el nivel individual de las caracteristicas de un organismo pero
no una prediccion. La prediccion en este caso solo se logra de manera estadistica segiin ya hemos visto.
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sobre la manera en que los genes parecian transmitirse de manera parcialmente ligada. El
postular el fendémeno de sobrecruzamiento a los cientificos plantearse una serie de
preguntas de tipo conceptual y metodoldgicas acerca de los cromosomas que permite la
construccion de mapas genéticos de los mimos. Esto representa un caso de progreso
conceptual, explicativo, predictivo y metodologico.

Desde el punto de vista del modelo de progreso de Laudan, TCH logré un adelanto
importante y radical ayudando a aclarar el concepto de ‘gen’. Esto lo logra al postular la
ubicacion de los genes en los cromosomas. El saber donde estan localizados los genes con
mayor precision permite reconocer la estructura del organismo sobre la que se deben
concentrar las investigaciones. Junto con el descubrimiento del fendmeno de
sobrecruzamiento, esto permitid que mas tarde se pudieran construir mapas genéticos,
dandose asi un episodio de progreso empirico y metodologico.

Cabe mencionar que la idea de los genes localizados en los cromosomas no fue
aceptada en sus comienzos. La razén para esto es que presentaba problemas conceptuales
externos con otras teorias asociadas a otras disciplinas e incluso con algunas teorias que
eran genéticas. No fue sino hasta que Morgan presenta su teoria del gen y la evidencia que
la respalda que se logra un cambio en la actitud cientifica de la época hacia TCH. Aun asi

el convencimiento de los cientificos fue gradual.

El progreso asociado a TBH
De acuerdo con Dunn el final de la cuarta década del siglo XX marca el cambio de
la genética clasica a la genética molecular. Menciona que puede respaldar esto con alguna

evidencia®®.

Podemos decir que el progreso fundamental que se dio en la biologia
molecular, y que dio lugar a TBH seglin se reconstruye en este trabajo, estuvo relacionado
con dos problemas fundamentales. El primero tiene que ver con la identificacion de los

O re 69 . o . .y
acidos nucléicos” como material genético fundamental y el segundo con la caracterizacion

% Dunn menciona como hecho fundamental el trabajo de George Beadle relacionado con la caracterizacion de
reacciones quimicas relacionadas con la accion de los genes. Segin Dunn “The new genetics (in Beadle’s
view) would thus be erected on the basis established by the theory of the gene”. También menciona la
publicacion de un articulo soviético de Nikolai Koltzoff en donde el autor se plantea el problema de investigar
“what kind of molecule composed the gene string (“genonema”, a new term for chromosome)” (Dunn, 1991,
137).

% En la mayor parte de los organismos el material genético es el ADN, sin embargo en algunos organismos es
el ARN.
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de las estructuras bioquimicas de las macromoléculas involucradas en los procesos
relacionados con la herencia y la caracterizacion en el nivel bioquimico de los procesos
relacionados con la herencia.

Un episodio de progreso importante se dio cuando en 1944 Avery, MacLeod y
McCarty demostraron que el material genético es el ADN. Asociando el ADN a los
cromosomas se puede deducir la capacidad autorreplicativa de dicha molécula. Esto
representd un episodio de progreso conceptual en el sentido de que le proporciona un nuevo
concepto al término ‘acido nucléico’ como base de la herencia y de todos sus procesos
asociados. Esta identificacion permite que se tome un giro en cuanto al aspecto sobre el que
se deben enfatizar los estudios de la herencia, se da un cambio de las proteinas a los acidos
nucléicos.

Un paso de progreso en la direccion del problema de como actiian los genes se dio
cuando Beadle y Tatum publicaron sus trabajos en donde planteaban la hipotesis “un gen-
una enzima”. Esto aclar6 en cierta medida el concepto de ‘gen’ en términos de como
trabajan para controlar las reacciones metabolicas del organismo. En cierto sentido esto
también representa un caso de progreso explicativo ya que se da cuenta de la sintesis de
proteinas como las responsables de los procesos que se dan en el organismo. Ademas,
represento la base para que se diera el siguiente caso de progreso erotético: especificamente
investigar el problema de como los genes que no estan compuestos de proteinas sino de
acidos nucléicos pueden controlar la sintesis de proteinas. Se demostrdo que los genes
controlan la estructura de las proteinas especificando la secuencia de aminoacidos de las
cadenas de polipéptidos. Luego se modifico la hipotesis a “un gen-una proteina”.

Todo esto representd un cambio en las afirmaciones que se aceptaban de una
manera radical. La idea de que las proteinas son las principales responsables de los
mecanismos de la herencia dio lugar a la que reconoce a los 4cidos nucléicos como las
sustancias principales. Esto dio lugar, a su vez, a que se enfocaran los esfuerzos en las
investigaciones destinadas a investigar la naturaleza de los &cidos nucléicos. Los
bioquimicos también aceptaron muchas afirmaciones que fueron producto de sus
investigaciones. Los estudios que tenian como propoésito las caracterizaciones de los
procesos bioquimicos dieron una vision de la manera en que los componentes bioquimicos

de los organismos interactuan para dar lugar a los fendémenos asociados a la vida. También,
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el problema de descifrar el codigo genético dio lugar a la aceptacion de afirmaciones acerca
de la manera en que la informacidn genética se encuentra contenida en los acidos nucléicos.
Esto permiti6 que se desarrollara toda una metodologia mediante la cual se pudo descifrar
el codigo genético, y mas tarde establecer el problema del genoma, entre los cuales resulta
de suma importancia investigar el genoma humano.

Un episodio de progreso metodolégico fue el que se asocia a la introduccion en la
bioquimica de las técnicas de difraccion de rayos X con las que se podia investigar la
estructura de las macomoléculas. Esto permitio que mas tarde James Watson y Francis
Crick pudieran averiguar la estructura de la molécula de ADN en 1953. La determinacion
de dicha estructura representd un episodio de progreso en varios sentidos. Primero, en
términos conceptuales porque asociaba con el ADN un nuevo concepto asociado con su
estructura de doble hélice. Segundo, en términos explicativos porque daba cuenta en cierta
medida del proceso de replicacion. Tercero, conocer la estructura del ADN provoca el
siguiente caso de progreso erotético que consiste en resolver el codigo genético, esto es, la
manera en que la informacion para dirigir los procesos en el organismo se encuentran
codificada en el ADN.

Una vez descifrado el codigo genético el problema fue investigar la manera en que
los genes actuan. En este sentido se pasé al siguiente episodio de progreso erotético que
consistidé en investigar los procesos mediante los cuales la informacion pasa de ADN a
proteina. En la solucion del problema jugd un papel importante el concepto asociado al
término ‘ARN’. En este sentido se dio un episodio de progreso conceptual. Ya para
mediados de la década de 1960 se habia logrado la caracterizacion en términos bioquimicos
de los procesos de replicacion, transcripcion y traduccion.

En términos del modelo de progreso de Laudan, podemos comenzar diciendo que el
mayor impedimento para el progreso de la genética en el nivel bioquimico lo fue el hecho
de lo dificil que era estudiar la sustancia llamada cromatina. La razon para esto es que al
principio no se habia desarrollado lo suficiente la metodologia y las técnicas experimentales
adecuadas para resolver los problemas de caracterizacion de las entidades y los procesos
relacionados con los fendmenos que se querian investigar. Por ejemplo, no se tenian
métodos apropiados para separar a la sustancia identificada como cromatina del resto del

material celular como para lograr obtener un grado suficiente de pureza que permitiera
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caracterizarla bien. Asi, gran parte del progreso asociado a TBH es de tipo empirico. A
medida que se van resolviendo los problemas empiricos se va logrando progreso tanto
conceptual como explicativo. La determinacion de las estructuras primaria, secundaria y
terciaria de las macromoléculas se va determinando a medida que se desarrollan las
técnicas y métodos asociados al aspecto empirico de la teoria. Ejemplo de esto es la
incorporacion de las técnicas de cristalografia de rayos X al estudio de las estructuras
terciarias de las macromoléculas. Esto permitié6 que Watson y Crick lograran caracterizar
dicha estructura para el ADN, cumpliéndose entonces un episodio de progreso de tipo
conceptual.

Otro aspecto importante asociado a TBH que se debe mencionar es el hecho de que
la teoria enfrentd6 muchos problemas de tipo conceptual. Por ejemplo, la determinacioén de
cual es el material genético fue un problema que ocup6 a la bioquimica durante gran parte
de la primera mitad del siglo XX. También la determinacion del papel que juegan los
acidos nucléicos en el fendémeno de la herencia es un ejemplo de esto. Durante un periodo
de tiempo relativamente largo, luego de su descubrimiento, no se conocia exactamente su
funcion. Aun después de haber sido identificados como el material hereditario no se sabia
mucho acerca de la manera en que actuaban. Todos estos problemas conceptuales que
enfrentd la bioquimica se fueron respondiendo gradualmente a medida que las técnicas y
los métodos experimentales iban avanzando. Los problemas conceptuales que enfrent6 la
bioquimica fueron principalmente internos, por ejemplo, el de cambiar de la postura que
defendia la primacia de las proteinas a la que defendia la supremacia de los &cidos
nucléicos como sustancias que controlan la herencia.

De suma importancia también es mencionar un problema empirico importante que
resolvido TBH. Este es el problema del codigo genético. Esto es, descifrar la manera en que
esta contenida la informacion genética en los organismos. El problema finalmente consistid
en investigar los tripletes asociados a los diferentes aminoacidos de manera que se pudiera
determinar la secuencia de proteinas que se genera a partir de una secuencia de tripletes.
Aunque esta fuera del contexto de este trabajo resulta importante mencionar otro problema
empirico que TBH se plante6 y ha estado resolviendo. Este es el problema del genoma

humano o la determinacion del mapa genético completo del ser humano.
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Capitulo VIII: Resumen y conclusiones

Resumen y conclusiones del capitulo I

En este capitulo se examiné la filosofia de Mario Bunge en torno a dos temas, el
tema de la determinacion y el tema acerca de los niveles de la realidad. Se discuti6 el
concepto de idealizacion de los procesos en la ciencia y su utilidad. Como metodologia de
investigacion resulta apropiada pero se debe estar consciente de que en la realidad en los
procesos entran en juego un nimero de factores y determinantes que pueden alterar el curso
de la determinacion. Se discutio el contexto en el que se utilizo el concepto de ley en este
trabajo. En términos ontologicos y relacionado a lo que Bunge llama leyes; se encuentran
(las pautas inmanentes del ser y el devenir, o, las pautas objetivas o leyes en el nivel
ontico), mientras que en términos epistemologicos se encuentran las reconstrucciones
conceptuales de las primeras, las que Bunge llama leyes; (leyes cientificas o leyes en el
nivel epistemologico). En este trabajo se utiliz6 fundamentalmente el sentido de leyes;.

En cuanto al concepto de ‘niveles de la realidad’ Bunge plantea que existe una
estratificacion de la realidad compuesta de diferentes niveles ontoldgicos, donde cada nivel
posee una propiedades y leyes particulares independientes de las de los demaés. Plantea que
los niveles principales son el fisico, el bioldgico, el sicoldgico y el sociocultural pero
advierte que cada nivel puede considerarse compuesto de otros subniveles. Bunge alega que
los niveles superiores arraigan en los inferiores en el sentido de que dependen de ellos para
su subsistencia. Sin embargo, en términos de la determinacion es poca la influencia que los
niveles tienen entre si, (los niveles son relativamente independientes entre si). A pesar de
esto, se debe tener en cuenta que puede haber influencia de un nivel sobre otro y en este
sentido si se quiere considerar la influencia de otros niveles, de acuerdo con Bunge, se
deben considerar los niveles contiguos.

Se examind el concepto de ‘niveles de la realidad’ de Bunge y se critic en torno a
que la manera en que los niveles arraigan sobre otros mds fundamentales no puede
fundamentarse tan solo en el tipo de entidades que componen los distintos niveles sino que
se debe considerar también a las leyes que rigen en los distintos niveles. Esto es algo que no
se puede determinar a priori ya que, en primer lugar depende de la perspectiva desde la cual

se considere, y en segundo lugar depende del desarrollo del conocimiento.
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También se consider6 la definicion de Bunge de 'nivel de la realidad” y se comentd
que el reclamo en la definicidn es de caracter ontologico y se advirtid sobre la necesidad de
establecer la contraparte epistemologica del concepto. Se discutieron los problemas
principales que surgen al momento de establecer la unidad de andlisis de la actividad
cientifica relativa a los niveles de la realidad y se concluyd que no existen criterios
absolutos para lograr solucionar muchos de estos problemas. Se propuso un concepto de
‘niveles de la realidad en términos epistemologicos” que resulta mas apropiado para
caracterizar y dar cuenta de la actividad cientifica que el que Bunge plantea por ser mas en
consono con la filosofia de la ciencia contemporanea. El concepto de 'nivel de la realidad
en términos epistemologicos” se relaciond al modelo que construye una cierta disciplina
para dar cuenta de un nivel particular de la realidad. Para llevar a cabo el andlisis se
identificaron los niveles de la realidad con cada una de las disciplinas que se encargan de
estudiarlos. Asi, el concepto de ‘disciplina’ se consider6 como constituido de: un objeto de
estudio (base ontoldgica), un conjunto de problemas principales relacionados con un
aspecto de la realidad que se consideran solubles por una comunidad de expertos, un
modelo tedrico que intenta dar cuenta del aspecto de la realidad considerado y que incluye
algunas leyes cientificas, y un conjunto de técnicas y procedimientos metodologicos que se
aplican para resolver los problemas que se intentan resolver.

