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"EL ORIGEN DE DISCIPLINAS COMO INTEGRACION DE TRADICIONES 

CIENTIFICAS: EL CASO DE LA EVOLUCION MOLECULAR" 

Edná María Suárez Díaz 
La tesis centra'l .-.-ae, este trabajo es que el conocimiento 

científico no es redUcibi'~-:>-a1- conocimiento que se articuJ.a - en 

teorías, sino que hay otróS tipos de fines epistémicos, tales como 
la construcción de técnicas experimentales y clasificaciones 
filogenéticas, que son e1 objeto de diferentes tipos de tradiciones 
científicas. Las disciplinas científicas pueden verse como 
estructuras que surgen de la integración de diferentes tradiciones 
en torno a un dominio y los problemas comunes que una comunidad 

construye aJ.rededor de ese dominio. En el caso de la Evolución 

Molecular se estudian los orígenes, en la década de los sesenta, de 
diferentes tradiciones científicas: experimentales (ejemplificadas 
por el trabajo de Roy Britten y colaboradores en torno al 
desarroll.l.o de las técnicas de hibridación de ácidos nucleicos y la 
estabilización del DNA-satélite); descriptivistas (ejemplificadas 
con el trabajo de Emile Zuckerkandl en torno a los mecanismos de la 
evolución molecular, y de Walter Fitch y Emanue1 Margoliash en la 
elaboración del primer árbol filogenético molecular); y teóricas 
(ejemplificadas por el trabajo de Moteo Kimura y de Thomas H. Jukes 

y Jack L. King en la construcción de la Teoría Neutral de la 
Evolución Molecular). Asimismo, se establece una r~lació~ : .. entre la 
formación de la identidad socioprofesional de los _eY~lucionistas 
mol.ecular~s y el debate entre seJ.eccionistas y -neutral-is tas, ya que 

este contribuyó a la del.imitación y especializaCión del dominío 

compartido por los nuevos evolucíonis.tas. 



"THE ORIGINS OF DISCIPLINES AS AN INTEGRATION OF SCIENTIFIC 

TRADITIONS: THE CASE OF MOLECULAR EVOLUTION" 

Edna María Suárez Díaz 

not merely embodied in scientific theories, 

embodied in different kinds of obj e eta, 

techniques and phylogenetic trees_. These 

but iristead -it can be 

such as e:.xpe·rimental 

are the subj ects Of 

different kinds of scientific traditions. Moreover, "'sc1entific 

discip1ines can be seen as structures in which differe~t kinds ;f 
traditions are integrated around a certain domain and- its problema. 

In the case of Molecular Evolution, its origina are ·traced to the 
different traditions which conformed this discipline in the 
sixties: experimental traditions (ilustrated by the work of Roy 

Britten and colleagues on the nucleic acid hybridization techniques 
and the discovery of satellite DNA}; descriptive traditions 
(i1lustrated with the work of Emi1e Zuckerkandl on the rnechanisms 
of molecular evolution, and Wa1ter Fitch and Emanuel Margoliash on 

the construction of the first phylogenetic tree} ; and theoretical 
traditions (illustrated with the work of Moteo Kimura, Jack L. King 
and Thomas H. Jukes on the development of the Neutral Theory of 
Molecular· ·Evolution} . A reJ.ationship between the formation of the 
socio-professi~nal identity of molecular evolutionists and the 
debate be·twéen.· seiectionist~ and neutralists is stablished, which 

contributed' to the specialization and construction of this 
discipline· domain. 
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.XNTRODUCC:CON 

El. tema de esta tesis es e1 surgimiento de una disciplina 
científica, la Evol.ución Molecul.ar1

• Este proceso, que abarca 
aproximadamente una década, se inserta dentro de l.a historia 
reciente de l.a bio1ogía. Empieza en l.a década de .los sesenta, 
cuando algunos grupos de científicos comenzaron a uti1izar técnicas 
molecu1ares en l.a resol.uci6n de probl.emas evolutivos y culmina a 
inicios de los años setenta con la creación de instituciones 
reconocidas por esa comunidad. Un evento que marca la consolid~ción 
de l.a Evol.ución Mol.ecular como disciplina rel.ativamente 
independiente de otras es la publ.icaci6n del primer número del 
Journal of Molecular Evolucionen mayo de 1971. 

La diversidad y el número de procesos y factores que 
condujeron a la conformación de esta disciplina científica ~s muy 
grande. Por ello no pretendo que esta reconstrucción sea 
11 completa''. He tenido que dejar fuera de este trabajo no sólo 
varios eventos y actores de gran importancia en la historia de la 
Evol.ución Molecular2

, sino también problemas ccntrul.es para el 
funcionamiento de una disciplina tales como la construcción de una 
infraestructura educativa. A pesar de ello, me interesa mostrar que 
esta reconstrucción constituye un buen punto de pnrtida no sólo 
para abordar 1os aspectos que no he desarrollado en esta tesis 
respecto a la Evol.ución Mol.ecular, sino para abordar importantes 
prob1emas relacionados con diferentes aspectos de 1a dinámica 
científica y más en general de 1a construcción de conocimiento. 

La reconstrucción histórica del surgimiento de la Evolución 
Molecul.ar se apoya y simultaneamente desarrolla una cierta 
perspectiva de la naturaleza de la ciencia. En esa perspectiva la 
imagen que surge la de una ciencia fragment:ada y hecerogénea: l.a 
ciencia consiste en conjuntos de prácticas y habilidades que se han 

' A lo largo da esta casis me refeJ·ire a la disciplina ••Evolución Molecular~ 
con mayúoculas. En cambio, hablaré de ~vnlución m<:>lccular (con minúnculao) al 
referirme a los proc~sos de la evolución biológic~"' qu .... ocurren .:t nivel molecular. 

"En asp.~ei<1l, he dejado fU~.."!l"d de est.a tesic. c1·•!S gr.ind.-_.,n probl.am.:ia: el. debate 
que libr<:1ron '-"" l..t déc<1da dA l.oo n&J.t:ent.:i. Vinc~~nt s~rich y Al lan Wilaon contra los 
pal.eoantropólogos en torno al tiempo de divergencia del hombr.-~ y el chimpancé, loa 
eatudioa sobra la evolución de la o;!St.:ructura terciaria de las proteínas encabezados 
por Richard Oickerson y las tran.sformac.i.ones que ha efectuado la caxonomí<:1 molecular 
en nuestra visión de la diversid<td biológica (por ejemplo, loo t:rabajoa de Woese 
sobre f i logenlua de proca riont:e.n J • 

1 



desarro11ado al.rededor de diferentes fines u objetos epistémicos. 
Esos conjuntos de prácticas y habil.idades constituyen diferentes 
tipos de tradiciones científicas cuya dinámica puede transcurrir de 
manera re1ativamente independiente en cada una de e11ae>. Si bien 
este es un tema que se presenta y documenta en l.oe siguientes 
capítul.os, es necesario decir unas cuantas pal.abras acerca del. 
contexto en el. cual. se enmarca esta propuesta. El.lo me permitirá 
señal.ar con más precisión los objetivos de esta tesis. 

En l.os úl.t:.imos quince años el carácter social. de l.a ciencia ha 
sido el. objeto de muchos y variados enfoques. La construcción 
social. del. conocimiento se ha documentado en el. estudio de caeos 
que han girado, sobre todo, en torno a l.as actividades cotidianas 
de l.os científicos en l.os laboratorios. al. desenvol.vimiento de l.os 
debates científicos y a la extensión social. de l.o que al.gunos 
autores han l.l.amado l.a red de tecnociencia (Latour 1987) . De entre 
esos estudios destacan los ll.amados estudios sociaJ.es de1 
conocimiento (socia1 atudies of knowledge, SSK) 4

, el. enfoque del.a 
construcci6n sociaJ. de tecnoJ.ogía (social. costruction o:f 
technol.ogy 1 SCOT) s y l.a. llamada epistemoJ.ogía deJ. experimento". 

Pickering (1992) ha señal.ado, me parece que correctamente 1 que 
pese a l.as notabl.es diferencias entre corrient~s y entre autores, 
este tipo de estudios ha provocado un viraje en la f il.oeof~a de l.a 
ciencia de l.os ú1timos años. En l.a actual.idad el. acento se 

1 La idea de que existen diferentes tipos de tradiciones cient!ficas se 
encuentra imp11cita en al.gunos de los filósofos del experimento como Pickering 
(1989) y Lenoir (1993). Hacking (1992), apoyándose en el trabajo de Crombie (19BB), 
se ha referido a una idea oimilar al. hablar de "esti.l.os de razonamiento". Sin 
embargo. l.a idea de que existen diferentes "tipoo de tradiciones cient1ficas• l.a he 
tomado de los trabajos de Martinez (1993a, 1993b, 1995) quien, a diferencia de esos 
autores. se ha ocupado por fundamentar epiatemo16gicamente l.a autonomia relativa 
ente tipos de tradiciones. 

4 La diversidad de en(oquea y perspectivas que se agrupan bajo l.o que aqu~ 
l.l.amo de manera laX<J. ""'stutlioo sociall..!'LJ del conocimiento" (SSK), ha sido objeto de 
varios articul.oo recientes (Pickering 1992, Bloor l.992, por ej.). A pesar de su 
di~ersidad, hay varios s~nti<los en los que se puede hablur de l.as caracter:tsticas 
comunes de estos estudios. 

" Destacan, por ejemplo, los cstudioB contenidos en la antologia. editada po:r 
Bijker, Hug•.J.cs y Pinch (l.967), así como los estudios de caso de El.zen (l.986), Kay 
(l.988) y Rasmussen (l.993). 

6 Entre l.oo autores que han dedicado una renovada atenci.61.1. al papel. de l.os 
experimentos y de la construcci6n práctica de conocimiento destacan Hacking (1983), 
Lenoir (l.986). Pickeri.ng (l.989). Fra.nklyn {l.989), Rheinberger (l.992, 1992b) y 
Mart~nez (l.995). 

2 



encuentra en 1as prácticas rea1ea de 1oa científicos y en 1a 
cultura 1oca1 de 1os diferentes grupos y comunidades, no aó1o en 
1os reau1tados conceptua1ea de esas prácticas y esa cu1tura7 • Más 
aún, gran parte de 1a cuieura loca1 a 1a que se refiere Pickering, 
y de 1a cua1 trata también esta tesis, consiste en 1o que se ha 
1lamado la "cultura material", esto ea, e1 sistema de objetos 
(artefactos tecno16gicoa, materia1ea, substancias) que constituyen 
el contexto en que se l1eva a cabo e1 trabajo cient.!fico. De manera 
correspondiente, por "prácticas cient.!ficas" se entienden 1as 
habilidades específicas que loa cient.!f icos deap1iegan en relación 
a un grupo C1oca1) de objetos. E1 resultado de este viraje en la 
fi1oaof~a de 1a ciencia ha sido 1a imagen fragmeneada de 1a ciencia 
a la que me refer.! con anteri.oridad y que he incorporado en la 
reconstrucción de 1oa or.!genea de la Evo1uci6n Molecular mediante 
la idea de que en 1a ciencia coexisten diferentes eipos de 
tradiciones cienerficas. 

La reconetrucci6n que presento de 1oa or.!genes de 1a Evolución 
Molecular se centra en un aspecto poco abordado por loa estudios 
recientes de la ciencia y de esa manera elabora las ímp1icaciones 
de 1a idea de la autonomía de 1as tradiciones. Me refiero al 
proceso mediante el. cua1 una serie de intercambios sociales, 
materia1ea y conceptuales entre tradiciones hizo posible su 
integración en una discip1ina científica. As~, m.:l 
d.:lscip1ina.s cient~ficae son estructuras en 1aa 
diferentes tipos de tradic.:lones a1rededor de 
hist6r.:lco-conceptua1 de un dominio. 

tesis es que 1aa 
que se integran 
1a a.rt.:lcu1ac.:l'5.n 

La pertinencia de este enfoque se hace evidente en el estudio 
de la conformación de 1a Evo1uci6n Molecular. Esta disciplina se 
distingue por 1o heterogéneas que son 1as actividades que real.izan 
los miembros de su comunidad, esto es, porque muestra claramente 
diferentes tipos de prácticas, métodos y explicaciones que se 

., Es importante, sin embargo, hacer notar dos diferencias importantes entre e1 
enfoque de esta tesis y el. de l.os estudios a los cuales me he referido. Una de el.1as 
es que por lo general esos estudios se centran en casos muy específicos de cambio 
cient!fico, como la construcción de un fenómeno particular o el desarrollo de un 
debate entre dos grupos rivales Cla excepción serian Hacking 1992 y Lenoir 1993). 
Mi objeto de estudio, en cambio, abarca una variedad mayor de procesos de producción 
de conocimiento, de tipoo de pr~cticas y de medios técnicos y conceptuales; esta 
diversidad se encuentra a la base del. surgimiento de una disciplina cient.ifica 
compl.eja. La otra diferencia radica en que en éste trabajo he prestado mayor 
atención a loa productos del. quehacer cient.ifico (esto es, a loa modelos, conceptos. 
teor.ias, cJ.asificaciones y fenómenos) y a cuestiones filosóficas rel.acionadas con 
el.1os, que lo que lo han hecho esos enfoques. 

3 



asocian a diferentes tipos de tradiciones científicas. Si bien se 
puede pensar en diacip1inas bio1ógicas en 1as que predomine uno u 
otro tipo de tradiciones, 1a Evo1ución Mo1ecu1ar es, más que una 
excepci6n, un objeto de estudio especia1mente adecuado para 
destacar 1oa procesos mediante 1os cua1es 1a heterogeneidad de 1a 
ciencia se articu1a de manera fructífera para e1 conocimiento en 
estructuras como 1as discip1inas científicas. 

La concepci6n de 1as discip1inas como integración de 
tradiciones, que deaarro11o en e1 estudio de caso de 1a Evo1uci6n 
Mo1ecu1ar, tiene imp1icacionea para abordar un prob1ema importante 
en varios mode1os de cambio científico, e1 concepto de dominio. 
Como haré ver, e1 concepto de dominio que tradiciona1mente se ha 
entendido como "dominio de teorías", debe entenderse como "dominio 
de discip1inas 11 • De esta manera el concepto de dominio invo1ucra 
dos aspectos re1evantes en 1a conformación de1 conocimiento 
científico: por un 1ado, 1os 11 e1ementos" de1 dominio que se 
construyen a trav~s de 1a interacción de tradiciones y, por otro, 
1a identidad prof esiona1 que se construye a1rededor de ese dominio 
y de estructuras instituciona1ea que promueven 1a investigación de 
una comunidad a1rededor de é1. 

Por úl.timo, quisiera referirme a l.a estructura de este 
trabajo: 

El. capítu1o I tiene un carácter introductorio. En é1 me 
refiero a 1a manera en que diferentes autores han abordado e1 
probl.ema de 1a estructura y 1a formación de 1aa discip1inas 
científicas. Asimismo, en este capítu1o hago una presentación 
pre1iminar de1 mode1o de discip1inaa científicas como integración 
de tradiciones y de 1os tres tipos de tradiciones que de manera 
notab1e conformaron a 1a Evo1uci6n Mo1ecu1ar: 1as tradiciones 
experimentales, descriptivistas y teóricas. 

En 1os capítulos II y III me refiero a1 papel que jugaron 1as 
tradiciones de tipo experimental. en 1a conformación de l.a Evolución 
Mo1ecu1ar. He uti1izado como ejemplo e1 trabajo real.izado por e1 
grupo de Biofíaica de 1a Institución Carnagie de Washington en la 
década 1958-1968. En el. capítu1o II me refiero a la evolución de 
1as técnicas de hibridación de ácidos nuc1eicos usadas y 
desarro11adas por ese grupo, mientras que en e1 capítu1o III 
presento e1 caso de 1a estabil.izaci6n del. fenómeno 11 DNA-aatél.ite 11

, 

el cua1 constituye e1 resu1tado más sobresa1iente de este grupo y 
uno de los e1ementos característicos del. dominio de l.a nueva 
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discipl.ina. 
El. -cap.ítul.o IV l.o dedico a l.as investigaciones y resul.tados de 

dos grupos-de investigación en tradiciones de tipo deacriptivista. 
Por un l.ado. el. desarrol.l.o del. concepto de "mol.écul.as 
informacional.es"" l.a hipótesis del. ••rel.oj mol.ecul.ar 11 y el. mecanismo 
de _l.as !'restricciones funcional.esn desarrol.l.ados por Emil.e 
Zuckerkandl. durante su estancia en el. l.aboratorio de Linus Paul.ing 
en Cal.Tech (1959-1963) • Por otro_ l.a construcci6n del. primer árbol. 
fil.ogenético mol.ecul.ar que 11.evaron a cabo Wal.ter Fitch y Emanuel. 
Margol.iash (1967) • 

El. cap.ítul.o V trata del. trabajo desarrol.l.ado en l.as 
tradiciones de tipo teórico de l.a Evol.uci6n Mol.ecul.ar. El. énfasis 
se pone en l.a c:onetrucci6n de l.ae dos versiones de l.a Teor.ía 
Neutral. de l.a Evol.uoi6n Mol.ecul.ar (Kimura 1968- King y Jukes 1969) 
y se rastrean sus or.ígenes tanto en el. debate teórico entre l.a 
escuel.a cl.áaica y l.a bal.anceadora, como en l.a incorporación de l.os 
nuevos resul.tadoa experimental.es provenientes de l.os otros dos 
tipos de tradiciones. 

El. capítul.o V:I se enfoca en el. debate generado por l.a 
publ.icación de la Teoría Neutral., entre neutral.i.stae y 
sel.eccionistas. Este cap~tul.o busca hacer expl.~citos l.oa factores 
de tipo socio-profesional. que ayudaron a del.imitar y conaol.idar el. 
dominio y l.a autonomía de esta nueva discipl.ina- l.a Evol.ución 
Mo1ecu1ar .. 