Con relacion al planteamiento bungeano en el sentido de que los diferentes niveles
de la realidad son independientes, o al menos casi independientes, habria que investigar en
que sentido se alega dicha independencia. Sin embargo, en el caso estudiado se vio que la
influencia que tiene el nivel bioquimico sobre los niveles superiores, incluso el nivel
fenomenologico. Todo lo que se da en el nivel bioquimico no so6lo influye sino que tiene un

efecto determinante fuerte en otros niveles.

Resumen y conclusiones de los capitulos I y I1I

En estos capitulos se incluyeron algunos de los episodios historicos mas importantes
que representaron episodios de progreso en la genética, de acuerdo con los criterios de
progreso de Kitcher y Laudan que se discutieron en el capitulo VII. En el capitulo II se
incluyeron los aspectos historicos que consideré mas importantes relacionados con el

desarrollo de la genética clésica, comenzando con el trabajo de Mendel mencionando los
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episodios de progreso asociados a la genética mendeliana y concluyendo con los episodios
de progreso asociados a la genética cromosomica. El periodo cubierto es aproximadamente
de 1865 a 1930. En el capitulo III se incluyeron los aspectos historicos relacionados con los
episodios de progreso asociados a la bioquimica de la herencia. El periodo cubierto en este

caso es aproximadamente de 1869 a 1965.

Resumen y conclusiones del capitulo IV

En este capitulo se presentan las reconstrucciones modelo-tedricas en términos
conjuntistas de las teorias de la genética consideradas. Antes de pasar a las reconstrucciones
se plantearon los argumentos por los cuales se recurrié a una interpretacion semantica de
las teorias. Fundamentalmente considero la misma mas apropiada que la interpretacion
sintactica para dar cuenta de los aspectos relacionados con la actividad cientifica.

Se expuso el modelo nomologico-deductivo de Hempel, considerado como el
modelo fundamentado en la interpretacion sintactica de las teorias mas aceptado. Se
discutieron las dificultades que surgen al adoptar una postura enunciativista basada en una
interpretacion sintactica. El primer problema se presenta al definir teoria como ‘conjunto de
axiomas’ ya que en principio pueden haber axiomatizaciones alternas a una misma teoria.
También la interpretacion sintactica enfrenta problemas con su modelo enunciativista en el
sentido de que es demasiado rigido para permitir la reconstruccion de algunos de los
aspectos asociados a la actividad cientifica. Por ejemplo, dicha interpretacion coloca a
todos los axiomas de la teoria al mismo nivel (en este caso logico), cosa que en la ciencia es
raro ya que por lo general los cientificos le dan mas énfasis a algunas leyes que a otras en
muchos sentidos, por ejemplo, en términos de la contrastacion. En general, la interpretacion
sintdctica de las teorias resulta ser un instrumento poco adecuado para dar cuenta de toda la
evolucion que se da relativa a la actividad cientifica asociada a una disciplina ya que
presenta a las teorias como producto terminado. Esto impide que se pueda reconstruir la
actividad cientifica mediante la cual se van dando los cambios graduales en el
conocimiento ya que no se considera ese tipo de cambio. En general, la interpretacion
semantica de las teorias proporciona un instrumento mas propicio para el andlisis de la
actividad cientifica por ser mas rica en detalle y exactitud, cosa que la hace ajustarse mas a

los casos historicos.
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Se presentaron las reconstrucciones de la teoria de la hibridacion de Mendel, de la
teoria mendeliana de la herencia, de la teoria cromosdmica de la herencia y de la teoria
bioquimica de la herencia. Se coment6 que la primera y la tercera ya habian sido
reconstruidas por Casanueva (Casanueva, 2002) y Pablo Lorenzano (Lorenzano, P., 2002)
respectivamente. También se comentd que César Lorenzano (Lorenzano, C., 2002) presentod
una reconstruccion de la bioquimica. Sin embargo, la idea de presentar mis propias
reconstrucciones obedece dos motivos. Primero, las reconstrucciones que presento se
realizaron tomando en cuenta el propdsito de analizar el desarrollo de la actividad cientifica
asociada a la genética y en un sentido las mismas obedecen una estructura en la cual se
trataron de representar los hechos de la manera mas adecuada. Segundo, las
reconstrucciones que presentan Casanueva, Pablo Lorenzano y César Lorenzano se
expresan en lenguaje formal. Las reconstrucciones que presento, a pesar de utilizar en cierta
medida lenguaje formal se expresan en términos de diagramas conjuntistas.

La razon por la cual se presentan las reconstrucciones de la teorias de Mendel, la
mendeliana y la cromosdmica, a pesar de tratarse del mismo paradigma, fue la de ilustrar lo
que de acuerdo con Kuhn corresponde a la actividad asociada a la ciencia normal, en este
caso de la genética clasica. Si se consideran estas tres teorias como las constituyentes del
paradigma de la genética clésica resulta importante observar que el hecho de que se esté
trabajando en un paradigma en particular no implica que se tenga que limitar a un nivel de
la realidad, esto es, un paradigma se puede desarrollar en diferentes niveles de la realidad.

En términos de la teoria de Mendel la representacion que se presenta del conjunto
de los diferentes elementos E intenta reconstruir la idea que estd detras de la notacion de
Mendel. En esta reconstruccion la union de dos conjuntos que poseen los mismos
elementos produce el mismo conjunto, no ocurre como en el mendelismo que se
representan las parejas de alelos aunque sean idénticas. Otra diferencia entre esta
reconstruccion y la de Casanueva es que en esta se corren tres indices para representar los
diferentes tipos de elementos, los cuales se catalogan de acuerdo con el tipo de
determinacion asociado a cada uno.

En cuanto a la reconstruccion de la teoria bioquimica de la herencia, esta representa
un recorte de la bioquimica que reconstruye César Lorenzano (Lorenzano, C, 2002). Es la

parte de la bioquimica relacionada al problema de la herencia. En este sentido so6lo se
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reconstruyen los aspectos mas generales de la bioquimica relacionados con el problema de

la herencia.

Resumen y conclusiones del capitulo V

En este capitulo se hizo un analisis de la actividad cientifica de descubrimiento
asociada a la genética considerando dicho proceso como uno de solucion de un
rompecabezas donde las piezas que llenan los “agujeros” en los modelos se van colocando
hasta que se completa el “panorama” de la realidad. Se afiadieron los planteamientos de
Bhaskar relacionados con la actividad de descubrimiento cientifico en la que se consideran
diferentes niveles de la realidad para examinar hasta que punto se adecuan al caso de la
genética. En torno al planteamiento de Kuhn en el sentido de que la actividad de solucion
de enigmas, dentro de la cual incluye la de solucion de rompecabezas, es una que se da en
el contexto de la ciencia normal, se puede mencionar que si se cumple cuando nos
limitamos a un paradigma en particular. Sin embargo, cuando consideramos la actividad
cientifica dentro del contexto de mas de un nivel de la realidad, parece ser que la actividad
de rompecabezas puede estar asociada, aunque no necesariamente siempre a una
revolucion, segun se ilustro con el caso de la bioquimica. En este trabajo se consideran a la
actividad asociada a la genética clasica y a la actividad asociada a la bioquimica de la
herencia como paradigmas diferentes. Hasta qué punto se reconoce que se trabaja dentro de
un paradigma es algo que no esta sujeto a criterios definidos.

En cuanto al desarrollo considerado se puede decir que THM dejo planteado el
mecanismo fundamental que mas tarde desarrollara la genética clasica. La manera en que se
estructura el contenido de elementos de las células polen y células huevo G; a base del
conjunto de elementos de cada individuo reconstruye el proceso de segregacion, mientras
que la funcion P reconstruye el proceso de recombinacion de elementos que da lugar al
conjunto de elementos del nuevo individuo. La ley causal representada por la funcion @
estipula una determinacion tnica de acuerdo al contenido de elementos de un individuo, sin
embargo, por el hecho de que la determinaciéon en THM depende también de los procesos
de segregacion y recombinacion, los cuales son estadisticos, la determinacion general
resulta estadistica. Es importante aclarar que aunque no fuera el caso que dependiera de

este tipo de procesos, se necesitaria investigar acerca de la naturaleza de los elementos y
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conocer las caracteristicas que afectan y la manera en que lo hacen para lograr la prediccion
en el nivel individual.

El trabajo del mendelismo fundamentalmente fue uno de ciencia normal. Se encargd
de aclarar el concepto de factor responsable de una caracteristica y de corregir algunos de
los planteamientos de Mendel, como por ejemplo, que los factores se transmiten en grupos
ligados y que los genes no necesariamente actuan individualmente para producir
caracteristicas individuales. Un aspecto importante que se debe mencionar es que en la base
de contrastacion de una teoria pueden haber huecos que pueden ser llenados por una teoria
distinta, como lo fue el caso de la citologia que llen6 muchos de los huecos de la base de
contrastacion de TMH.

Al establecer que los factores responsables de las caracteristicas se encuentran
localizados linealmente a lo largo de los cromosomas TCH logré dar cuenta del proceso de
fusion de factores responsables de las caracteristicas del nuevo individuo. Con esta
hipotesis TCH también dio cuenta del concepto de “genes ligados’. Relacionado con esto el
enigma de la ligadura parcial de genes fue resuelto por TCH al considerar el fendémeno de
sobrecruzamiento entre cromosomas homologos. Por otro lado, el plantear que los genes se
encuentran en los cromosomas trae el problema de la duplicacion de cromosomas a la
genética. El haber establecido la estructura de los cromosomas en términos de genes llend
un hueco importante en TMH relacionado con la manera en que estan organizados los
genes en las células gaméticas.

En cuanto a TBH, es importante hacer énfasis en el hecho de que se considera como
un paradigma diferente al de la genética clasica. Ademas representa un salto del nivel
citologico-mendeliano al nivel bioquimico. Los huecos que llend la bioquimica son
fundamentalmente descriptivos, especificamente las leyes que se presentan son de tipo de
autodeterminacion. En ellas solo se presentan las descripciones de los procesos sin aludir a
otros determinantes que den cuenta de los mismos. La principal contribucion de TBH
radica en la caracterizacion en términos de bioquimicos de las estructuras de los acidos
nucléicos y las proteinas, y de los procesos de replicacion del ADN, de transcripcion de
ADN en ARNh, de maduracion del ARNh en ARNm y de traduccion de la informacion

contenida en el ARNm para sintetizar las proteinas.
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En términos de los niveles de la realidad podemos notar de manera general que en
los dos casos en que parece haber un salto de nivel, de TMH a TCH, y de TCH a TBH (en
la segunda transicién mas que en la primera), se generaron teorias interdisciplinarias. TCH
fusionod aspectos de la genética y la citologia mientras que TBH lo hizo con aspectos de la

genética y la bioquimica.

Resumen y conclusiones del capitulo VI

En este capitulo se presentd el planteamiento de Bunge en torno al concepto de
‘determinacion’. Se presentaron los tipos de determinacion que se presentan en la ciencia y
la relacion que tienen con la explicacion. Se menciond que ademas de la determinacion
causal existen otros tipos de determinantes en la naturaleza. Se utilizé el modelo de analisis
de la determinacion en los sistemas de Bunge para llevar a cabo una analisis de los tipos de
determinacion que encontramos en las teorias genéticas consideradas.

Con relacion a las reconstrucciones de teorias en términos de diagramas
conjuntistas, se mencion6 el hecho de que la manera en que la teoria da cuenta de una cierta
base de contrastacion es a través de trayectorias alternas entre dos elementos de la parte no
teorica del modelo. Una de estas trayectorias relaciona solamente términos no teoéricos. La
otra relaciona términos no teoricos con términos tedricos y términos tedricos con términos
teoricos. Se dice que estas trayectorias son conmutativas. La manera en que la teoria
relaciona la parte no tedrica con la tedrica es mediante unas ciertas funciones de relacion
que le asigna estructuras tedricas a elementos no tedricos.

En términos de la determinacion se concluyé que la determinacion en THM es una
combinacion entre la estadistica (leyes de segregacion y recombinacion) y la causal (accion
de los genes). En principio, si se conocieran las estructuras en términos de los elementos
que la constituyen de la célula polen y la célula huevo que se unen para dar lugar a un
nuevo individuo, se podrian predecir las caracteristicas del mismo. La imposibilidad de
lograrlo radica en el hecho de que la formacion de la célula que es producto de la
fertilizacion es consecuencia de que la determinacidon que rige en la formacion de las
células polen y células huevo. Entre estas no es posible determinar cudles seran las

responsables de la fertilizacion.
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En TMH la determinacion es igual que en THM, se mantienen las mismas leyes
fundamentales para la explicacion. Lo que cambian son las estructuraciones relacionadas
con la manera en que los factores que producen las caracteristicas se transmiten. Esto
obedece al hecho principal de que a medida que se iban adelantando las investigaciones
iban surgiendo proporciones distintas a las que Mendel habia reportado. En este caso no se
modificaron las leyes sino que se fue ajustando el modelo para caracterizar de manera
apropiada la base de contrastacion que continuamente crecia.