El. capítul.o v:r:r ahonda y genera1iza l.a concepción de 
discipl.inae como integración de tradiciones que se desarrol.l.a a l.o 
1argo de- 1a tesis tomando como objeto de estudio a l.a Evol.ución· 
Mo1ecu1ar. Asimismo_ e1 cap~tul.o vue1ve a al.gunos probl.emas
tratados en el. cap~tul.o :r. que tradicional.mente se han asociado al. 
tema de 1as diecipl.inas. 
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CAPITULO I. LAS DISCIPLINAS CIENTIPICAS 

1.0 ::rntroduccJ.6n 
Las disciplinas científicas juegan un pape1 centra1 en 1a 

de1imitaci6n de 1os campos de investigación y en 1a organización 
aocia1 de 1a ciencia contemporánea. Su existencia ea a1go que 
reconocen tanto 1oa estudiosos de 1a ciencia (caracterizab1es a su 
vez por sus disciplinas de origen: la filosofía, 1a sociología y la 
historia de 1a ciencia), como loa científicos que desempeñan sus 
actividades en e1 marco de una o varias de esas estructuras. Pero 
si bien nos resulta difíci1 imaginar la producción de conocimiento 
sin 1a organizacion y transmisión del trabajo científico en 
discip1inas, en los estudios sobre la ciencia éstas no habían sido 
consideradas como un objeto de estudio importante sino hasta hace 
muy poco tiempo. Los análisis de la estructura de las disciplinas 
y su papel en la dinámica científica eran practicamente 
inexistentes; con pocas excepciones, las referencias a ellas se 
daban en el marco de problemas tales como el de la unificación de 
la ciencia. 

Las razones que explican este hecho provienen de una 
concepción que supone que e1 conjunto de prácticas y objetos 
diversos de la ciencia se encuentran en última instancia 
subordinados epiatemo16gicamente a la construcción de teorías. Ea 
en ese marco que surge lo que llamaré 1a concepción ortodoxa de las 
disciplinas, según la cual el problema de la estructura de una 
diacipliña se puede restringir a la cuesti6n de qué teoría (s) 
delimita {n) o alrededor de qué teoría (s) se articulan los elementos 
de dicha disciplina. 

En loa últimos años esa posición ortodoxa ha sido cuestionada 
como parte del cuestionamiento a la concepción te6rica de la 
ciencia (Hacking 1992, Lenoir J.993) 1 • No es por eso casual que en 
la actualidad presenciemos un florecimiento de loa estudios sobre 
11 diaciplinareidad", loa cuales han hecho ver la importancia de los 

i Podr.1a hablarse de la ciencia como de una estructura "parchada" (Hacking en 
1992 usa el adjetivo "patchy") o "diferenciada". Lenoir (1993) ha habl.ado de J.a 
"disgregación" Cdisunit:y) de J.a ciencia. enfatizando el hecho de que no hay una sola 
característica. un objetivo o un tipo de prácticas que caracterice a J.a ciencia. En 
varios trabajos de Mart!nez {1993a, 1993b, 1995) se busca fundamentar 
epistemo16gicamente esta diferenciación de J.a ciencia al. habl.ar de J.a autonom!a 
rel.ativa de diferentes tipos de tradiciones científicas (ver más adel.ante). 
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marcos o fronteras discipl.inarias (discip:l.inary boundaries) para el. 
funcionamiento de J.a ciencia. Esos estudios han comenzado a revel.ar 
J.a diversidad y complejidad de l.os problemas que se encuentran en 
juego en l.a cuestión de qué son J.as discipl.inas científicas, as~ 

como ].os diferentes enfoques que se pueden adoptar para su 
anál.iaia2

• 

Frente a J.a diversidad de enfoques y de probl.emaa 
rel.acionados con J.a naturaleza de l.aa discipl.inaa cient~ficaa, en 
este capítu1o me centraré en dos cuestiones. Por un l.ado, me 
interesa mostrar de qué manera l.a concepción teórica de l.a ciencia 
se encuentra impl.ícita en al.gunaa de las nociones m~s 

representativas sobre J.aa disciplinas (en especial. de J.as 
discipl.inas biológicas), así como al.gunos de l.os problemas a que 
conduce esta concepción (secciones 1.1 y 1.2.1). Por otro, 
presentaré J.os el.amentos básicos de l.a concepción de diacipl.inaa 
científicas que util.izo como guía historiográfica en l.a 
reconstrucción de l.oa orígenes de una discipl.ina en particul.ar, J.a 
Evol.uci6n Mol.ecul.ar (secciones 1.2.2 y 1.3). Es importante señal.ar 
que esa concepción no pretende dar cuenta de todos J.os aspectos 
invol.ucrados en la cuestión de l.aa diacipl.inas pero sí busca ser un 
punto de partida fructífero para su estudio y para hacer ver 1a 
rel.evancia de1 estudio de 1as disciplinas en a1gunos prob1emas de 
1a dinámica del. conocimiento científico. 

La idea central es que J.as disc:lpl.:lnaa pueden verse como 
estructuras que resu1tan de y const:Ltuyen el. med:Lo amb:Lente en e1 
cua.1 ti.ene J.ugar 1a interacc:l.6n de d:lferentea tipos de trad:Lc:Lonea 
c:l.entíf:Lcas. Esto es, el. conoc.:Lm:Lento de una d:lsc:l.p1ina. prov:l.ene de 
1a. manera. como se :Lntegran y reproducen d:Lferentea trad:l.c:l.onea 

ª Entre los numerosos trabajos y antologLas qUe se han publicado recientemente 
sobre el tema de l.ae disciplinas destacan: Knowledges H.i stgr.i sa.1 and Cr¡ltj,sal 
St:µdi§s in pi,esip1inarity. (Meaaer-Davidow, Shumway y Syl.van l.993) / el nOmero 
especial sobre unificación de diecipl.inas (Volümen e de julio de 1993) de ~ 
and Philosophy; y el libro editado por W. Bechr:el {1986) • rnt:s:grating Scienti ff.s 
Disciplf.nes. También se han publicado reconstrucciones históricas detalladas de los 
or~genes de algunas disciplinas {Servos 1990 y Kay 1992 son dos buenos ejemplosJ • 
Las concepciones sobre disciplinas que voy a presentar (en l.as secciones 1.1 y 1.2) 
no cubren; por supuesto, el espectro de enfoques que se han util.izado para abordar 
a 1as discip1inas cient:!ficas. Por ejemp1o, he dejado fuera enfoqUes como el de 
Lenoir (1993) y Rasmussen {1993). quienes ae han a.poyado en l.as ide:as del.a escuel.a 
francesa (Foucault y Bordieu) para desarro1lar una concepción de las discip1inas 
científicas. 
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c~entíf~cas en un marco inetituciona13
• Dos aspectos vale 1a pena 

destacar. E1 primero es que loa diferentes "tipos de tradiciones" 
no son unicamente vehículos de la transmisión de ideas1 sino de 
conjuntos de prácticas y habilidades que se han originado y 
reproducido en diferentes contextos material-sociales. La 
"corpora1izaci6n" de conocimiento que se da en las tradiciones no 
necesariamente consiste de conocimiento articulado en teorraa. E1 
desarrollo de técnicas experimentales y la e1aboraci6n de 
c1asificaciones naturales son dos ejemplos de objetos en los que se 
articula conocimiento no-teórico en algunas disciplinas biológicas. 
El segundo aspecto consiste en que en una disciplina 1a 
reproducibilidad de las tradiciones requiere de recursos materia1-
aocia1es, y las instituciones facilitan la disponibilidad de esos 
recursos4 • Ese marco institucional se construye bajo circunstancias 
históricas eapecíficas5 • Entre los factores que contribuyen a su 
construcción, y que abordaré en e1 caso de la Evolución Molecul~r. 
se encuentran las interacciones entre las tradiciones que 1a 
conforman y entre estas y otras disciplinas. 

El reconocimiento del carácter histórico de las tradiciones es 
parte medular de la idea de que el conocimiento se articula y 
reproduce en tradiciones que a su vez constituyen disciplinas. Solo 
la investigación histórica nos permite reconocer e1 contexto en el 
cua1 se ha reproducido cada tradición, as~ como la evolución de sus 
prácticas 1 habilidades y tipos de objetos. Sin embargo. como 
mencioné arriba 1 el modelo de disciplinas que me interesa 

> En la sección 1.3 me referiré con mayor detalle a la nociOn de •tipos de 
tradiciones". Aunque eata idea está implícita en algunos de los eatudios sociales 
de la ciencia (Galison 198?, Pickering 1989) y de la filosofía del experimento 
(Hacking 1983). la he adoptado de la versión desarrollada por Mart!nez f1993a, 
1993b. 1994. 1995). 

• La reproducibilidad de laa tradiciones requiere, por ejernplo, de la 
transmisión de prácticas y habilidades mediante la educación y de la sujeción de los 
miembros de esa tradición a procesos de! revisión que operan bajo criterios de 
calidad espec.!fieos de l.a diaciplina. Ambos procesos se dan en el marco de 
diferentes instituciones sociales, muchas de las cuales son instituciones 
estrictamente disciplinarias. 

~ Lenoir (1993) considera por ello que es importante distinguir entre el 
"programa de investigación" de una disciplin ... Cesto es. el conjunto de pr4cticas y 
objetos con los que se 1.leva a cabo la inv~atigaci6n en torno a un conjunto de 
problemas), y el. "programa disciplinario" como estrategia de conformación 
institucional de UOil disciplina (esto ea, su 1.ugar en 1.a red de rel..=t.ciones 
sociales) . Eota diatinci6n, como veremos, corresponde de manera cercana a la que 
aqu! propongo entre loe contextos material-sociales en que se reproducen las 
tradiciones científicas y el. marco institucional en que eso ocurre. 
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deaarro11ar no se limita a ser una herramienta historiográfica, 
sino que busca ser un modelo que permita 1a integración del 
probl.ema de 1as disciplinas a1 problema más general de la dinámica 
de 1a ciencia. Este es el objetivo de los siguientes capítu1os, en 
1os que he reconstruído 1os or.i:.genes de 1as tradiciones más 
representativas de la Evo1uci6n Mo1ecu1ar, así como las diversas 
maneras en que se fué construyendo un grupo de prob1emas comunes a 
esas tradiciones. Pasemos primero, sin embargo, a considerar un 
tipo de concepciones de las disciplinas en las que 1a noción de 
tradiciones se encuentra ausente. 

1.1 Las diae~p1inaa 1a fi1oaof~a de 1a ciencia 

En la filosofía de 1a ciencia 1as pocas referencias a 1as 
disciplinas general.mente se hacían en el marco del. problema del. 
reduccionismo o del problema, relacionado con éste, de la 
unificación de 1a ciencia. Aún en 1a actual.idad un buen número de 
trabajos en torno a 1as discip1inas se encuentran l.igados al. 
problema de l.a unificación de la ciencia, en cuyo marco se asigna 
a l.aa disciplinas la función clave de actuar como puentea o 
mediadoras de un (probable) proceso de unificación de la ciencia 
(al respecto ver Burian 1993, Schaffner 1993, Van der Steen 1993). 

En la mayoría de los autores esa idea se ha ligado a l.a 
concepción teórica de l.a ciencia. En ese sentido es significativo 
que buena parte de l.as críticas al modelo clásico de la unif icaci6n 
de la ciencia (e1 modelo de reducción teórica de Nagel.) hayan 
conducido al. desarrollo de conceptos de discipl.inas que cada vez se 
han distanciado más de la versión ortodoxa. Algunos de esos 
conceptos son el. objeto de l.os siguientes apartados. 

1.1.1 La un~f~caci6n por reducción 
El mode1o más común de l.a unificación de la ciencia ha sido el. 

modelo de reducción teórica de Nage1 (1961), según el cuá1 las 
teorías de una disciplina se derivan de las teorías de otras 
disciplinas. En ese contexto las disciplinas se han l.igado al. 
problema de la unificación de la ciencia y con frecuencia se ha 
expresado ahí l.a concepción ortodoxa de las disciplinas. La 
concepción ortodoxa, como señalé, considera que el. problema de la 
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estructura.de una discip1ina puede restringirse a 1a cuesti6n de 
qué teor.ía (s) ·de1imita (n) o alrededor de qué teor.ía (s) se articulan 
1os e1ementos de dicha discip1ina. Al suponer que e1 dominio, 1as 
1eYes Y 1as exp1icaciones que forman parte de una discip1ina se 
sigu~n ==-_de __ ._una teor.ta genera1 (que supuestamente 1e ea 
caracter.ística) , se hab1a de 1a reducción t:e6rica como si se 
tratara-de una re1ación globa1 que se estab1ece entre discip2inas. 

La concepción ortodoxa de 1as discip1inas ha marcado, por 
ejemp1o, e1 debate en torno a 1a reducción de 1a genética c1ásica 
por 1a genética mo1ecu1ar. Buena parte de 1as dificu1tades de ese 
debate se han originado en 1a identificación de esas discip1inas 
con una supuesta teor.ía que de1imita e1 dominio y e1 tipo de 
exp1icaciones de cada una. Diversos autores han señalado (por 
ejemplo, Hu11 1972, 1974 y Kitcher 1984) que no existe una teor.ía 
universal representativa ni de la genética ni de 1a biolog.ía 
molecular y que, por tanto, la re1aci6n entre ambas discip1inas
teor.ías no puede verse como una reducci6n (dedu~tiva) al esti1o de 
Nage1. Más aún, se ha seftalado que existen muchos elementos en 1a 
disciplina de la genética clásica (sus técnicas, conceptos o 1a 
naturaleza de sus explicaciones) que no puede ser reducido a una 
teor.ía de caracter formal o deductivo. Sin embargo, incluso autores 
como Kitcher (1984} incurren en el quid .pro quo de hablar 
indistintamente de teor.ías y disciplinas (en este caso Kitcher 
hab1a de "ciencias"). 

La idea de que las teor.ías tienen una estructura deductiva que 
hace poeibl.e 1a reducci6n a1 estilo de Nage1 ciertamente se ha 
descartado. Sin embargo, mucho de1 debate acerca de 1a reducci6n de 
1a genética c1ásica por la bio1og.ía mo1ecular continúa asumiendo 
que el conocimiento propio de una discip1ina se encuentra 
articulado unicamente en teorías. Lo que considero criticab1e no es 
e1 hecho de que se mode1en relaciones interdiscip1inarias como 
re1aciones de explicaci6n entre teor.ías (a1go que es de innnegab1e 
va1or y que está amp1iamente documentado en 1a historia de 1a 
ciencia), sino que 1os términos 11 teor.ía (s) ", 11 genética c1ásica" y 
11 bio1ogí.a molecu1ar 11 se utilizan de manera indistinta, con 1o cual 
no solo se oscurecen las diferencias entre teor.ías y disciplinas 
sino que se presupone que, epistémicamente, una disciplina no es 
al.ge más que sus teorras. 

De acuerdo a autores como Waters (1984), quien defiende la 
idea de que se está 11evando a cabo una reducci6n de la genética 



por 1a bio1ogía mo1ecu1ar, l.a teoría cl.ásica del. gene y de au 
expresión fenotípica, que son características de J.a genética 
morganiana, pueden ser exp1icadas de mejor manera con l.a "teoría 
mo1ecu1ar del gene" basada en el. mode1o de J.a dobl.e hél.ice y l.as 
rutas metab6l.icas mol.ecul.ares que conocemos gracias al. desarrol.l.o 
de l.a biol.ogía mol.ecu1ar. Sin embargo, aún si reconociéramos l.a 
existencia de al.go así como una teoría mol.ecu1ar del. gene y una 
teoría del. gene morganiana6 , persiste el. probl.ema de que Waters 
(1984) presupone que todos 1os factores rel.evantes de l.a dinámica 
científica en y entre l.as discipl.inas se restringen a rel.aciones de 
expl.icaci6n entre teorías. Por el.lo concl.uye que l.a exp1icaci6n de 
una teoría por otra impl.ica una rel.ación reductiva (el.iminativa, de 
hecho) entre discipl.inas. 

La viabi1idad de 1os model.os de unificación de 1a ciencia por 
reducción, y en particul.ar e1 caso de l.a reducción de l.a gen~tica 
por l.a bio1ogía mol.ecul.ar, no son problemas que me interese 
discutir. Me he referido a el.l.os so1amente por su conexión con una 
versión ortodoxa de l.a estructura epistémica de l.aa disciplinas 
científicas. En el. ejempl.o de Waters (1984) 1o que me interesa 
destacar es l.a natura1eza de los supuestos que l.igan al. prob1ema de 
1a reducción (teórica) con e1 de l.a unificación (de diacipl.inas) . 
E1 supuesto central. consiste en creer que una vez que exp1icamos 
una re1ación entre teorías exp1icamos todo l.o que hay que exp1icar 
respecto a l.as re1aciones entre disciplinas y, por 1o tanto, 
respecto al. pape1 que éstas juegan en J.a dinámica del conocimiento 
cient~fico. Como veremos, una vez que se reconoce 1a existencia de 
diferentes tipos de tradiciones científicas resulta que diferentes 
tipos de objetos científicos y no s61o las teorías (por ejernp1o, 
1as c1asificaciones o l.os l.inaj ea de fenómenos) pueden tener 
capacidad explicativa dentro de 1as disciplinas y que por tanto 1as 
re1aciones entre discip1inaa no se agotan con las rel.aciones (de 
explicación) entre sus teorías. 

1.1.2 La uni.f.:l.cac.:l.ón e.:l.n redueci6ri 

' Lo cuai. por supuesto. resulta sumamente problemático y por e11o constituye 
una parte central del debate en torno a la reducción de la genética por la biolog~a 
molecular. No ea posible extenderme más en este punto pero. como veremos en autores 
que recientemente han desarrollado el concepto de disciplinas y en 1a noción de 
disciplinas como integración de tradiciones. la idea de que existen diferentes tipos 
de teor~as es parte del reconocimiento de ia heterogeneidad de las prácticas y los 
objetos de una disciplina. 
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Dada 1a rel.aci6n del. tema de 1as discipl.inas con el. de 1a 
unificación de 1a ciencia# no ea casual. que entre l.aa propuestas 
más aceptadas en contra de l.a versión ortodoxa de 1aa diacip1inaa 
se encuentre 1a de Oarden y Maul.l. (1977), quienes se refirieron a 
un proceso de unificación de l.a ciencia sin reducci6n. Las ideas de 
estas autoras se encuentran impl.J:citas o deaarrol.l.adas en al.gunas 
de l.as nociones más recientes sobre diacipl.inas (Burian 1993a, 
Bechtel. 1993) por 1o que val.e l.a pena detenernos en el.l.as. 