La estructura de TCH, aunque fundamentalmente igual que la de TMH en términos
de la segregacion y recombinacion, anade algo sumamente practico y es lo relacionado con
el fendmeno de sobrecruzamiento entre cromosomas homologos. El hecho de que mantiene
la misma estructura en términos de segregacion y recombinacion puede decirse resulta del
hecho de que es el mismo paradigma. La ley que caracteriza a TCH es la ley del
sobrecruzamiento que estipula una probabilidad de que dos genes de un cromosoma
separados por una cierta distancia terminen en cromosomas homoélogos diferentes luego de
uno o varios sobrecruzamientos durante la profase Ia del proceso de meiosis. Esta ley
también es de tipo estadistico. Dicha ley permite relacionar la frecuencia empirica
observada en el fendmeno de sobrecruzamiento interpretandola como producto de dicha
probabilidad. Corrigiendo dicha frecuencia para considerar més de un sobrecruzamiento
entre los mismos cromosomas homologos se puede calcular la distancia relativa entre un
cierto par de genes de un cromosoma y asi construir mapas genéticos de cada uno de los
cromosomas de una cierta especie.

En TBH es donde se da un cambio en el tipo de determinacion. La determinacion se
da aqui de acuerdo con leyes de autodeterminacion. Se describen los procesos mediante la
interaccion entre entidades bioquimicas como una secuencia de procesos. Esto ocurre, por
ejemplo, con los procesos de replicacion, transcripcion, maduracion y traduccion. Aqui
estas leyes sustituyen a las leyes estadisticas que se presentan en TCH. Refiriéndonos al
diagrama de la figura 7, la sustitucion se logra construyendo la trayectoria tedrica que
siguen las funciones Tty V, en lugar de las trayectorias que siguen Ty 0. Las funciones ¢,

y @ representan las descripciones de los procesos de mitosis, meiosis y fecundacion a nivel

bioquimico del ADN.
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Resumen y conclusiones del capitulo VII

En este capitulo se llevd a cabo un analisis de la trayectoria de progreso de la
genética utilizando los modelos de progreso de Kitcher y de Laudan. El primer episodio de
progreso asociado a THM fue de tipo erotético. Esto, unido al episodio de progreso
conceptual asociado a la interpretacion de los organismos como mosaico de caracteristicas,
permitid que se lograra progreso explicativo al poder dar cuenta de las proporciones
observadas que resultaban de los cruces. En general en THM se cumplen los siguientes
criterios de progreso: conceptual, explicativo, erotético, y acerca de las afirmaciones que se
aceptan. En términos metodoldgicos y experimentales, THM no representa progreso
significativo. THM dejé abierto dos problemas conceptuales importantes: el de aclarar el
concepto de elemento, y el de aclarar otros conceptos asociados a los elementos y a la
manera en que estos se transmiten y actiian para generar las caracteristicas.

En el caso de TMH se vio que gran parte del progreso estuvo vinculado a la tarea de
clarificacion del concepto de ‘gen’ y otros conceptos asociados al mismo. Sin embargo, el
aclarar en gran medida el concepto de gen permitid que se lograra progreso explicativo en
gran medida ampliando el repertorio para incluir proporciones diferentes a las que habia
reportado Mendel. En términos del progreso metodoldgico y experimental TMH aporta el
hecho de haber caracterizado las proporciones de los cruces de muchas especies, un factor
que fue fundamental para organizar la experiencia acerca de la naturaleza.

En el caso de TCH, al igual que en TMH, el progreso asociado fue en gran medida
de tipo conceptual aclarando el concepto de ‘gen’. El localizar a los genes en los
cromosomas permitio que se lograra progreso metodologico al permitir que se construyeran
por primera vez los mapas genéticos y se abordara el problema de las mutaciones desde
otra perspectiva metodologica. Relacionado con esto ultimo, la hipdtesis acerca del
sobrecruzamiento entre cromosomas homologos fue fundamental ya que logro que se
explicaran las proporciones finalmente aludiendo a un proceso que tiene su contraparte
citologica. También, esto ayudd a ampliar el repertorio explicativo logrando mayor
precision tanto en la explicacion como en la prediccion de las proporciones asociadas a los
cruces. En términos generales se cumplen los siguientes criterios de progreso de Kitcher:
conceptual, explicativo, metodoldgico y experimental, erotético y en términos de las

afirmaciones que se aceptan.
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En el caso de TBH el progreso fue fundamentalmente de tipo metodologico. La
razon para esto fue el hecho de que no existian técnicas experimentales apropiadas con las
cuales se pudieran resolver muchos de los problemas que se planteaban. Es importante
mencionar que la bioquimica resolvié su problema empirico mas importante: decifrar el
codigo genético. Las técnicas experimentales se fueron introduciendo gradualmente a
medida que la bioquimica se desarrollaba. También, asociado a TBH podemos encontrar
episodios de progreso de tipo conceptual, como lo fue el de aclarar la funcion de los acidos
nucléicos en el organismo, y de tipo explicativo, como fue el de explicar en el nivel
bioquimico los procesos que se habian caracterizado ya en la citologia. En términos de las
afirmaciones que se aceptan, TBH logré un progreso considerable que le permitié organizar
la experiencia acerca de los fendémenos relacionados con la herencia.

Los bioquimicos enfrentaron muchos problemas de tipo conceptual. Dichos
problemas eran fundamentalmente internos, el progreso se retraso debido a que muchos de
los principios relacionados con los mecanismos de la herencia que adoptaron los
bioquimicos estaban equivocados, por ejemplo, pensar que las proteinas contienen la

informacioén hereditaria.

Autocriticas al modelo de analisis diacronico

Como primera autocritica planteo que el concepto de ’disciplina’ que defino
enfrenta el mismo problema que enfrentan los conceptos de ‘paradigma’ de Kuhn, de
‘programa de investigacion” de Lakatos, de ‘tradicion de investigacion” de Laudan y en
general muchos de los conceptos similares que introducen los historicistas. Aunque en
muchos casos es facil establecer una linea de demarcacion para definir los mismos, igual
resulta dificil establecer los criterios de demarcacién en muchos otros casos. Posiblemente
el hecho de que las relaciones entre los elementos que componen los diferentes aspectos de
la actividad cientifica se dan a manera de una red de interaccion compleja es lo que provoca
que sea dificil establecer criterios de demarcacion. Si esto es asi, entonces el concepto de
"disciplina’ resulta adecuado para dar cuenta de dicha complejidad.

Los andlisis de la actividad cientifica como solucion de rompecabezas y de los tipos
de determinacion que propongo en el modelo de andlisis diacronico se ajustan a las

reconstrucciones conjuntistas y en este sentido dichos analisis resultan especificos y bien
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fundamentados. En especifico se pueden identificar en los diagramas conjuntistas las
posiciones o las regiones en donde se encuentran los huecos asociados a una teoria. En
cuanto a la determinacion se pueden identificar, no solamente las leyes de la teoria, sino
que también se pueden hacer analisis detallados del mecanismo de determinacion propuesto
por la teoria.

El modelo de analisis diacronico tiene la ventaja de ser flexible, se pueden realizar
reconstrucciones modelo-tedricas con diferente grado de profundidad y detalle para atender
diferentes necesidades de analisis. En este trabajo de tesis las reconstrucciones presentan
los aspectos minimos fundamentales de cada teoria. Sin embargo, no es una meta principal
de este trabajo de tesis realizar un analisis muy profundo de la actividad relacionada a la
genética durante el periodo considerado, sino solo aplicar las herramientas de andlisis
incorporadas en el modelo a esas reconstrucciones basicas.

En cuanto al analisis de la trayectoria de progreso, los modelos de Kitcher y Laudan
no se ajustan de una manera tan adecuada a las reconstrucciones como los analisis de la
actividad cientifica como huecos y de la determinacion. En algunos casos se pueden asociar
los episodios de progreso a regiones en las reconstrucciones pero en otros casos resulta
dificil hacerlo. Por ejemplo, el progreso conceptual asociado al desarrollo del concepto de
gen puede relacionarse a la introduccion de nuevos elementos y relaciones entre ellos en
torno al concepto de gen cuando pasamos de THM a TMH. Pero por otro lado, el progreso
en términos de las afirmaciones que aceptan los cientificos resulta ser mas dificil de ubicar.
Asi puede ocurrir con muchos episodios de progreso. En este sentido seria quiza deseable
en alguna medida poder formalizar, cuantificar o metrizar el concepto de progreso de

manera que se pueda tener un criterio mas formal.
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Apéndice I: Reconstrucciones semiformales de las
teorias genéticas

THM
La reconstruccion conjuntista que presento establece que un modelo de THM esta descrito

por una tupla de diecisiete elementos primitivos.

mOM(THM) « O' :T,M,H,CP,CH,CF,c,,e,,A,$.a,0,y.1,€, 3,0/

T, M, H, CP, CH, CF, c; y E son conjuntos finitos no vacios. Recordando el capitulo IV, T
representa el tiempo, M el conjunto de machos de una generacion, H el conjunto de
hembras de una generacion, CP el conjunto de las células polen de la poblacion, CH el
conjunto de células huevo de la poblacion, CF el conjunto de las células que son producto
de la fertilizacion, Cy, el conjunto de las caracteristicas que presentan los individuos de la
especie, E el conjunto de los elementos que son causantes de las caracteristicas que
presentan los individuos, A la funciéon de tiempo que asigna a un cierto elemento del
modelo una generacion particular, ¢ la funcion de descendencia, o la funcion de
descripcion fenotipica, o la funcion de portacion de células gaméticas, yla funcion de
fecundacion, 1) la funcidon de portacion de los elementos causantes de las caracteristicas por
parte de las células gaméticas, €la funcion de desarrollo ontogénico, 31la funcion de
portacion de los elementos causantes de las caracteristicas por parte deun individuo, y 0 la
funcion que representa la ley causal que relaciona los elementos causantes de las

caracteristicas con las caracteristicas.

El conjunto T representa la nocion de tiempo y se considera isomorfo con un segmento
inicial del conjunto de los numeros naturales N para representar la secuencia de
generaciones de los miembros de los conjuntos que componen el modelo de THM. A es un
localizador temporal que asigna a un elemento de alguno de los elementos del modelo de

THM un valor asociado a su generacion.

A:Tw+> Potyly=MOHOCPOCHOCFOCOE
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La funcién A es total y es en T"°.

El conjunto de individuos I estd constituido por la unién entre el conjunto de machos M y el

conjunto de hembras H.

I=,, MOH

La funciéon ¢ representa la nocion de descendencia de tal manera que a una pareja de
individuos de la generacion t; se le asigna el conjunto de hijos de la generacion tiy; a que
dan lugar los diferentes cruces entre ellos. El conjunto de hijos es un subconjunto del

conjunto de individuos de la generacion ti:

p:(A(1;)n M)x (A(t;)n H) Pot (A(t;s)n 1)
La funcion ¢ es sobre Pot (A(ti+1) N I) y es una biyeccion.

El conjunto de las descripciones de los individuos esta constituido por elementos que tienen

estructura de una tupla

<Clij ’CZbc ""’Cnop>

donde cada elemento de la tupla representa una caracteristica que exhibe el individuo. El
primer subindice representa la caracteristica de la especie (longitud de tallo, color de la flor,
forma de la semilla, etcétera), el segundo subindice representa la caracteristica particular
que exhibe el individuo (tallo largo, tallo corto, color rojo, color blanco, semilla de
superficie lisa, semilla de superficie rugosa, etcétera) y el tercer subindice representa las
diferentes gradaciones que exhibe una caracteristica en particular (diferentes tonos de rojo,

diferentes grados de estatura).

El conjunto de las descripciones de los individuos de la especie se construye con el

producto cartesiano de las caracteristicas de la especie cp.

n

C = e hﬁlch /e, :{chij}Dch uc,

7 Aqui estamos considerando que la reconstruccion es acerca de un aspecto del mundo real, en este sentido
suponemos que los individuos como miembros de una especie no existiran por siempre.
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Sobre el conjunto Cy se puede introducir una particion donde cada clase de equivalencia

contiene todas las variantes de una caracteristica particular de la especie.

C, =4 ¢ Ue, O Ue,

La funcién o le asocia a cada individuo una descripcion fenotipica.

a:At)nIe-> Ait)nC
La funcion o es total y es en A(t))nC.

El conjunto hijos es un subconjunto del conjunto de individuos I de tal manera que se
construye aplicando la funcion ¢ a una pareja de padres.

P:AG)NMXAt)N H> At,,,)n 1

hijos O 1

La funcion a aplicada a cada uno de los elementos del conjunto hijos genera el conjunto de

descripciones de los hijos Chjjos.

Chios =a 1@(2)/ 2 D hijos}

hijos

hijos D C
En la base de contrastacion se encuentran las proporciones con las que van apareciendo las
diferentes combinaciones de las caracteristicas individuales. Considerando sélo una pareja

de caracteristicas individuales para cada caracteristica de la especie
h=ni=20"2"x0C/
O¢x OC),v,,yOCxNvy,, 200
XV VooV Y OB K30 k300K, 30 K30 2 k30 k30 k) e = cte

El conjunto de células gaméticas Ce esta constituido por la unién entre el conjunto de

células de polen CP y el conjunto de células de huevo CH.

Ce=,, CPOCH
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La funcién O representa la nocion de portacion de células gaméticas por parte de un
individuo de tal manera que le asigna a cada individuo I de la generacion t; un conjunto de

células gaméticas Ce.

0:A(t;)n I+ Pot(A(t;)n Ce)
La funcion d es total, es sobre Pot (A(tj)nCe) y es una biyeccion.

La funcion y representa la nocion de fecundacion entre una célula de polen CP del padre de
la generacion t; y una célula de huevo CH de la madre de la generacion t; la cual da lugar a
una célula producto de la fertilizacion CF de la generacion tii;. Y le asigna a una pareja de
célula polen CP y célula huevo CH una célula producto de la fertilizacion CF de la
generacion ti; que puede dar lugar a un hijo de la pareja.

y:(A@E,)n CP)x(A(t,)n CH)— A(t,,,) n CF/

CF gyt = V(<Cpbm(r,)mM ’CHCD)I(ti)nH>) O
CPbDA(r,)M Oo(x0A) n M) DCHCDA(r,)m Oo(x0A,) n H)

La funcion y es parcial, es sobre A(tir;)n CF y es una biyeccion.

La funcion € representa la nocion de desarrollo ontogénico de un individuo de manera que
le asigna a cada célula germinal CF de la generacion ti+; un individuo I de la generacion tiy;.
EA)NCFEF > A(t)n 1/
EoyalOo(mOM),bO0o(hTOH)))O@P((m,h))

La funcion € es total, es sobre A(t)nI y es una biyeccion, suponiendo que toda célula

germinal que se forme se desarrolla de manera normal.

Sobre el conjunto de elementos de un individuo se puede introducir una particion donde
cada clase de equivalencia se asocia a los elementos que posee el individuo para producir

cierta caracteristica de la especie.
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La funcion [ representa la nocion de portacion de elementos de un individuo de manera que

le asigna a cada individuo I de la generacion t; un conjunto E de elementos ey;;.
B:A(t;)n I Pot(A(t;)n E)
La funcion 3 es total y es en Pot (A(t)nE).

El conjunto G se puede construir tomando el producto cartesiano entre las clases de
equivalencia de E.

n

G = def hfl €

Las descripciones de las estructuras de las células gaméticas en téminos de los elementos
enij que posee el individuo I de la generacion t, se obtiene mediante el producto cartesiano

sobre los elementos.

n

G, =4 xe

:li

La descripcion de la estructura de una célula gamética en términos de los elementos que

posee se puede representar mediante una tupla

<elz'j'9€2hk7”'7enlm>

El conjunto Gj en un subconjunto del conjunto G

G, 0G

La funcién n representa la nocién de portacion de elementos de una célula gamética de
manera que le asigna a cada célula gamética Ce de la generacion t; una descripcion en

términos de los elementos que posee.

n:A(t)nCe—= A(t;)n G

La funcion n es total y es en A(t)nG.
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La funcion Y representa la nocion de recombinacion de los elementos que es producto de la
unidon gamética entre una célula de polen y una célula de huevo que provienen del padre y
la madre respectivamente. El conjunto E, contiene los elementos que va a portar el nuevo
individuo I perteneciente a la generacion ti;. Sobre el conjunto E, se puede introducir una
particion donde cada clase de equivalencia contiene los elementos asociados a una

caracteristica de la especie.

h=1| A=l

W At)N G = At )NE,/ E cpint :}Ql{f:]lgp} 0 O{ﬁ go} U
2,80 UG Ug, =’7(xD5(mDM))Dg0 =n(yUo(hUOH))

La funcion Y es total, es sobre A(ti+1)NE, y es una biyeccion.

La funcién o representa la ley de tipo causal que relaciona un grupo de elementos a la

caracteristica asociada a ellos.

O:(At)NnE)—At)nC
La funcion 0 es total y es sobre A(t))n C.

La descripcion de un individuo I de la generacion tiy; se puede determinar a partir del

contenido de elementos de su célula germinal.

Cam(z,)w = <}10:1(Eam(z,)m1)>/
o =1 DHeh H =1 - o(e,) =¢,
- ljmax > l DHehH = 2 - J(eh) = chil

gmax > 1 DHeh H 2 3 - U(eh) = chij

La ley fundamental de la THM establece que todas las posibles células gaméticas que posee
un individuo se crean en igual nimero.

N

n m
At)n G:,;lPOM(t")m E/ |‘|= GxN=N,00p—, = cte

N,=1 SN
p=1 7
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TMH
La reconstruccion conjuntista que presento establece que un modelo de TMH esta descrito

por una tupla de setenta y tres elementos primitivos.

mOM(TMH) -~ 0" :T,M,H,So,Ga, Me, Ci, Nu,Cig, C, Fecl, Fec2, Fec3,
Int,ProfT,Prof , MetA, MetB, Ana,Tel, Seg, Mor, Dif ,
Cre, Inte,Pr ol ,Pr ola, Metl, Anal ,Tell , Intll ,Pr oll
Metll, Anall ,Telll, DFecl, DFec2, DFec3,
Dint, D ProfT, D Prof , DMetA, DMetB, DAna, DTel,
DSeg, DMor, DDif , DCre, Dinte, D Pr ol, D Pr ola, DMetlI,
DAnal, DTell, Dintll, D Pr oll, DMetll, DAnall,, DTelllG,
AK,w,@,a, FDDO, FTDO, B,0,&,y,(,T/

T, H, So, Ga, Me, Ci, Nu, Cig, C y G son conjuntos finitos no vacios. Recordando el
capitulo IV, T representa el tiempo, M el conjunto de los machos de la poblacion, H el
conjunto de las hembras de la poblacion, So el conjunto de células somaticas, Ga el
conjunto de células gaméticas, Me conjunto de mebranas celulares, Ci el conjunto de
citoplasmas, Nu el conjunto de nucleos celulares, Cig el conjunto de cigotos, C el conjunto
de caracteristicas, A la funcion de tiempo que asigna a un cierto elemento del modelo una
generacion particular, K la funcion de portacion de células somadticas, wla funcion de
portacion de células gaméticas, ¢ la funcion de fecundacion y o la funcién de descripcion
fenotipica. Fecl, Fec2 , Fec3, Int, ProfT, Prof, MetA, MetB, Ana, Tel, Seg, Mor, Dif, Cre,
Inte, Prol, Prola, Metl, Anal, Tell, IntIl, Proll, Metll, Anall y Telll representan las distintas
fases del desarrollo ontogénico de un individuo. DFecl, DFec2, DFec3, DInt, DProfT,
DProf, DMetA, DMetB, DAna , DTel, DSeg, DMor, DDif, DCre, DInte, DProl, DProla,
DMetl, DAnal, DTell, DIntll, DProll, DMetll, DAnall, DTelll representan las
descripciones de las distintas fases del desarrollo ontogénico de un individuo. FDDO es la
funcion de descripcion de las fases y FTDO la funcion de transicion de una fase a la que
sigue. G es el conjunto de genes, Bla funcion de portacion genética, dla funcion de
portacion de estructuras de parejas de genes alelos de la célula somatica, € la funcion de
portacion de estructuras de genes alelos de una célula gamética, yla funcion de
gametogénesis, W la funcion de fecundacion y o la funcion que representa la ley causal que

relaciona un grupo de genes a un grupo de caracteristicas.
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El conjunto T representa la nocion de tiempo y se considera isomorfo con un segmento
inicial del conjunto de los nimeros naturales para representar la secuencia de generaciones
de los miembros de los conjuntos que componen el modelo de TMH. A es un localizador
temporal que asigna a todo elemento de alguno de los componentes de TMH un valor

asociado a su generacion

AT Poty/y=MUOHOSoOGaOMeOCiONuOCiglCOG

La funcion A es total y esen T.

El conjunto de individuos I esta constituido por la union entre el conjunto de machos M y el

conjunto de hembras H

I=, MOH

El conjunto de células Ce esta constituido por elementos que tienen estructura de una tupla
de tres elementos de tal manera que a cada una se le asigna una membrana, un citoplasma y

un nucleo

Ce =, MexCiXx Nu

El conjunto de células Ce estd constituido por la union entre el conjunto de células

somaticas So y el conjunto de células gaméticas Ga

Ce =, SolUGa

La funcion K representa la nocion de portacion de células somaticas de manera que le

asigna a cada individuo de la generacion t; un conjunto de células somaticas

K:A(t;)n I+ Pot(A(t;)n So)

La funcion K es total, es sobre Pot (A(t))n So) y es una biyeccion.

La funcion w representa la nocidon de portacion de células gaméticas de manera que le

asigna a cada individuo de la generacién t; un conjunto de células gaméticas.

w:A(t;))n I+ Pot(A(t;) n Ga)
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La funcion w es total, es sobre Pot (A(tj)n Ga) y es una biyeccion.

La funcién ¢ representa la nocion de fecundacion de manera que le asigna a una pareja de

células gaméticas de sexo opuesto de la generacion t; un cigoto de la generacion ti;.
@:(A(t,)n Ga,)x(At,) n Ga,)— A(t,,) n Cig/ Ga, =a(mOM)CGa,a(hUH)

La funcion ¢ es total, es sobre A(ti+1)n Cig y es una biyeccion.

Sobre el conjunto de todas caracteristicas de la especie se puede introducir una particion
donde cada clase de equivalencia se asocia a un grupo de caracteristicas de la especie y los
elementos de dicho subconjunto representan las variantes de ese grupo de caracteristicas,
por ejemplo, el subconjunto que contiene las caracteristicas asociadas a los diferentes
colores de ojo contiene ojo azul, ojo verde, ojo negro, etcétera.
c=Uc, /c, ={a,3..2}
i=l1
El conjunto de fenotipos de la especie es el conjunto de los fenotipos individuales. Cada

fenotipo individual tiene la estructura de una tupla donde cada miembro de la tupla es una

caracteristica que muestra el individuo.

Fe., =(a,3..Z)

El conjunto de los fenotipos se construye mediante el producto cartesiano de las

caracteristicas.

La funcion a representa la nocién de fenotipo individual de manera que le asigna a cada

individuo de la generacion t; un fenotipo o descripcion en términos de sus caracterticas.

a:A(t)n I A(t;)n Fe

La funcion o es total y es en A(tj) N Fe.
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El conjunto de hijos de una pareja de individuos de la generacion t; es el conjunto de
individuos de la generacion tiy; que se desarrollaron de un cigoto producto de la union de

gametos asociados a la pareja.

hijos(h D (A(t,) 0 H).mO(A(t) 0 M) = 1 taDA@t) 0 1/ Lg,,.8,, C

2., Do(m)Og,, Oaw(h) O
PG> 8u)) UK (@) Um,h 1

Los elementos del conjunto de fenotipos de los hijos se generan al aplicar la funciéon a a

cada uno de los hijos.

Fehg’/‘os :def {a(Z)/Z Dhljos(h,m)}

Sobre el conjunto FaseDO se puede introducir una particion de cuatro clases de
equivalencia donde cada una de estas corresponde a uno de los procesos de fecundacion,

mitosis, desarrollo y meiosis.

FaseDO =, Fec 1 Mit ] Des [1 Mei /

Fec =, {Fecl, Fec2, Fec3}

Mit =, {Int,ProfT,Prof ,MetA, MetB, Ana,Tel}
Des =, {Seg, Mor, Dif',Cre}

Mei =, {Inte,Prol,Prola, Metl, Anal ,Tell , Intll,Proll, Metll, Anall , Telll }

def

Se puede construir el conjunto DescDO mediante la union de las descripciones de las fases
que componen el conjunto FaseDO.

DescDO =,,, {DFecl, DFec2, DFec3, Dint, D ProfT, D Prof , DMetA, DMetB, DAna,

DTel, DSeg, DMor, DDif , DCre, Dinte, D Prol, D Prola, DMetl, DAnal ,
DTell, DIntll, D Proll, DMetll, DAnall, DTelllG}

La funcion FDDO acttia sobre cada uno de los elementos de este conjunto para generar una

descripcion de la fase asociada al proceso.

FDDO : FaseDO +— DescDO
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La funcion FTDO acta sobre un elemento de FaseDO para generar la siguiente fase del

proceso

FTDO : FaseDO — FaseDO

En este modelo el desarrollo ontogénico comienza a considerarse desde el proceso de
fecundacion. Dicho proceso esta constituido de tres fases (Fecl, Fec2 y Fec3), las cuales no
son ciclicas en el individuo, ocurren s6lo una vez y generan el cigoto. Para dar cuenta del
desarrollo del organismo a partir del cigoto se consideran cuatro fases (Seg, Mor,Dif, Cre).
Dichas fases tampoco son ciclicas, se dan en el organismo una séla vez. Sin embargo, para
dar cuenta de parte de los procesos de segmentacion, morfogénesis y crecimiento, se
introduce el proceso de mitosis. También para dar cuenta de la produccion de las células
gaméticas se introduce el proceso de meiosis, El procesos de mitosis es ciclico. El proceso
de meiosis no es ciclico ya que ocurre una so6la vez durante la formacion de las células
gaméticas. Las funciones FDDO y FTDO son totales y son biyectivas. La funciéon FDDO es
sobre DescDO y la funcién FTDO es sobre FaseDO.

Sobre el conjunto de los genes G se puede introducir una particiéon donde cada clase de
equivalencia representa el conjunto de genes de la especie que codifican para un grupo de

caracteristicas.

G =def IL:Jle /Gz = {gAﬂgaﬂ""gq}

El genotipo de la poblacion estd dado por

Ge =, X G/
W hmlisl(gp gy
El genotipo de un individuo es considerado como una tupla donde cada miembro de la tupla
es una tupla que consiste de dos miembros: el grupo de genes provenientes del padre que
codifican para un grupo de caracteristicas y el grupo de genes provenientes de la madre que

codifican para el mismo grupo de caracteristicas.