Darden yMau11 hicieron notar que l.aa rel.aciones entre teor.!as 
y discipl.inas no son unJ:vocas ni facil.mente discernibl.es. En contra 
del. model.o cl.áaico de reducción de Nagel., propusieron que uno de 
l.oa medios por l.os cual.es l.a ciencia se unifica ea mediante l.a 
construcción de teorJ:as l.ocal.es# no mediante l.a e1iminaci6n por 
reducción de una teorJ:a-diacipl.ina# y en particul.ar por medio de l.o 
que el.l.aa l.l.amaron teorJ:as in ter-campos (int:erf:ie1ds t:heories) 7

• 

Tal.es teorJ:aa establ.ecen rel.aci.ones entre diferentes campos de 
:lnvest:igac:ión Cfie1ds) •. 

Un campo de investigación ea una estructura simi1.ar a una 
discipl.ina. Las mismas Darden y Maul.l. (1977) reconoc.!an que QU 

noci6n de campo era muy cercana a l.a noci6n de "discipl.ina" de 
Stephen Toul.min (op cit # p. 45) 9 • Al.ge importante de l.a noción 
de campo ea que si bien éste puede contener 1.llla o varias teor~aa 
C:ln't=rafie1d t::heories) # éstas no son un e1emento necesario. Un 
campo, mas bien# se caracteriza por 1os siguientes e1ementoa: un 
prob1ema central., un dominio (que son l.aa cosas que se toman como 
hechos rel.acionadoa con el. probl.ema centra1), factores expl.icativoa 
general.ea# objetivos que aportan l.as expectativas acerca de 1a 

7 La idea de que la unificación de la ciencia se 1leva a c:abo mediante el 
establecimiento de re1ac:iones ~oca~es entre dos o m4a campos de inveati9aci6n y no 
mediante la relación global entre dos teorías o disciplinas, se describe mejor con 
el t6rmino "integraci6n". Darden y Maull (1977) hablan de "unific•ci6n•, pero los 
autores posteriores a loa que me voy a referir (Burian 1993a y eechtel 1993) 
prefieren hablar de "integración" en este sentido. 

• Dicen Darden y Maull (1977) : "The exiatence of such interfield theories has 
been obscured by analysis such as Nagel•a that erroneously conflate theoriea and 
fiel.da and aee interrelations as derivational reductions• (p. 43-44). 

• Es significativo que para oarden y Maull C.J..R.1.s\. p. 46) uno de los elementos 
del concepto de disciplina de Toulmin que no tiene cabida en su concepto es "la 
experiencia acumulada de los cient~ficos•. Este elemento. en cambio, ocupa un lugar 
importante en este trabajo a través del papel que le otorgo a laa tradiciones no
teóricas, y en particular al. papel de las pr4ce1cas c:ient.t~icas como entidades 
conatru~daa historicamente. 
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ao1ución de 1os prob1emas, técnicas~ métodos, un vocabu1ario 
especía1 y, con frecuencía, conceptos, 1eyea y teorías re1acíonados 
con e.1 prob1ema centra1. Un campo, además, tiene un origen, un 
desarro11o y en ocasiones un momento de extinción; sus elementos 
pueden haber existido de manera índependiente o formando parte de 
otros campos, pero para que emerja un nuevo campo estos deben 
interaccionar de "manera fructífera 11 (p. 44) . 

Las nociones de campo y de dominio fueron adoptadas y 
desarrolladas por estas autoras a partir del trabajo de Shapere 
(1974 (1984)). Como haré ver en esta tesis, 1a idea de dominio. que 

originalmente se refer.ía al dominio de una teoría, puede extenderse 
de manera fructífera a 1a idea de dominio de una discipl.ina 10

, por 
.10 que reau.1ta conveniente introducir aquí esta noción. Un dominio, 
para Shapere, ea un cuerpo de información que se encuentra 
re.1acionada y respecto al cual existe un problema bien definido 
(1984 p. 276) 11 • Esto ea, un dominio delimita un campo de 
investigación, pero a .1a vez constituye el cuerpo total de 
información del. cual se espera (idealmente) que dé cuenta una 
respuesta a.1 problema central. "En particular, si el problema 
requiere una •teoría' como respuesta, el. dominio constituye e.1 
cuerpo total. de información que debe, ideal.mente, ser explicado por 
una teorl:a que resuelve el. probl.ema" (p. 281). 

Hay dos aspectos del. concepto de dominio que son importantes 
cuando afirmamos que las discipl.inas también tienen un dominio. E.1 
primero es que el cuerpo de información que constituye el dominio 

n En la sección 1.2.2 veremos c6mo Bechtel (1993) también extiende la noción 
de dominio para referirse al dominio de una disciplina. la biología cleular. La 
construcción del dominio de la Evolución Molecular es el tema que subyace a loe 
siguientes capítulos. 

u 11 If we examine sorne relatively eophist.1.cated arca of science ata particular 
stage of ita development. we find that a certain body of information is, at that 
stage, taken to be an object for inveetigation r ... J. On a general level. one need 
only think of the aubject matters called 'electric1-ty•. •magnetism•. light' or 
"chemietry•; but both wichin and outaide such standard fieldn, there are more 
specific examples, such as what are taken to be subfields of the preceding subjects. 
Further, thoee general subjects themselves are, in many cases, considered to be 
related 1-n certain waye. r will refer to euch bodies of re1ated iteme as domaíns, 
though we will find th~t. in the aense in which this concept will preve helpful in 
understanding science, and in particular in underetanding the concept of a 
scientific 'theory•, more is involved than the mere relatedneas of certain !teme" 
(1984, p. 273). Esas otrao caractcr.laticas que definen a un "cuerpo de 
información" como dominio son: "(1} The association is bascd on sorne relationahip 
between the itema. (2l There is eomething problematic about. the body so rclated. (3) 
The problem is an important one. {4} Science is •ready• to deal with the problem. 
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es un conjunto de e1ementos (iCems) que se toman como hechos en ese 
campo, pero que no se restringen a 1as meras observaciones. Lo que 
en una etapa de1 conocimiento era una 11 teor.!a 11 que resol.v.!a un 
probl.ema, en otra etapa se convierte en parte del. dominio que es 
investigado y al. cual. se busca expl.icar. "Lo que era una 'teor.!a' 
se convierte en un -hecho-, pero un hecho respecto al. cual. hay un 
probl.ema", dice Shapere (Q.R. ~ p. 282) 12

• El. otro aspecto ea que 
l.os el.ementos de un dominio no se encuentran aisl.ados unos de 
otros, sino re1acionados en un cuerpo de información respecto al. 
cual. hay un probl.ema; frecuentemente ese probl.ema consiste, 
precisamente, en describir y expl.icar l.aa rel.acionea entre l.oa 
el.ementos (iCerns) del. dominio. La investigación, por el.l.o, se 
refiere a l.os el.ementos en rel.aci6n y no a "hechos" aisl.ados. Esta 
caracter.!stica del. dominio es un factor que genera cohesión 
epistémica en un campo de investigaci6n y que también es rel.evante 
para expl.icar 1a cohesi6n epistémica que caracteriza a una 
discipl.ina. 

Vol.viendo al. trabajo de Darden y Maul.l. (1977), l.os conceptos 
de campo y dominio se encuentran a l.a base de su model.o de 
unificación de l.a ciencia sin reducción. Las teor.!as que 
interesaban a estas autoras eran aquel.1as que permit.!an eatab1ecer 
rel.aciones entre 1os dominios de diferentes campos de investigación 
(interfie1d theories) . Estas teor.!as "comparten un interés en 
exp1icar diferentes aspectos de un mismo fen6meno 11 y genera1mente 
no son de tipo 11 deductivo 11 sino de tipo causal., de partea-todo o de 
estructura-funci6n13 • Esto ea, una teoría puede verse como 1a 
respuesta a un probl.ema o conjunto de prob1emaa que aparecen en uno 
o varios campos y que no tiene Cn) respuesta con 1os conceptos y 

i:a En 1991 Oarden define también as! al dominio: "The domain is a set of items, 
which, on the one hand, may be data produced by obaervationa or experimenta. On the 
other hand, domain itema may be general claima that have previously been labeled 
•empirical l.aws• or •explanatory theories•; they become part of the domain when they 
are judged to be wel.l. confirmed and are themselves in need of explanation" (Oarden 
l.991, p. 17). 

u Una teoría que relaciona cauoalmente loo campos de l.a bioquímica. y l.a 
gen6tic:a es. por ejemplo, l.a teor.!a del operón. una teoría que unifica la bioqu!mica 
y l.a f.!sicoquímic:a es l.a teoría de la regulación alostérica. Por último~ una teor.!a 
que unifica dos campos (la citolog.!a y la genética) mediante relaciones de parte
todo ea la teoría c:romosómica de los genes. Los ejempl.o son de Darden y Maul.l 
(1977). Otros autores, como Burian (1993a, 1993b} y Bec:htel (1993), a quienes me voy 

a referir más adel.ante, han documentado con diferentes casos históricos l.a 
c:onstrucci6n de rel.aciones interdisciplinarias mediante la construcción de este tipo 
de teorías. 
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técnicas de ese campo. 
E1 mode1o propuesto por Darden y Mau11 (1977) hizo ver 1a 

importancia de reconocer que existe más de una teor~a en el seno de 
una discip1ina. Esto es, que 1a re1aci6n uno-a-uno entre teor~aa y 
disciplinas que hab~a preva1ecido en la versión ortodoxa se 
rompiera. Al poner en e1 centro de su aná1isis a 1a noción de campo 
en lugar de la noción de teor.!a, Darden y Mau11 enfocaron e1 
prob1ema de la integración de 1a ciencia como resu1tado de un 
proceso de interacciones l.oca.2.es entre diferentes ramas de la 
ciencia y no como relaciones deductivas y globales entre 
disciplinas. Esto, aunado a otras cr~ticas al modelo de reducción 
teórica de Nagel y al reconocimiento de la importancia de distintos 
tipos de elementos en la construcción de conocimiento, ha abierto 
las puertas a nuevas concepciones de 1as disciplinas cient.!ficaa. 