Gecpiynr =C&ar8aX8r>85)(&2>&2N
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La funcion 3 representa la nocion de portacion genética de un individuo de manera que le
asigna a cada individuo de la generacion t; un conjunto de genes que tiene la estructura de

tupla ya definida.

B:A(t,)n 11— A(t;) N Ge
La funcion (3 es total y es en A(ti) N Ge.

TMH postula que la transmision de los genes de padres a hijos se da a través de grupos

ligados de genes. El conjunto de grupos ligados estd dado por

F L zZ
GL=,, xG 0O x G 0..0xG, =, GL,OGL,0..0GL,
=4 i=R :

i i=F+1

La funcién 0 representa la nocion de portacion de estructuras de parejas de genes alelos de
la célula somatica PAI de la cual se generan los gametos. A partir del conjunto de grupos
ligados GL se puede construir el conjunto de estructuras de secuencias de pares de genes

alelos asociados a la espermatida o al oocito.
O0:So+> PAl/
PAl =,, GL*xGL," x..xGL,’

La funcion d es total y es en PAL.

La funcidn € representa la nocion de portacion de estructuras de genes alelos de una célula

gamética Al. Dicha estructura también puede construirse a partir de GL.

E:Gar— Al/
Al =,, GL xGL, %X..xGL,

La funcion € es total y es en Al
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La funcion y representa la nocion de gametogenesis de manera que de una espermatida o de
un oocito con estructura de parejas de alelos se forman espermatozoides u 6vulos con

estructuras de alelos sencillos.

y:PAl— Al

La funcion y es total, es sobre Al y es una biyeccion.

Para pasar de estructuras de parejas de alelos PAI a estructuras de alelos Al primero se debe
obtener la proyeccion sobre las diferentes parejas de grupos ligados y luego la proyeccion
sobre los elementos de la tupla que representan las parejas de alelos.
Al =T1T1 PAl
i=l j.k
La funcion Y representa la nocion de fecundacion a nivel mendeliano-teérico. De una

pareja de estructuras de genes alelos proveniente del padre y de la madre respectivamente

se forma el genotipo del individuo de la generacion tiy;.

Y:(A@t)n ADX(A(E,) n Al) > A(t,,) n Ge/
WA n Al)mD/](ti)nMﬂ(A(t[) N Al)hD/\([,.)nH» =) N Ge)xm(z,.)nl O
A) N AD op o = EGOmOM)) OAE) 0 AD 0 = ExOah O H))

La funcion Y es total, es sobre A(tir1)n Ge y es una biyeccion.

La funcion o representa la ley causal que relaciona un grupo de genes de un individuo a un
grupo de caracteristicas del mismo individuo. La teoria sélo afirma que un grupo de genes

son la causa de la manifestacion de un grupo de caracteristicas.
O : Pot (A(t,) n Ge) > Pot (A(t,) n Fe)/

I
Fe,piynr = (o(lN

Ge
a=1(g ,.g,) aD/i(t,)ﬁ[>

La funcion 0 es total y es sobre Pot (A(t)) nFe).
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TCH
La reconstruccidon conjuntista que presento establece que un modelo de TCH esta descrito

por una tupla de noventa y un elementos primitivos.
mOM(TCH) « O":T,M,H,So,Ga, Me,Ci, Nu,Cig,C, Fecl, Fec2, Fec3, Int,

ProfT,Prof , MetA, MetB, Ana,Tel, Seg, Mor, Dif ,Cre,
Inte,Prol,Prola, Metl, Anal ,Tell, Intll, Proll, Metll,
Anall,Telll, DFecl, DFec2, DFec3, Dint, D Pr ofT, D Pr of ,
DMetA, DMetB, DAna, DTel, DSeg, DMor, DDif , DCre,
Dinte, DProl,DProla, DMetl, DAnal , DTell , DintllI
DProll, DMetll, DAnall, DTelllG, Di, Ha, PCr,Cr,G,
A k,w,¢,a, FDDO,FTDO, Yy, &,1, p,1,10, U, 1Ly, 1,6, 3,

IT,ut, Wyt , f,d,P,®,0/

T, H, So, Ga, Me, Ci, Nu, Cig, C,Di, Ha, PCr, Cr y G son conjuntos finitos no vacios.
Recordando el capitulo 1V, T representa el tiempo y determina la generacién, M es el
conjunto de los machos de la poblacion, H el conjunto de las hembras de la poblacion), So
el conjunto de células somaticas, Ga el conjunto de células gaméticas, Me el conjunto de
mebranas celulares, Ci el conjunto de citoplasmas, Cig el conjunto de cigotos, C el
conjunto de caracteristicas. Fecl, Fec2 , Fec3, Int, ProfT, Prof, MetA, MetB, Ana, Tel, Seg,
Mor, Dif, Cre, Inte, Prol, Prola, Metl, Anal, Tell, Intll, Proll, Metll, Anall y Telll
representan las distintas fases del desarrollo ontogénico de un individuo. DFecl, DFec2,
DFec3, DInt, DProfT, DProf, DMetA, DMetB, DAna , DTel, DSeg, DMor, DDif, DCre,
DiInte, DProl, DProla, DMetl, DAnal, DTell, DIntll, DProll, DMetll, DAnall, DTelll
representan las descripciones de las distintas fases del desarrollo ontogénico de un
individuo. FDDO es la funcion de descripcion de las fases y FTDO la funcion de transicion
de una fase a la que sigue.A es la funcion de tiempo que asigna a un cierto elemento del
modelo una generacion particular, K la funcion de portacion de células somadticas, wla
funcion de portacion de células gaméticas, § la funcion de fecundacion, d la funcion de
descripcion fenotipica, Di el conjunto de nucleos diploides asociados a las células
somaticas, Ha el conjunto de nucleos haploides asociados a las células somaticas, PCr el
conjunto de parejas de cromosomas homodlogos asociadas a los nucleos diploides, Cr el

conjunto de cromosomas homodlogos sencillos asociados a los ntcleos haploides, yla
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funcion de portacion de nucleos diploides por parte de las células somaticas, € la funcion de
portacion de nucleos haploides por parte de las células gaméticas, | la funcion de portacion
de conjunto de parejas de cromosomas homologos de la especie por parte de los nucleos
diploides, p la funcion de portacion de conjunto de cromosomas homologos sencillos de la
especie por parte de los nucleos haploides, | la funcion que representa la mitosis a nivel
citologico, 10 la funcién que representa el aumento en numero de células somaticas
producto de la mitosis, P.la funciébn que representa la meiosis a nivel citologico, Uy la
funcion que representa el aumento en numero de células gaméticas y la disminucion en
nimero de células somaticas producto de la meiosis, G el conjunto de genes de la
poblacion, T la funcidon de portacion de estructuras de parejas de cromosomas homodlogos
por parte de los conjuntos de parejas de cromosomas homologos, 0 la funcion de portacion
de estructuras de cromosomas homologos sencillos por parte de los conjuntos cromosomas
homologos sencillos, B la funcidon de portacion genética, I'T la funcién de mitosis a nivel
TCH teorico, UT la funcion de meiosis a nivel TCH tedrico, UyT la funcién que representa
el aumento en nimero de estructuras asociadas a nucleos haploides y la disminucién en
numero de estructuras asociadas a nucleos diploides producto de la meiosis, f la funcion de
frecuencia de separacion de genes de un mismo cromosoma, d la separacion relativa entre
dos genes de un cromosoma, P la funcién de probabilidad de separacion de dos genes del
mismo cromosoma, ® la funcion de fecundacion a nivel TCH tedricoy 0 la funcién que

representa la ley causal que relaciona un grupo de genes a un grupo de caracteristicas.

El conjunto T representa la nocion de tiempo y se considera isomorfo con un segmento
inicial del conjunto de los numeros naturales para representar la secuencia de generaciones
de los miembros de los conjuntos que componen el modelo de TCH. A es un localizador
temporal que asigna a todo elemento de algunos de los componentes de TCH un valor

asociado a su generacion

AT Poty/y=MOHUOSoOGalO MelDCi 0 Cig C

La funcion A es total y es en T.
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El conjunto de individuos I esta constituido por la union entre el conjunto de machos M y el

conjunto de hembras H

= MOH

El conjunto de células Ce esta constituido por elementos que tienen estructura de una tupla
de tres elementos de tal manera que a cada una se le asigna una membrana, un citoplasma y

un nucleo

Ce =, MexCix Nu

El conjunto de células Ce esta constituido por la union entre el conjunto de células

somaticas So y el conjunto de c€lulas gaméticas Ga

Ce=,, SolUGa

La funcion K representa la nocién de portacion de células somaticas de manera que le

asigna a cada individuo de la generacion t; un conjunto de células somaticas

K:A(t;) N I+ Pot(A(¢;) n So)

La funcion K es total, es sobre Pot (A(t;))n So) y es una biyeccion.

La funcion w representa la nocion de portacion de células gaméticas de manera que le

asigna a cada individuo de la generacion t; un conjunto de células gaméticas

w:A(t;)n I+ Pot(A(t;) n Ga)

La funcion w es total, es sobre Pot (A(tj)nGa) y es una biyeccion.

La funcién ¢ representa la nocion de fecundacion de manera que le asigna a una pareja de

células gaméticas de sexo opuesto de la generacion t; un cigoto de la generacion tji

é:(A(t,) N Ga,)x(A(t,) n Ga,) > At,.,) n Cig/ Ga, = a(mOM)C Ga,e(hOH)

La funcion ¢ es total, es sobre A(ti+1)n Cig y es una biyeccion.
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Sobre el conjunto de todas caracteristicas de la especie se puede introducir una particion
donde cada clase de equivalencia se asocia a un grupo de caracteristicas de la especie y los
elementos de dicho subconjunto representan las variantes de ese grupo de caracteristicas,
por ejemplo, el subconjunto que contiene las caracteristicas asociadas a los diferentes

colores de ojo contiene ojo azul, ojo verde, ojo negro, etcétera.

c=Uc/c = ¢y}
i=1 ‘

El conjunto de fenotipos de la especie es el conjunto de los fenotipos individuales. Cada
fenotipo individual tiene la estructura de una tupla donde cada miembro de la tupla es una

caracteristica que muestra el individuo

Fey, = <Cuaczj' g Cop )

El conjunto de los fenotipos se construye de la siguiente manera

n

Fe=,, 1‘>:(1Ci

La funcion a representa la nocién de fenotipo individual de manera que le asigna a cada

individuo de la generacion t; un fenotipo o descripcion en términos de sus caracterticas

a:A)n 1> A(t;)n Fe
La funcion o es total y es en A(t))n Fe.

Sobre el conjunto FaseDO se puede introducir una particion de cuatro clases de
equivalencia donde cada una de estas corresponde a uno de los procesos de fecundacion,

mitosis, desarrollo y meiosis.

FaseDO =, Fec U Mit Ul Des ] Mei /
Fec =, {Fecl, Fec2, Fec3}
Mit =, {Int,ProfT,Prof ,MetA, MetB, Ana, Tel}
Des =, {Seg, Mor, Dif ,Cre}
Mei =, {Inte,Prol,Prola,Metl, Anal,Tell, Intll,Proll, Metll, Anall , Telll }
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Se puede construir el conjunto FaseDO mediante la union de las fases que constituyen los

procesos de fecundacion, mitosis, desarrollo y meiosis.

FaseDO =, {Fecl,Fec2,Fec3,Int,ProfT,Prof , Metd, MetB, Ana,Tel, Seg, Mor, Dif
Cre, Inte,Prol ,Prola, Metl, Anal ,Tell , Intll,Pr oll , Metll, Anall , Telll}

Se puede construir el conjunto DescDO mediante la union de las descripciones de las fases

que componen el conjunto FaseDO.

DescDO = e {DFecl,DFec2, DFec3, DInt, D ProfT, D Prof , DMetA, DMetB, DAna,

DTel, DSeg, DMor, DDif , DCre, DInte, D Prol, D Prola, DMetl, DAnal
DTell, Dintll, D Proll, DMetll, DAnall, DTellIG}

La funcion FDDO acttia sobre cada uno de los elementos de este conjunto para generar una

descripcion de la fase asociada al proceso.

FDDO : FaseDO +— DescDO

La funcion FTDO acta sobre un elemento de FaseDO para generar la siguiente fase del

proceso

FTDO : FaseDO — FaseDO

En este modelo el desarrollo ontogénico comienza a considerarse desde el proceso de
fecundacion. Dicho proceso esta constituido de tres fases (Fecl, Fec2 y Fec3), las cuales no
son ciclicas en el individuo, ocurren s6lo una vez y generan el cigoto. Para dar cuenta del
desarrollo del organismo a partir del cigoto se consideran cuatro fases (Seg, Mor,Dif, Cre).
Dichas fases tampoco son ciclicas, se dan en el organismo una séla vez. Sin embargo, para
dar cuenta de parte de los procesos de segmentacion, morfogénesis y crecimiento, se
introduce el proceso de mitosis. También para dar cuenta de la produccion de las células
gaméticas se introduce el proceso de meiosis, El procesos de mitosis es ciclico. El proceso
de meiosis no es ciclico ya que ocurre una sola vez durante la formaciéon de las células
gaméticas. Las funciones FDDO y FTDO son totales y son biyectivas. La funcion FDDO es
sobre DescDO y la funcion FTDO es sobre FaseDO.
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El conjunto de nucleos Nu estd constituido por la unidén entre el conjunto de nucleos

diploides Di y el conjunto de nucleos haploides Ha

Nu=,, Dill Ha

La funcién Yy representa la nocion de portacion de nucleo diploide por parte de una célula

somatica y le asigna a cada célula somatica de la generacion t; un nicleo diploide

y:A(t,)n So— A(t;) n Di

La funcion y es total, es sobre A(t)) NDi y es una biyeccion.

La funcioén € representa la nocion de portacion de nicleo haploide por parte de una célula

gamética y le asigna a cada célula gamética de la generacion t; un nucleo haploide

EA()n Gar A(t;)n Ha

La funcion € es total, es sobre A(t)) N Ha y es una biyeccion.

La funcion n representa la nocion de portacion de parejas de cromosomas homoélogos de un
nucleo diploide y le asigna a cada nucleo diploide de la generacion t; un conjunto de parejas

de cromosomas homologos

n:A(t,) n Dit Pot((t;) n PCr)

La funcion n es total, es sobre Pot (A(tj) NPCr) y es una biyeccion.

La funcién p representa la nocion de portacion de cromosomas de un nucleo haploide y le

asigna a cada nucleo haploide de la generacion t; un conjunto de cromosomas

p:A(t;)) n Ha+ Pot(A(t;) n Cr)

La funcion p es total, es sobre Pot (A(t;)) N Cr) y es una biyeccion.
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La funcién | representa la mitosis a nivel citologico donde el resultado es el aumento en el
numero de parejas de cromosomas homologos por uno. La funcidén 10 actia sobre el

conjunto de células somaticas de un individuo y aumenta el nimero de estas por uno

1: Pot((A(t;) n PCr)xN) > Pot((A(t,) n PCr)xN) L

10 : Pot((A(t,) n So)xN) > Pot((A(t,) n So)xN)/

[(x ={pcr,n,)) =(pcr,n, +1) Uio(y =(so,n,;)) =(so,n, +1) U
I(x) - 10(y)

La funcion | es total, es sobre Pot ((A(t) NPCr)xN) y es una biyeccion. La funcion 10 es

total, es sobre Pot ((A(tj)) N So) XN) y es una biyeccion.

La funcion U representa la meiosis a nivel citologico donde el resultado es la generacion de
cromosomas sencillos a partir parejas de cromosomas homologos. La funcion py actia
sobre el conjunto de células somaticas y células gaméticas de un individuo y aumenta el
numero de las segundas por cuatro y disminuye el nimero de las primeras por uno

U Pot((A(t,) n PCr)xN) > Pot((A(t,)n Cr)xN)C

MY Pot((A(t,) n So) xN) x Pot((A(t;) n Ga)xN) -

Pot((A(t;) n So)x N)x Pot((A(t,) n Ga)xN)/

H(x ={per,n;)) =(cr,n )y Uuy(y = ((so,n;),(ga,n;, —4))) = (so,n; —1),(ga,n; )y U

H(x) — py(y)

La funcion U es total, es sobre Pot ((A(t) nCr)xN) y es una biyeccion. La funcion py es

total, es sobre Pot ((A(ti) N Ga) XN) y es una biyeccion.

Sobre el conjunto de genes de la especie se puede introducir una particion donde cada clase
de equivalencia se asocia al grupo de genes que causan un grupo de caracteristicas de la
especie y los elementos de dicha clase son las variantes de los grupos de genes para ese

grupo de caracteristicas

G = [QGi /G, z{gi;‘}
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El genotipo de un individuo es considerado como secuencias de pares de genes donde en
cada par uno proviene del padre y el otro de la madre. El genotipo de la especie esta
construido de la siguiente manera

n n

Ge x [ G’

def h=li=1 <gir"g1s> i

La funcion B representa la nocion de constitucion genética de un individuo de manera que

le asigna a cada individuo de la generacion t; un genotipo

B:A(t;)n I A(t,) N Ge
La funcion 3 es total y es en A(ti)) N Ge.

Sobre el conjunto de estruturas de cromosomas en términos de genes CrT de la especie se
puede introducir una particion donde cada clase de equivalencia se asocia a un cromosoma

en particular de la especie

a b !
CrT =, XG0 X G,0..0xG, =, &T,0CT,0..00T,

i=a+l

La funcion T representa la nocion de arreglo cromosémico de un ntcleo diploide de manera
que le asigna a cada conjunto de cromosomas de un nucleo diploide una estructura en

términos de parejas de cromosomas homologos

T: Pot(A(t,) n PCr) > A(t,) n CrT,, | CrTy, =, CrT* XCrT,” %...xCrT,’

La funcion T es total, es en A(t;))nCrTp; y es una biyeccion.

La funcién O representa la nocion de arreglo cromosémico de un nucleo haploide de
manera que le asigna a cada conjunto de cromosomas de un nucleo diploide una estructura

en términos de cromosomas

6: Pot(A(t,) n Cry= At) n CrTy, | CrTy, =, CrT, xCrT, %..xCrT,

La funcion 0 es total, es en A(t))n CrTy, y es una biyeccion.
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La mitosis a nivel teorico IT representa la nocion de duplicacion de cromosomas y
subsecuente separacion de los mismos y al actuar sobre un grupo de estructuras
cromosomicas de nucleos diploides aumenta por uno el nimero de los mismos. Esto hace
posible el aumento en nimero de las células somaticas del individuo

IT : Pot((A(t,) n CrT,, )X N) = Pot((A(t,) n CrTp,)xN)/

IT(x ={crty,,n,;)) ={crty,,n, +1) Orao(y ={so,n,)) =(so,n, +1) [J

IT(x) - 10(y)

La funciodn it es total, es sobre Pot (A(tj))n CrTp;)xN) y es una biyeccion.

La meiosis a nivel tedrico UT representa la nocion de duplicacion de cromosomas y
subsecuente doble separacion de los mismos y al actuar sobre un grupo de estructuras
cromosomicas de nucleos diploides disminuye por uno el numero de estructuras
cromosomicas de nucleos diploides y aumenta por cuatro el ntimero de estructuras
cromosomicas de nucleos haploides. Esto hace posible la formacién de cuatro células
gaméticas a partir de una célula somatica. La funcién pyT actia sobre el conjunto de
estructuras de cromosomas asociadas a nucleos diploides y de estructuras de cromosomas
asociadas a nucleos haploides y aumenta el nimero de las segundas por cuatro y disminuye
el numero de las primeras por uno

UT 2 A(t,) 0 CrTy, > A(t)n CrT,,, T

HYT = ((A(;) 0 CrT, ) xN) X ((A(,) 0 CrTy, ) * N)

((A(t) n CrT,, )X N)x((A(¢,) n CrT,,)xN)/

UT (x =crty,) =crty, U

VT (y = (ertp,np),(erty,,ne =4)) = (ertp,n, =1 (erty,,ng ) U

HT(x) - /T (y)

La funcion UT es total, es sobre A(t))n CrTy, y es una biyeccion. La funcion pyT es total, es

sobre ((A(t;))n CrTpi)XN))x ((A(t)n CrTpi)*N) y es una biyeccion.

Luego del proceso de meiosis es probable que algunos cromosomas homologos hayan

intercambiado segmentos mediante uno o mas sobrecruzamientos
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Ox, Oy, 0CrTy,
x, 0w, 0z, 0CrTp, O

({nlg_xa} Dv, 0w, 0z, 0CrT,, 0{ N 1 x,30v, Ow, 0z, 0CrTy)0
=17 i=r+

&ij
r p
({ill1 gy ¥at O {i:l'lw1 g ¥a) D ve Ow, Oz, 0CrTy, O

S
{l__l'lr+1 gijxa} Ov, Ow, 0z, 0CrTp)0r<s<p
La funcion f le asigna a una pareja de genes de un mismo cromosoma una frecuencia
relativa con la cual aparecen separados luego del proceso de meiosis. El valor de f se
supone dado por medicion. El valor de esta frecuencia corregido para considerar dobles

sobrecruzamientos da una medida de la distancia d de separacion entre los genes

f:G?—(0))
d:G’ -0/
d(g[j’giﬂk) :f(g[j’giﬂk xa ya DC}"THa Dgij’giﬂk rij Wa Za DCFTD[)

La funcion f es total y es en el intervalo (0,1).

La funcién @ representa la nocidon de unidon entre cromosomas homologos producto de la

fecundacion. Dicha union da lugar al genotipo del hijo

O:(A(t) 0 Crlyp) ¥ (A(E) 0 Crly, ) o At n Ge
La funcion @ es total, es sobre A(ti+1)n Ge y es una biyeccion.

La funcion o representa la ley causal que relaciona un grupo de genes de un individuo a un
grupo de caracteristicas del mismo individuo. La teoria sélo afirma que un grupo de genes
son la causa de la manifestacion de un grupo de caracteristicas en cada individuo
O:A(t;s)n Get> A(t4)n Fe/
I

Fegynn, = (0N o cvGe.nn,))

a=1
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La funcion 0 es total, es en A(tis1)NFe y es una biyeccion.

La ley fundamental de TCH establece que cuando ocurre algun sobrecruzamiento la
probabilidad P con que dos genes de un mismo cromosoma se separen durante la meiosis es
la diferencia entre la probabilidad de que ocurra un sobrecruzamiento entre ellos y la
probabilidad de que ocurra un segundo sobrecruzamiento involucrando un gen localizado

entre ellos.

P:G’ (00
[k, Oy, OCT,, /x,0w, 0z, OCT,, -
P(gg,-agmkgmm Ox, 0y, OCrT,, D(g,;,- Ugi)Ov, Ow, 0z, OCrT),) =
r+t _r + t

i itr i, —(i+r)

max
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TBH
La reconstruccion conjuntista que presento establece que un modelo de TBH presupone a

TCH y afiade a lo que aporta TCH cincuenta y cinco elementos primitivos.
mOM(THM) « O": ADN, ARN,Pro, BN, Pen,GF, AA, RIn, REl, RTe, DRIn,
DREIL,DRTe,TIn,TEl,TTe, DTIn, DTEL, DTTe, Mal, Ma2,
Ma3, Dmal, DMa2, DMa3,Trin, TrEl, TrTe, DTrin, DTrE!,
DTrTe,1,¢,FDRe, FT Re,v,%,3,A,¢,¢,W,0,0, FDTr,
FTTR,T,Q,FDMa, FTMa,N\,=,1,FDTra, FTTra/

ADN, ARN, Pro, BN, Pen, GF y AA son conjuntos finitos no vacios. Recordando el
capitulo IV, ADN es el conjunto de moléculas de ADN de la poblaciéon a nivel TBH no
teorico, ARN el conjunto de moléculas de ARN de la poblacién a nivel TBH no teérico,
Pro el conjunto de proteinas de la poblacion a nivel TBH no tedrico, BN el conjunto que
contiene el arreglo quimico de las bases nitrogenadas que forman parte de la estructura de
los acidos nucléicos, Pen el conjunto que contiene el arreglo quimico de las moléculas de
pentosa que forman parte de la estructura de los acidos nucléicos, GF el conjunto que
contiene el arreglo quimico del grupo fosfato que forma parte de la estructura de los acidos
nucléicos, AA conjunto de aminoacidos que forman parte de las proteinas asociadas a los
fenomenos biologicos, X la funcion de portacion de proteinas, & la funcion de portacion
de ADN, C la funcién de portacion de ARN, 0 la funcion de caracterizacion de proteinas en
términos bioquimicos, Ttla funcion de caracterizacion de parejas de cromosomas
homologos en términos bioquimicos, vV la funciéon de caracterizacion de cromosomas
homologos sencillos en términos bioquimicos, 2 la funciéon de caracterizacion de ADN a
nivel TBH no teodrico en términos bioquimicos, A la funcion de caracterizacion de ARN a
nivel TBH no teérico en términos bioquimicos, G la funcién de duplicacion del ADN, Y la
funcion de formacion de estructuras de cadenas de ADN sencillas y @la funcion de

formacion de estructuras de dobles cadenas de ADN.

El conjunto MM contiene las sustancias que son consideradas como constituidas por
macromoléculas. Estas sustancias poseen unas ciertas propiedades mediante las cuales se
les determina un conjunto de estructuras asociadas a ellas. Entre estas sustancias se

encuentran primordialmente los 4cidos nucléicos y las proteinas.
AN O MM O Pro
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Sobre el conjunto de acidos nucléicos se puede introducir una particion consistente de dos
clases de equivalencia donde cada una de ellas representa al conjunto de las sustancias
constituidas de moléculas de ADN y conjunto de las sustancias constituidas moléculas de

ARN de la poblacion.

AN =,, ADN O ARN

La funcion X representa la nocion de correspondencia entre un conjunto de caracteristicas y
un conjunto de proteinas, esto es, se asocia a cada caracterizacion fenomenologica

fenotipica una caracterizacion molecular estructural

X:Fer—> A(t;,;)n Pro

La funcidn X es total y es sobre A(tj)n Pro.

Las funciones { y & le asignan a cada individuo un conjunto de sustancias constituidas de
ADN y un conjunto de sustancias constituidas de ARN respectivamente.

§:A(t,) NI (t,)n ADN
iAW) NI (1) N ARN

Ambas funciones { y € son totales, { es en A(tis]))NADN y € es en A(ti+)n ARN.