l..2 Las diac:l.p1inaa como estructuras socia.1es y de 
conocimi.ento 
El énfasis exclusivamente conceptual de los elementos de un 

campo (Darden y Maull 1977), dejaba de lado uno de los aspectos que 
han recibido mayor atención en los estudios-recientes sobre las 
disciplinas: su caracter social e institucional- Eso no significó 
un problema mayor para los autores que han seguido ese modelo. Las 
disciplinas, a diferencia de los campos, han sido caracterizadas 
por un componente altamente cohesivo que es el elemento social o 
institucional (por ejemplo, Burian 1993a, Bechtel 1993) 14 • En los 
estudios recientes sobre disciplinareidad el tema de la re1aci6n 
entre el aspecto socio-profesional de una disciplina (esto es, de 
sus instituciones sociales y la manera cómo estas promueven y 
transmiten las prácticas y objetos de una disciplina) y el aspecto 
cognitivo de una disciplina ha ocupado un lugar importante (ver 
Lenoir 1993 y Bechte1 1993 para dos enfoques diferentes) . 

La manera más sencilla de introducir el elemento socia1 en la 
estructura de las disciplinas consiste, simplemente, en añadirlo a 

•• Podr~a decirse que la genealogía que aquí propongo entre la noci6n de campo 
de Darden y Maul.l. y la noción de disciplina de Burian y Bechtel es arti.t'icial debido 
a que diferentes estudios históricos y social.es sobre l"s discipl.inas han llegado, 
de manera independiente, a resultados similares acerca de la importancia del 
elemento institucional. y social. (Lenoir 1993. por ejemplo). A favor de mi 
interpretación se encuentra el hecho de que Bechtel. (1993) y Burian (1993a, 1993b), 
a los que me referiré en l.a siguiente sección, se han ocupado de las disciplinas en 
el marco del problema de la unificación de la ciencia, en el cual adquieren sentido 
las propuestas de Oarden y Maull {1977) • 
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una noción como l.a desarrol.l.ada por Darden y Maul.l. (1977). A ese 
tipo de concepción de l.as disciplinas l.a l.l.amaré concepción 
enumerativa, ya que en el.l.a la cuestión de en qué consiste l.a 
estructura de un campo o discipl.ina se responde enumerando los 
diferentes tipos de el.ementos que l.os constituyen (sección 1.2.1). 
Una de l.as ventajas de este enfoque sobre l.a versión ortodoxa 
consiste en que permite un acercamiento más realista a l.oa diversos 
componentes de una disciplina, por l.o que esta concepción se ha 
constitu.!:do en una herramienta historiográfica sumamente coman 
(ejemplos de esto son Servos 1990, Zal.l.en 1993, aurian 1993a, 
1993b). Este enfoque pragmático, sin embargo, no resul.ta 
particul.armente adecuado cuando deseamos abordar probl.emas de 
pertinencia fil.oaófica para l.os cual.es necesitamos desarrol.l.ar una 
concepción de l.aa discipl.inaa que sea rel.evante para l.a manera en 
que pl.anteamoa e intentamos responder ese tipo de probl.emaa 
(sección 1.2.2). 

1.2.1 La concepc~6n enumerativa de 1aa d~acip1inaa 
En la concepción enumerativa se piensa en l.as discipl.inaa como 

estructuras que contienen elementos de distintos tipos (técnicos, 
conceptual.es, social.ea) y l.a natural.eza espec~fica de esos 
el.ementos se del.imita desde l.a perspectiva de cada probl.ema 
histórico en particul.ar. El. ejempl.o más notabl.e de una concepción 
enumerativa de l.as discipl.inas se encuentra en l.os trabajos de 
Burian (1992, 1993a, 1993b). Burian defiende l.a idea de que una 
caracterización de l.aa disciplinas cient~f icaa y de su papel. en la 
dinámica cient~fica (por ejemplo, en relaci6n al. probl.ema de l.a 
unificación de la ciencia) debe apoyarse en reconstrucciones 
históricas detal.ladas, esto ea, debe "prestar atención a l.as 
prácticas de l.oa trabajadores de un campo o disciplina dados, as~ 

como al contexto intel.ectual. en el cual. se l.leva a cabo su 
investigación" (J..992, p. 151). 

Siguiendo esa estrategia Burian (1992) ha sei'ialado que existen 
diferentes tipos de discipl.inaa biológicas, tal.es como l.as 
"disciplinas basadas en organismos" Corganism-based disc:ip.lines), 
las "discipl.inas basadas en probl.emaa 11 Cprob.1.em-based discip.1.ines) 
y l.as "diacipl.inaa (o especia.lizacionesJ basadas en técnicas o 
tecnol.og~as". Estas úl.timas, dice Burian, son menos procl.ives a ser 
catal.ogadas como diacipl.inas (un ejempl.o ser~a l.a microscop~a 

electrónica) pues sus miembros por lo general. pertenecen a otras 
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discip1inaa, genera1mente de 1as que se orientan a 1a so1uci6n de 
prob1emas 15 • De manera significativa, Burian (1992) 1es dedica poca 
atención .. 

Para surian son importantes loa otros dos tipos de disciplinas 
biológicas .. Ejemplos de disciplinas basadas en organismos son la 
ictiología, 1a a1go1ogía o 1a bacterio1ogía, las cua1es se 
caracterizan por la de1imitaci6n de su objeto de estudio (en este 
caso un grupo de organismos), un cuerpo de conocimiento confiable, 
revistas y congresos, termino1ogLa especializada y técnicas 
propias. En estas diacipl.inas loa problemas descriptivos pueden 
jugar un pape1 tan importante, dice Burian (1992), como los 
problemas exp1icativos. Por ú1timo, las disciplinas basadas en 
problemas (como la genética mol.ecular o l.a bioquímica) son aquel.l.aa 
que, como él. señala, ejercen mayor atracción sobre l.os fi16sofos. 
Una discipl.ina de este tipo se del.imita señal.ando el conjunto de 
objetos y sobre todo el. conjunto de probLemas cienCíEicos a loa 
cuales se aboca una comunidad utilizando un conjunto de técnicas y 
artefactoa 16

• Ello ocurre en el marco de diferentes instituciones 
social.ea (sociedades, revistas, congresos) a l.as que pertenecen sus 
miembros. 

La c1aaif icaci6n de Burian de los diferentes tipos de 
disciplinas pareciera apuntar a un reconocimiento de l.os diferentes 
tipos de prácticas y de objetivos que conviven en l.a ciencia. Sin 
embargo, su cl.asificaci6n no tiene mayores implicaciones para l.a 
construcción de una concepción no-te6rica de l.a ciencia. En 
trabajos posteriores Burian (1993b, 1994). por ejempl.o, se ha 
centrado~ en el probl.ema de cómo l.a el.ecci6n de un organismo 
del.imita el tipo de preguntas, de estrategias de investigación y de 
respuestas que se pueden encontrar en l.a biología (Burian 1993b, 

•• En el apartado 1. 3 veremos que en una concepción no-te6rica del conocimierito, 
en que éste se v6 como conocimiento articulado en tradiciones. las d.i.scipiinas 
basadas en J.nsr.rumenros a las que se refiere Burian (1992) pueden verse como 
trad.i.cJ.ones de r.i.po experimenrai que no necesariamente se encuentran subordinadas 
a la aoluci6n de problemas teOricos. 

111 Existe una simil.itud entre las "discipl.inas basadas en problemas" de Surian 
Y la noción de campo de Oarden y Maull. Sin embargo, como señalé, Surian aftade el. 
elemento social o institucional. 
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1994a) 1~, 1o cua1 1o ha 11evado a reconocer e1 enorme esfuerzo que 
se requiere para a1canzar consenso en 1a descripción de un grupo de 
organismos y en su historia natura1 (1992 p. 152). Pese a e11o, 
Burian conc1uye que 1as 11 discip1inas basadas en organismos" se 
encuentran, en ú1tima instancia, subordinadas a 1as "disciplinas 
basadas en problemas" (1992, p. 155), a 1as cuales proveen el 
material necesario para que se resuelvan problemas de interés 
general. As~ pues, pese a que Burian enumera una gran cantidad de 
elementos que conforman a las disciplinas y ha señalado la 
diversidad de éstas, su concepción de la ciencia no reconoce de 
fondo la existencia relativamente independiente de diferentes tipos 
de prácticas y objetivos cient~ficos. 