Los conjuntos primitivos BN, Pen, GF y AA a nivel T tedrico son los siguientes:

BN = Pull Pi/ Pu={ad,gu}, Pi = {ti,ct,ur}
Pen ={D,R}

GF = {gf’}
AA={aa;}/1<i<20

El conjunto de estructuras de proteinas a nivel bioquimico tedrico ProT se construye con la
union de los productos cartesianos sobre los aminoéacidos donde la longitud de la secuencia
de aminoécidos establece cuantas veces se ejecuta dicha operacion para formar una

proteina.

m 1
ProT = U(x 4A4),
s=1 k=1
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La funcion & le asigna unas caracteristicas y propiedades a unas sustancias que a nivel

bioquimico teodrico se les asigna una estructura.

d: Pot (A(t,,,) n ProT) > Pot(A(t,,,) n Pro)

La funcion d es total, es en A(ti+1)n Pro y es biyectiva.

Sobre el conjunto de los nucledtidos Nuc se puede introducir una particion donde una clase
de equivalencia contiene a los nucledtidos que se pueden encontrar en el ADN y la otra
clase de equivalencia contiene a los nucleo6tidos que se pueden encontrar en el ARN.

Nuc = NADN U NARN /

NADN = ({D} x Pux GF) O ({D} x {ti,ct} X GF) = NADNPuO) NADNPi
NARN = ({R} x Pux GF) O ({R} % {ur,ct} x GF) = NARNPu 0 NARNPi

Sobre el conjunto de las estructuras de las moléculas de ADN a nivel bioquimico ADNB se
puede introducir una particion donde cada clase de equivalencia representa una molécula de

ADN de la especie. Las adn;; representan moléculas de ADN individuales

m
ADNB = U ADNB, | ADNB; = {adn,}
i=1

Cada uno de las moléculas adn;; se construye a base del conjunto de nucle6tidos Nuc.

adn; = (ADNNu,, ADNNu, ..., ADNNu,,) /
(ADNNu; UADNPu x ADNPi U ADNNu; 0 ADNPi x ADNPu) []
OADNNu; Oadny(ad Ox, Oy, Oadny; — ti Ox, Oy, Oadn;) O
(guOx, Oy, Oadn; — ct Ox, Oy, Oadny)

Cada uno de las moléculas arn;j se construye a base del conjunto de nucleotidos Nuc. Cada
uno de estos elemento de ARNB tiene la estructura de una tupla donde cada elemento de la

tupla es un nucledtido de ARN.
arn; =(ARNNu,, ARNNu,,..., ARNNu,, )
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La funciéon 2 le asigna al conjunto de moléculas de ADN de un individuo (ADN) un
conjunto de estructuras a nivel bioquimico tedérico ADNB. La funciéon A le asigna al
conjunto de moléculas de ADN de un individuo ADN un conjunto de estructuras a nivel

bioquimico teérico ADNB.

> Pot (A(t;,) n ADN) > Pot(A(t;) n ADNB)
A: Pot (A(t;) n ARN) +— Pot (A(t;) n ARNB)

Ambas funciones Z y A son totales y biyectivas, Z es en Pot (A(t)nADNB) y A es en
POt()\(tiH) N ARNB)

Las estructuras de ADN asignadas a los nucleos diploides ADNDi y a las estructuras de

ADN asignadas a los nticleos haploides ADNHa se construyen del conjunto ADNB.

ADNDi =, % ADN’
o

m

ADNHa =,, % ADN,
;X5 APN.

La funcién v le asigna a una estructura de parejas de cromosomas homologos a nivel TBH
no tedrico una estructura de ntcleo diploide en términos de moléculas de ADN. La funcion
Ttle asigna a un conjunto de parejas de cromosomas homologos a nivel TBH no tedrico una

estructura de nucleo diploide en términos de moléculas de ADN a nivel TBH tedrico.

V:Pot(A(t;) n PCr)— A(t;) n ADNDi
m:Pot(A(t;)n Cr)—> A(t;) n ADNHa

Ambas funciones V y TT son totales y biyectivas. Vv es en A(t)nANDi y Tt es en
A(t))n ADNHa.

La funcién ¢ representa la nocion de replicacion del ADN a nivel TBH tedrico.

¢:A(t;) n ADNDi +— A(t;) n ADNDi

La funcion C es total, es sobre A(t))n ADNDI y es biyectiva.
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Se puede definir un conjunto FaseRe con la union de las fases que constituyen el proceso de

replicacion.

FaseRe =,,, {RIn,REI, RTe}

Se puede construir el conjunto DescRe mediante la union de las descripciones de las fases

que componen el conjunto FaseRe.

DescRe =,,, {DRIn, DREI, DRTe}

La funcién FDRe actia sobre cada uno de los elementos del conjunto FaseRe para generar

una descripcion de la fase asociada al proceso.

FDRe: FaseRe — DescRe

La funciéon FTRe actia sobre un elemento de FaseRe para generar la siguiente fase del

Pproceso.

FT Re: FaseRe — FaseRe

La funcion Y representa la nocion de separacion de las moléculas de ADN en la formacion
de células gaméticas para pasar de una estructura representada por ADNDi a otra

representada por ADNHa.

W:A(1,) n ADNDi — A(t,) n ADNHa

La funcion | es total, es sobre A(t))n Ha y es biyectiva.

La funcion @ representa la nocion de union de estructuras ADNHa contenidas en los
gametos de los padres durante la fecundacion para formar nuevamente una estructura

ADNDI correspondiente al cigoto que se formo.

0:(A(t,)n ADNHa ;)% (A(t;) n ADNHa,)v> A(t;;)n ADNDi

La funcion @ es parcial, es sobre A(ti-;)n ADNDI y es biyectiva.
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Sobre el conjunto de tripletes Tri se puede introducir una particion de dos clases de
equivalencia donde estas representan a los tripletes que se pueden encontrar en el ADN

TriA y los que se pueden encontrar en el ARN TriR respectivamente.

Tri = def TriA O TriR /
Trid = NADN?,TriR = NARN*

El ADN en TGM es considerado como una secuencia de parejas de tripletes
complementarios. La estructura que le asigna TGM a la estructura de ADN de un individuo
ADNG es una tupla que representa el conjunto de moléculas de ADN del individuo cuyos

elementos son a su vez tuplas que contiene cada una una secuencia de parejas de tripletes.

ADNG,; = ({2,525 5e0s 21 ) 15821015 Zpaasees 21D 2 oeeesk 2o Zgatomes Zm P u ) |
z, OTrid> O
! 2
(M gy !:IIMWBN,gf)Za UPu - Ty, IE]Z(A,BN,gf)Za UpiU

1 2

(M gy Dl (4,BN,gfY%a OPi - My, [|:|2<A,BN,gf>Za 0 Pu)
La funcion W representa la nocion de organizacion del ADN en términos de tripletes de
manera que le asigna a cada molécula de ADN descrita en términos de nucledtidos una

estructura de ADN en términos de tripletes.

Y:A(t,,,)n ADNDi > A(t,,,)n ADNG

La funcion W es total, es sobre A(ti;)n ADNG y es biyectiva.

TBH le asigna al ARN heterogéneo nuclear ARNh una estructura de una tupla cuyos
elementos son tuplas que representan diferentes moléculas de ARN heterogéneo nuclear.
Cada una de estas tuplas tiene como elementos tripletes de ARN.

ARNh = <<x17x2 ’-~'5xk>17<xk+1’xk+2 7""xl>2:“"<xl+1axl+2 ,...,Xm>n >/
x, OTriR
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TBH plantea que cada molécula de ARN heterogéneo nuclear esta constituida de
secuencias de tripletes que codifican alguna informacion util (exones) alternadas con

secuencias que no codifican para nada (intrones).

ARNH; = (int,,exo,,1nt, ,exo,,...,exo,_;,int, ,)

El ARN heterogéneo nuclear contiene la secuencia de nucledtidos complementaria a la del
segmento de ADN del cual se genera con excepcion de la presencia del nucledtido de

uracilo en el ARN que sustituye al nucleotido de timina en el ADN.

La funcién U le asigna a un cierto ARN con una estructura en términos de nucledtidos una

estructura y funcion de transcrito primario ARNh.

U:A(t) n ARNB +— A(t,) n ARNh

La funcion U es total, es en A(tj)n ARNh y es biyectiva.

La funcion O representa la nocion de transcripcion mediante la cual se generan moléculas
de ARN heterogéneo nuclear a partir de moléculas de ADN
©: A(t,) n ADNG +— A(t,) n ADNh/
ADNg, U ADNG, UADNg, =(x,,X,5,....,Xx,) —» ARNh =y, ¥,,..,y,) U
M MV ey v X = ad = T o T 6 Ty y; =ur O

M Ty T ey P X = g T o Ty Mgy s = et O

|

M Ty T ey X =t T o T Ty s = gu O

MV ey TV iy T ey PV Xy S T 0 TV gy v = ad

La funcion © es total, es sobre A(tj)n ADNh y es biyectiva.

Se puede definir un conjunto FaseTr con la union de las fases que constituyen el proceso de

transcripcion.

FaseTr =, {Trin,TrEL, TrTe}
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Se puede construir el conjunto DescTr mediante la unidén de las descripciones de las fases

que componen el conjunto FaseTr.

DescTr =, {DTrln, DTrEl, DTrTe}

La funcion FDTr actiia sobre cada uno de los elementos del conjunto FaseTr para generar

una descripcion de la fase asociada al proceso.

FDTr : FaseTr +— DescTr

La funciéon FTTr actia sobre un elemento de FaseTr para generar la siguiente fase del

proceso.

FTTr : FaseTr — Faselr

La funcién Q representa la nociéon de maduracion del ARN mediante el cual se remueven

los intrones del ARN heterogéneo nuclear.

Q:A(t,) n ARNh+— A(t;) n ARNm /
ARNm = (ex,,ex,,...,ex, ;) =

(V15 Vaseos Vas Vasts Varrsrsos Voo Vi Vossroees Va) (1,8 >1)

La funcion Q es total, es sobre A(t))n ARNm y es biyectiva.

La funcién I le asigna a un cierto ARN con una cierta estructura en términos de

nucledtidos una estructura y una funcion de ARN mensajero.

I :A@,)n ARNB — A(t;) n ARNm
La funcion I es total, es sobre A(t))n ARNm y es biyectiva.

Se puede definir un conjunto FaseMa con la unidn de las fases que constituyen el proceso

de transcripcion.

FaseMa =, {Mal,Ma2,Ma3}
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Se puede construir el conjunto DescMa mediante la union de las descripciones de las fases

que componen el conjunto FaseMa.

DescMa =, {DMal, DMa2, DMa3}

La funcion FDMa actaa sobre cada uno de los elementos del conjunto FaseMa para generar

una descripcion de la fase asociada al proceso.

FDMa : FaseMa — DescMa

La funcion FTMa actua sobre un elemento de FaseMa para generar la siguiente fase del

Pproceso.

FTMa : FaseMa — FaseMa

El ARN ribosomal de un individuo tiene estructura de tupla donde cada elemento de la
tupla es a su vez una tupla cuyos elementos representan tripletes de ARN.

ARNF = ({X] X5 5000y X, 05X a15 Xpag seves X Doeees Sy s X gy peees X, 00 /
x; UTriR

La funcién A le asigna a un cierto ARN con una cierta estructura en términos de

nucleotidos de ARN una funcion y una estructura en términos de tripletes de ARN.

N:A(t,)) n ARNB+— A(t,) n ARNr
La funcion A es total, es sobre A(t))n ARNr y es biyectiva.

Una molécula de ARN de transferencia puede representarse como una tupla que consiste de
una secuencia de secuencias de nucledtidos de ARN y un aminodacido. El arreglo es tal que
se tienen secuencias complementarias de nucledtidos alternadas con secuencias no
complementarias.

ARNE; = (X)X 50003 X, )5 V15 Vaseres Vo 05 CX1 5 Xy 3eees X, 05 {15 Xy geees X )5 A V15 Vg seves Vi s

(X5 X g 5es X, )5 (X5 X s X, 05 Vs (X5 Xg o0y X)X, X5 500, X, ), 00 )

X, UNARN,aa;, U A4
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La funcién = le asigna a un cierto ARN con una cierta estructura en términos de

nucleotidos la estructura y funcion de portador de aminodcidos para la sintesis de proteinas

=Z:A(t,,) N ARNB+— A(t,,,) n ARNt

La funcion = es total, es sobre A(tj)n ARNt y es biyectiva.

La funcién I representa la nocién de traduccion de la informacion contenida en el ARN
mensajero.

M: (A@) n Pot ARNm) X (A(t) n Pot ARNr) % (A(t) n Pot ARNt) X
(A(t) n PotProT)— A(t) n PotProT

La funcion I es total, es sobre A(tj)n Pot ProT y es biyectiva.

Se puede definir un conjunto FaseTra con la union de las fases que constituyen el proceso

de transcripcion.

FaseTRa =, {Trin, TrEl, TrTe}

Se puede construir el conjunto DescTra mediante la unioén de las descripciones de las fases

que componen el conjunto FaseTra.

DescTra ,,{DTrin, DTrEl, DTrTe}

La funcion FDTra actiia sobre cada uno de los elementos del conjunto FaseTra para generar

una descripcion de la fase asociada al proceso.

FDTra: FaseTra+— DescTra

La funcion FTTra actia sobre un elemento de FaseTra para generar la siguiente fase del

proceso.

FTTra: FaseTrat— FaseTra
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Apéndice II: Ejemplo de una teoria
que salta al nivel fisico

Ejemplo de un salto de nivel para llenar huecos explicativos asociados a TBH

Segtin hemos visto el salto de nivel de la genética clésica a la genética molecular ha
dado lugar a una descripcion en términos moleculares del proceso que se da en el desarrollo
de un organismo durante toda su existencia. De acuerdo con Bhaskar una vez se tiene la
descripcion de lo que ocurre en un cierto estrato de la realidad se deben buscar las leyes que
dan cuenta de lo que ocurre en ese estrato. En este apéndice me propongo a dar una idea de
lo que seria una solucion aceptable al planteamiento de Bhaskar. La solucién la propongo
en el nivel de simulacro porque propondré un modelo que no necesariamente tenga
referente en el mundo real. Sin embargo, no es mi proposito proponer una teoria correcta
sino s6lo dar una idea de lo que seria en este caso una solucion aceptable y las razones por
las cuales lo es, de manera que sirva de guia en la busqueda de la solucion que finalmente
sea aceptada por la comunidad cientifica. Para ser considerada como solucién adecuada uno
de sus requisitos de la misma debe ser que pueda dar cuenta de los procesos que se han
descrito en el nivel molecular.

Ya hemos visto en el capitulo IV que los mecanismos que propone la bioquimica se
fundamentan en procesos que de acuerdo con Bunge son automantenidos, en otras palabras,
no se alude a determinantes sino que parece que se fundamentan en un principio mas
basico. Una posible solucion en este sentido seria la de considerar que es natural para
dichos procesos que se den asi. Aunque la biologia ha aceptado esto y se ha dedicado a
estudiar los procesos seria deseable lograr dar cuenta de los procesos biomoleculares
aludiendo a mecanismos que expliquen el porqué los procesos se dan de la forma en que se

dan y no de otra.

Fundamentos de bioquimica
El concepto fundamental que se encuentra detrds del modelo que propongo es el de
‘especificidad’. En la biologia molecular esto se refiere a la habilidad de una cierta

molécula para “reconocer” la estructura quimica de otra molécula a la cual se asocia
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quimicamente. Coloco el término ‘reconocer’ entre comillas () porque no considero
apropiado atribuir ese tipo de propiedades a objetos inanimados, la capacidad de reconocer
cosas, al menos en el sentido en que los seres humanos reconocen las cosas. Prefiero
utilizar el concepto de afinidad quimica en este caso porque en el modelo que propondré
aludiré a mecanismos fisicos que para nada suponen habilidades extraordinarias de la
materia ni nada que coloque en un plano distinto a los procesos biologicos y a los procesos
que se dan en el mundo inanimado.

En 1890 el quimico aleman Emil Fischer propuso que una enzima actiia sobre su
correspondiente sustrato porque actua como una llave sobre su correspondiente cerradura.
Para esto se debe dar una correspondencia que podemos identificar de tipo topoldgico entre
la enzima y el sustrato de manera que la forma de la enzima encaja de manera perfecta en el
“hueco” que posee el sustrato para ella. Este modelo conocido como el modelo ‘cerradura-
llave’ ha sido fructifero en la bioquimica. Sin embargo, el modelo que propongo, aunque
tiene su fundamento en esta idea, va mas alla de lo propuesto hasta ahora principalmente
porque segun se encuentra ahora no es solucion aceptable al rompecabezas.

La bioquimica plantea que la interaccion entre las moléculas y los atomos que da
cuenta de los fenomenos de la vida se explica a base de los enlaces quimicos que se forman
entre dichas particulas. Se reconocen fundamentalmente cuatro tipos de enlaces entre las
biomoléculas: enlaces covalentes, enlaces ionicos, enlaces van der Waals y enlaces
hidrofobicos. Se menciona ademas en la literatura que existe el enlace de hidrégeno pero
este enlace puede verse como un tipo de enlace idnico. La fuerza del enlace es una
caracteristica importante. Los enlaces mas fuertes son los enlaces covalentes. Por esta razon
los atomos unidos por enlaces covalentes siempre pertenecen a la misma molécula.
También, la distancia que separa los atomos unidos por enlaces covalentes siempre sera
menor que la distancia que separa a los &tomos que estan unidos por enlaces mas débiles.

Los enlaces que no son covalentes se clasifican como enlaces débiles, aunque es
importante aclarar que son sélo débiles con respecto a los enlaces covalentes, ya que entre
ellos también se dan diferentes grados de fortaleza. El mas débil de todos es el enlace van
der Waals. Este enlace es la atraccion que existe entre una molécula y los atomos que la
rodea cuando se encuentran cerca, todas las moléculas pueden formar enlaces van der

Waals ya que la formacion del enlace no depende del hecho de que exista una carga
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eléctrica no balanceada como es el caso de los enlaces i6nicos. El enlace van der Waals
depende mucho de la distancia de separacion ya que la fuerza en este caso es inversamente
proporcional a la sexta potencia de la separacion. También existe una fuerza van der Waals
de repulsion que actia cuando la distancia de separacion es menor a la que se asocia a la
fuerza van der Waals de atraccion. Esta fuerza de repulsion se atribuye al hecho de que a
cierta separacion las orbitas electronicas entran en contacto y se solapan entre si. Cuando
las fuerzas van der Waals de atraccion y repulsion llegan a equilibrio se establece una
distancia de separacion fija entre las particulas que se conoce como radio de van der Waals.

Los enlaces idnicos se forman cuando una particula con carga no balanceada
positiva se une con una particula con carga no balanceada negativa. Los enlaces i6nicos son
mas fuertes que los enlaces van der Waals.

Los enlaces hidrofobicos se forman en un medio acuoso y se deben a la propiedad
del agua de impedir a las moléculas no-polares asociarse mediante enlaces de van der
Waals. Asi, las moléculas no-polares se arreglaran de tal manera que no entren en contacto
con moléculas de agua.

La explicacion de la formacion de enlaces quimicos la provee la mecanica cuantica
desarrollada en la década de 1920 a 1930 aproximadamente. Todos los enlaces quimicos,
ya sean fuertes o débiles tienen su base en la fuerza electrostatica. De acuerdo con la
mecanica cuantica un enlace puede representarse como una particula (cuantica) que se
encuentra atrapada en un ‘pozo de potencial’ sin tener la energia suficiente para poder salir
del mismo.

Lo mencionado hasta ahora es conocimiento que se ha adquirido y aceptado
relacionado con el fendmeno que intentamos explicar. Sin embargo, como ya hemos
advertido la biologia molecular se ha quedado corta en proveer una explicacion adecuada a
los procesos que ha descrito. En su libro Molecular Biology of the Gene James Watson y
demas coautores hacen el siguiente planteamiento con relacion a la interaccion entre
moléculas:

The distribution of charge in a molecule can also be affected by the presence of

nearby molecules, particularly if the affected molecule is polar. The effect may

cause a nonpolar molecule to acquire a slightly polar character. If the second
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molecule is not polar, its presence will still alter the nonpolar molecule, establishing
a fluctuating charge distribution (Watson, 1987, 131).

Y un poco mas adelante, al hablar de las fuerzas de van der Waals menciona lo siguiente:
van der Waals forces are an effective binding force at physiological temperatures
only when several atoms in a given molecule are bound to several atoms in another
molecule. Then the energy of interaction is much greater than the dissociating
tendency resulting from random therma movements. For several atoms to interact
effectively, the molecular fit must be precise, since the distance separating any two
interacting atoms must not be much greater than the sum of their van der Waals
radii. Thus, the strongest type of van der Waals contact arises when a molecule
contains a cavity exactly complementary in shape to a protruding group of another
molecule (Watson, 1987, 132).

Y en general, al hablar de las fuerzas débiles menciona lo siguiente:

Weak Binding forces are effective only when te interacting surfaces are close. This
proximity is possible only when the molecular surfaces have complementary
structures, so that a protruding group (or positive charge) on one surface is
matched by a cavity (or negative charge) on another. That is, the interacting
molecules must have a lock-and-key relationship. In cells, this requirement often
means that some molecules do not have the properties of symmetry necessary for

self-interaction (Watson, 1987, 134).

El modelo

Una de las diferencias fundamentales entre los modelos es que el modelo de Fischer
solo se aplica para enzimas y sustratos. El modelo (Teoria de la interaccion entre las
macromoléculas) que propongo se aplica a las macromoléculas que interactian en los
procesos bioquimicos, o sea, las macromoléculas. Parece ser que este puede considerarse
un nivel de la realidad particular en el sentido de que posee unas leyes particulares y las
entidades que participan en sus procesos poseen unas propiedades particulares también.
Otra diferencia fundamental es que a pesar de que el modelo de Fischer puede considerarse

como explicativo en algun sentido, el modelo que planteo es mas ambicioso y en caso de
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tener referente en el mundo real explicaria gran cantidad de los procesos bioquimicos, al
menos en principio.

La novedad del modelo se fundamenta en el concepto de la particula atrapada en un
pozo de potencial. Todo enlace que se da entre las particulas, ya sean atomos o moléculas
en este modelo, se considera fundamentado en la idea de que alguna particula se encuentra
atrapada en un pozo de potencial (por lo general un electron pero en el caso de los enlaces
van der Waals podria ser un nticleo atdmico). En este modelo a cada molécula se le va a
asociar una configuracion de pozos de potencial (de ahora en adelante la llamaré
‘configuracion de pozos’) que esta determinada de manera fundamental por la estructura de
la macromolécula. Estos pozos de potencial pueden verse como agujeros para electrones o
agujeros para nucleos de atomos. También a cada molécula se le va a asociar una
configuracion de particulas (electrones o nucleos de atomos) que potencialmente pueden
ser atrapadas en pozos de potencial (de ahora en adelante la llamaré ‘configuracion de
particulas’). El concepto de especificidad aqui entra en juego porque se va a dar cuenta de
dicho concepto aludiendo a que existe complementareidad estructural entre Ia
configuracion de pozos de y la configuracion de particulas.

Hasta aqui no parece haber diferencia entre el modelo de Fischer y el mio, excepto
quiz4 por algunos detalles insignificantes. Sin embargo, mi modelo va a ir mas alld al
postular su hipdtesis fundamental: la configuracion de pozos y la configuracion de
particulas en una cierta molécula se alteran cada vez que una molécula se asocia a la
primera. ;Como con este modelo se da cuenta de los procesos bioquimicos que se dan
aparentemente como procesos automantenidos? En gran medida lo que hace que los
procesos se den son las condiciones fisicas y quimicas que rodean a las macromoléculas.
Estas moléculas adquieren cierta configuracion de propiedades tal que en cierto momento
pueden alterar sus estructuras para convertirse en complementarias. Asi, un proceso inicia
cuando una molécula que posee un segmento que es complementario a otra molécula
especifica logra asociarse con ella. La segunda molécula se asocia a la primera y de esta
manera altera la configuracion de pozos o la configuracion de particulas del complejo de
alguna manera. Asi, con esta nueva configuracion el complejo se convierte en
complementario para otra tercera molécula y esto ocasiona que la misma se asocie a la

primera. El proceso se sigue dando hasta que la configuracion final de las moléculas es tal
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que no existe complementareidad entre ninguna de las moléculas terminando asi el proceso.
Tanto las condiciones como el proceso en si pueden alterar las condiciones en un momento
dado como para que pueda ocurrir, ademds de asociacion de moléculas, disociacion de las
mismas. Este efecto puede resultar importante, por ejemplo, en los casos en que las células
responden a las condiciones del medioambiente.

Aqui es importante plantearse de que manera pueden alterarse la configuracion de
pozos y la configuracion de particulas. Se puede proponer que el acercamiento de particulas
con carga eléctrica modifica la configuracion de pozos y particulas del complejo de tal
manera que la estructura se hace complementaria a otra macromolécula que se puede
asociar. La complementareidad de las macromoléculas también puede verse en términos de
las estructuras de campo eléctrico que generan, este es el punto de vista electrostatico
diferente del cuantico que se interpreta en términos de pozos y particulas.

En este modelo los procesos bioquimicos pueden verse en analogia a las figuras que
se forman en las competencias de tumbar dominds donde la caida del primero desata una
reaccion en cadena que no so6lo se propaga sino que también desencadena una serie de
procesos que se dan simultineamente. En este sentido las reacciones estan determinadas de
una manera precisa. Obviamente las condiciones a las que esta sometido el organismo
tienen que ver en el desarrollo de los hechos pero una vez las condiciones estan
establecidas no parece haber mucho margen para el azar, al menos a este nivel bioquimico.

A la pregunta de por qué este modelo representaria una solucion adecuada al
rompecabezas debemos primero aclarar que en términos ontologicos se requiere que el
modelo tenga referente en el mundo real. Ademas en términos empirico-metodologicos se
requiere que se tengan en el presente las herramientas metodoldgico-experimentales para
contrastar el modelo. Si se cumplen estos dos requisitos el modelo es una solucién al
rompecabezas por las siguientes razones:

1) Los procesos bioquimicos que en la actualidad son considerados como

automantenidos serian explicados mediante principios fisicos conocidos.

2) Una vez entendida la manera en que las particulas interactian se abre un periodo

de ciencia normal en el cual se tratardn de ajustar los datos acerca de las

reacciones bioquimicas al modelo.
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3) Se habrd logrado progreso en muchos sentidos, en primer lugar progreso
erotético porque ya se tendria una teoria en la cual podemos hacer las preguntas
apropiadas, en segundo lugar progreso conceptual y explicativo porque
habremos entendido los determinantes que estan detras de los procesos que antes
se tomaban como autodeterminados, y tercero progreso metodologico, en caso
de que se desarrollen técnicas experimentales para contrastar el modelo y hallar
aplicaciones. Una posibilidad para explorar en este sentido es a través de

modelos de computadora.
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