· En cuanto a1 papel de las disciplinas en la unificación de la 
ciencia, la concepción poco diferenciada del conocimiento 
cient1:fico que sostiene Burian le impide ir más a1lá de las 
conclusiones de Darden y Maull (1977). Burian (1993a, 1993b) ha 
elaborado reconstrucciones históricas de casos en los que se han 
solucionado problemas importantes mediante el establecimiento de 
relaciones entre dos o más disciplinas. Esas relaé::iones, según 
Burian (al igual que Darden y Maull), tienen un carácter 1oca1; no 
se trata de unificar o fundir el. conocimiento de diferentes 
disciplinas, sino más bien de un proceso de integración de a1gunas 
partes del conocimiento desarro11ado en esas discipl.inas. En ese 
proceso 1as instituciones sociales de las discip1inas y lo que 
Burian 11ama "sus culturas 1ocales 11 enfatizan el carácter 1oca1 de 
la integración. Sin embargo, Burian tiende a ver 1as re1aciones de 
integración entre discip1inas como relaciones que se restringen a 
la construcción de teor~as18 • Tales teor~as, que ser~an como 1as 
teorj'.,as intercampos de Darden y Mau11, exp1ican probl.emaa no 

u Eete aspecto, el de las implicaciones de la elecci6n de un organismo para el 
desarrollo de un sistema experimental, puede ser abordado con ventajas por la 
concepci6n de que el conocimiento se articula en tradiciones cient~ficas. En las 
tradiciones experimentales (1.3.3) la elección de un organismo (o de un tejido, o 
un órgano, etcétera) es parte de la construcción del contexto material-técnico en 
el que se articula el conocimiento (ver cap~tulos II y III). 

1 ª Las teorías de las que habla Burian en este caso no son de tipo deductivo. 
Bechtel (1993) hace notar que a pesar de que Burian no cite expl.ícitamente la noción 
de teorías de Carden y Maull (aunque en Burian 1993b se cite a Carden 1992 para este 
punto), en realidad se refiere al tipo de teorías intercampos y teorías intracampos 
que se abocan a la solución de un problema que resulta de un dominio. Ese tipo de 
teorías corresponde, por lo general, a los modelos explicativos de fenómenos, que 
son el tipo de teorías que caracterizan a lo que ~n este trabajo 1lamo "tradiciones 
experimentales" . 



resue1tos por 1as discip1inas o teor~aa ya existentes. De nuevo, 
pues, la diversidad de 1oa e1ementos que Burian propone como 
constituyentes de una discip1ina no tiene implicaciones notorias 
para una reformulaci6n del problema de la unificación de la ciencia 
que no se restrinja a1 tipo de relaciones de explicación ya 
analizadas por Carden y Mau11 (1977). 

1.2.2 Un proyecto diferente 
Una diferencia importante entre e1 enfoque de esta tesis y el 

enfoque enumerativo de Burian consiste en que en este trabajo me 
interesa integrar e1 problema de la estructura de las disciplinas 
a una concepción del conocimiento cient~f ico como articu1aci6n de 
tradiciones. Para introducir esa idea me voy a apoyar en el.. trabajo 
de Bechtel (1993), quien ha estudiado el origen de disciplinas en 
las que predominan lo que en esta tesis llamo tradiciones 
experimenta.les. 

A diferencia de lo que vimos que ocurr.ía en la caracterización 
de Burian, en la perspectiva de Bechtel el aspecto social de una 
disciplina cump1e una función que es re1evante para explicar 
aspectos espec~ficos de 1a dinámica de la ciencia. La autoridad que 
adquieren algunos cient~ficos y que puede descansar, por ejemplo, 
en sus habilidades organizativas y de comunicación, puede delimitar 
qué lineas y qué campos de investigación se promueven en una 
disciplina y qué técnicas son apropiadas para hacerl.o. La autoridad 
cient~fica, sin embargo, también invo1ucra consideraciones tales 
como el éxito de a1gunos miembros para desarro11ar nuevas técnicas 
experimentales o para elaborar argumentos razonab1ea que permitan 
seguir una 1~nea de investigaci6n (p.281). As.í pues. para Bechte1 
entender a las disciplinas significa apreciar 1as instituciones que 
moldean en formas fundamenta1es 1a investigación disciplinaria. 

La idea que está detrás de1 énfasis de Bechtel (1993) en la 
interacción entre·aapectos cognitivos y sociales es lo que este 
autor llama la corporificación de .l.as t:eor:ras (embodiment: of 
t:heories) 19 en las técnica.a que util.izan los cient~ficos y en 1as 
instituciones y re1aciones social.es en las que éstos l.1evan a cabo 
su trabajo. Esta idea 1e permite a Bechtel. aeftalar l.a importancia 

19 M4s adelante me referir6 a.l. tipo de conocimiento que Bechtel considera como 
"teorJ:.as". 
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de 1as restricciones técnicas y sociales a 1aa cua1es se encuentra 
sujeta 1a producción de conocimiento. 

En particu1ar, e1 hecho de que 1as teor~aa no se encuentren 
'' f1otando", sino corporificadas en 1os instrumentos y artefactos 
tecno16gicos, afecta e1 caracter de 1a integración de 1a ciencia y 
1a constitución de nuevas diacip1inas. Según Bechte1, 1a enorme 
cantidad de técnicas y artefactos tecno16gicos que se requieren 
para hacer ciencia puede contribu~r a 1a desintegración o 
fraccionamiento de ésta en nuevas discip1inas. Esto ocurre mediante 
1a introducción de nuevas técnicas experimenta1es a un campo 
determinado. La uti1izaci6n de esas técnicas puede permitir 1a 
investigación de un dominio de fenómenos que previamente se 
encontraba fuera de1 marco de 1as diacip1ina existentes, pero que 
puede ser de interés para aque11oa que se encuentran en 1aa 
fronteras de una variedad de discip1inaa. En ocasiones, ese proceso 
puede generar una nueva discip1ina centrada en ese dominioªº· 

Ese es e1 tipo de caso que Bechte1 (1993) ha estudiado, e1 de1 
nacimiento de 1a bio1og.!a ce1u1ar. En esa diacip1ina hab.!a un nive.1 
de organización en 1a natura1eza que no hab.!a sido atendido por 
ninguna discip1ina porque era inaccesib1e con 1aa técnicas 
existentes y uti1izadas en e11aa21 • Con 1a introducción combinada 
de 1as técnicas de fraccionamiento ce1u1ar por u1tracentrifugaci6n 
y de microscop.!a e1ectr6nica en 1a década de 1os cuarenta esa 
situación cambió y fué posib1e atacar un grupo de prob1emas que se 
refer~a a 1a función de 1os organe1oa ce1u1ares22

• 

En su concepci6n de1 conocimiento cient.!f ico Bechte1 vá más 
a11á que Shapere y Darden y Mau11. Parte importante de su trabajo 
consiste en destacar que 1as técnicas y artefactos tecno16gicos con 
1os cua1es estudiar un dominio no son a1go dado. su desarro11o no 
so1o requiere de una gran cantidad de recursos humanos y 
materia1es, sino que e1 proceso de eva1uaci6n de instrumentos y 
técnicas es un comp1ejo proceso técnico y socia1 que demanda 1o que 

2 ª Como seftalé en la sección 1..1.21 para Bechtel 1 como para Darden y Mau11 1 e1 
objeto de una disciplina corresponde a lo que shapere llama un dominio. 

u En esta tesis1 como en el trabajo de Bechtel (1993) 1 la noci.6n de "nivel. de 
organización" se considera como una noción ontológica: un nivel se encuentra en una 
jerarqu~a de "partes-todo". y en él interaccionan de manera prioritaria un conjunto 
de entidades (Wimsatt 1976). 

23 Esto es1 el dominio de la biolog~a celular consiste en las relaciones de la 
estructura celular con sus funciones a nivel molecular. 
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Bechte1 11.ama "refinamiento" de l.as técnicas Y que más adel.ante 
caracterizaré de manera más general. como ''estabi1izaci6n de 
fenómenos" (ver además 1os capítu1os II y III) 

Por otra parte, el tipo de conocimiento generado en la 
biol.ogía celular no constituye leyes general.ea. Las teor.1:ae de esta 
discipl.ina pueden ser del tipo de teorraa de rango medio (ffiiddl.e 
range theoriea) de Schaffner (1993) , pero Bechtel ae~a1a que en l.a 
mayoría de l.os casos se trata de model.oa local.es de las relaciones 
entre .fenómenos23 .. A este tipo de teorías, comunes también en l.a 
Evolución Molecular, l.es l.lamaré, como Bechtel., modeios de 
fenómenos o modeios expiicaeivos. 

Mucho de l.o que Bechtel (1993) sostiene respecto a l.a biol.og.1:a 
cel.ul.ar ea relevante para el. caso de la Evolución Mo1ecu1ar, l.o 
cual. no es casual. debido a que ambas disciplinas se caracterizan 
por l.a complejidad y diversidad de sus técnicas experimental.es y 
por referirse a un dominio que se encuentra, al. menos parcial.mente, 
en el. nivel. molecular de los seres vivos. sin embargo, como veremos 
en l.os cap.1:tulos que siguen, la heterogeneidad de las prácticas y 
objetivos epistémicoa de la Evolución Molecular ea mayor que la de 
l.a biol.og.1:a celul.ar; esta úl.tima ea una disciplina que consiste 
basicamente en un conjunto de lo que en esta tesis ll.amo 
tradiciones experimentaies. El dominio de la Evolución Molecular, 
en cambio. requiere también de l.a reproducción de t:.radiciones 
ee6rico-maeemáticas y deacriptiviseas. En lo que sigue, pues, me 
referiré a l.a importancia de una noción de discipl.inaa que 
reconozca 1a existencia de diferentes tipos de tradiciones. 

1.3 Las disc~p1inas y 1as tradiciones cient~ficaa 
Una discipl.ina científica puede verse como una estructura en 

1a cual. se integran y reproducen diferentes tipos de prácticas y 
habilidades alrededor de una famil.ia de problemas o dominio. Un 
aspecto que enfatizo más en este trabajo de lo que lo hace Bechte1 
{1993) ea el. hecho de que esas prácticas y habilidades que se 

u Un tipo de mode.l.o expl.icat:ivo muy frecuente en la biolog!a celular es el que 
relaciona una función biológica como la respiración con una estructura celular como 
la mitocondria. En ese caso se explica la relación entre dos dominios de fenómenos, 
el bioqu!mico y el de la anatom!a celular (citolog!a). Bechtel, por supuesto. 
reconoce que el modelo de integración de la ciencia sin reducción de Darden y Maull 
(l.977) es m.1.s adecuado para retratar esta situación que el modelo reductivo clásico 
de Nagel 
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requieren para manipu1ar un conjunto de instrumentos y técnicas no 
s61o tienen por objeto so1ucionar problemas relativos a un dominio 
previamente existente, sino que 1as mismas prácticas y su evo1uci6n 
en un contexto dado conducen a 1a construcción o producción de ese 
dominio y de sus prob1emas24

• 

Ahora bien, 1os problemas que una comunidad enfrenta en el 
seno de una discip1ina, aún cuando se comparte un dominio, pueden 
ser de muy distintos tipos. Esto es lo que ocurre en discip1inas 
como 1a Evo1uci6n Molecular, en la cual loa resultados del trabajo 
cient.ífico pueden ser objetos diversos ta1ea como teor.íaa altamente 
matematizadas, clasificaciones, técnicas experimentales, fenómenos 
o modelos exp1icativos25 • Tanto los diferentes tipos de prob1emas 
como los diversos objetos que se producen en una disciplina son el 
resultado de la reproducción de distintos conjuntos de prácticas y 
habilidades, asociadas con diferentes eípos de eradicíones 
cient.íficaa26

• La evolución de esos conjuntos de prácticas 
alrededor de diferentes tipos de objetos y problemas se encuentra 
a la base de la relativa aut6nomía que guardan entre si los tipos 
de tradiciones (ver Martínez 1993a, 1993b, 1995). 

24 La idea. de producc:l.ón o const:rucc:l.ón del conoc:l.m:l.ent:o requiere de un 
aná1isis más amp1io del que puedo hacer aqu~. pero quisiera aclarar lo siguiente. 
La c::onstrucci6n de conocimiento y la "metáfora constructivista" han adquirido 
significados muy distintos en la literatura reciente. Para unos, se refiere al. 
an41isis del contenido retórico de la actividad científica (por ejemplo, en Latour 
1987, Rasmussen 1993). Para otros. se refiere a la posibil.idad de estudiar 
diacr6nicamente las condiciones y medios por loo que se genera y establece el. 
conocimienJ:o; por ejemplo, cómo es que bajo ciertao condiciones prácticas y técnicas 
se manipulan y explican fenómenos (Hacking 1983, Martínez 1993a, 1993b, Suárez y 
Mart~nez 1995). Es este segundo uso el que yo le daré en este trabajo. 

as Dadas l.as dificultades de tratar con el término t:eorLa, en lo que sigue lo 
uti1izaré para referirme. exclusivamente, al tipo de estructuras expl.icativas 
a1tamente matematizadan que constituyen el objetivo epistémico de las tradiciones 
te6rico•matemáticas. como ya dije antes, el tipo de teorías al que se refieren 
Carden y Maull (1977}, Burian (1993a, 1993bl y Bechtel (1993J les llamaré modelos 
de fenómenos o modelos explic~t:ivos o causales. Eotas explicaciones predominan en 
las tradiciones experimentales. 

a• Es importante no confundir los t:ipoa de t:r.:i.diciones científicas a las que me 
voy a referir en las siguientes oecciones ( 1. 3. 1 a 1. 3. 3), con las t:radiciones 
individuales que ejemplifican esos tipos. En la actualidad muchos autores hablan del 
papei de las tradiciones en la ciencia, pero en general se refieren a lo que aqu! 
llamo "tradiciones individuales", las cuales se entienden como "culturas locales" 
(por ejemplo Burian 1993b y Gaudilliere 1993). Otro aspecto que es importante no 
confundir es que los tipos de tradiciones no se caracteri~an por los científicos 
individuales que forman parte de ellas; un cient!fico puede participar de varios 
tipos de tradiciones en la medida en que comparte los fines epistémicos de ese tipo 
de tradición. Ello no contradice el hecho de que algunos cient!ficos ejemplifican 
de manera sobresaliente el. caracter de un tipo de tr~diciOn. 

23 



La idea de que existen tipos de tradiciones cient~f icas cuyos 
fines epistémicos son re1ativamente independientes de 1os fines de 
otras tradiciones ea congruente con los resul.tados de un gran 
níimero de estudios recientes de la ciencia27

• Sin embargo, 1a idea 
de tradiciones cient~ficas aut6nomaa que adoptaré de1 trabajo de 
Mart~nez (~) no so1o es una herramienta historiográfica úti1, 
sino que, como veremos, tiene relevancia para una concepción no
te6r3 ca de la ciencia. 

Una primera versión de la idea de que la ciencia tiene una 
estructura diferenciada y no unitaria se encuentra en Hacking 
(1982), Galison (1987) y Pickering (1989), quienes han aeffa1ado la 
importancia de lo que en esta tesis se llaman tradiciones 
e:xperimencaies. Lenoir (1993) también ha sostenido la idea de que 
l.a ciencia tiene una estructura "disgregada" (ver la nota 1). 
Hacking (1992, 1992a, 1992b, 1994), sin embargo, ha ido más a1l.á de 
esta idea y se ha apoyado en el. trabajo histórico de Crombie (1988) 
para seffalar la existencia de varios esci2os de razonamiento en la 
ciencia. Sin embargo, Hacking no se ha ocupado por fundamentar y 
desarrol.1ar l.as implicaciones de una distinción epistemol.6gicamente 
relevante entre estilos de razonamiento. Mart~nez (1992a, 1992b, 
1994), en cambi.o, ha pub1i.cado una seri.e de trabajos en esa 
dirección identificando lo que él denomina t:.radiciones de t:.ipo 
experimenca:Z., eeóri.co y desc:.ript:.ivist:a, y enfatizando l.a 
importancia e implicaciones epistemológicas de esta di.stinci6n28

• 

En la Evol.uci6n Molecular, como ya señalé, encontramos 
ejemp1os de l.os tres tipos de tradiciones de 1as que habl.a Mart~nez 
(ver cap~tulos II al V) • En 1as siguientes secciones me referiré a 
los diferentes tipos de prácticas y a loa fines epistémicoa que 
caracterizan a cada una. Debemos tener cuidado, sin embargo, en no 
confundir esos fines epiatémicos, que muestran una notable 

2? Me refiero. en general. a los llamados •estudios sociales de la ciencia• 
(Latour y Woolgar 1979. Shapin y Schaffer 1985, Rudwick 1985, Galison 1987, Desmond 
1989, Pickering 1992. Shapin 1994 son algunos ejemplos) y a las reconstrucciones 
históricas de objetos tecnológicos y fenómenos (Lenoir 1986, Elzen 1986, Rasmussen 
1993, Fujimura 1992, Rheinberger 1993a, 1993b, 1995, Turnball y Stokes 1993, Keating 
y Cambrosio 1994, Silverstein 1994), por citar solo algunos. 

La lista de tres tipos de tradiciones no pretende ser exhaustiva. 
Seguramente existen otros tipos de tradiciones en otras .'.!l.reas del conocimiento; 
pienso, por ejemplo, en algunos de los seis estilos de pensamiento que setiala 
Hacking f1992J siguiendo a Crombie (1988). En particular, Martínez (~.) se ha 
centrado en la fundamentación epistémica de la autonomía entre tradiciones 
experimentales y tradiciones teóricas, tema en el que no profundizaré. 
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continuidad histórica, con l.oa prob1emas siempre cambiantes que 
enfrentan l.oa grupos de investigación o tradiciones individua1ea. 
Más aún, como he reiterado en este cap.!tul.o, una tradición no ao1o 
debe verse como un veh~cu1o en 1a transmisión de ideas, sino en l.a 
transmisión de prácticas y objetos material.ea. 

Una cuestión más. La consideración de 1as tradiciones como 
e1emento eatructura1 básico de una diacipl.ina impl.ica una 
concepción de 1a ciencia en 1a cual. 1os aspectos social.es de l.a 
construcción de conocimiento no pueden distinguirse de al.ge as~ 
como el. "contenido emp.!rico" de cada discipl.ina.. No so1o l.as 
prácticas y habil.idades se transmiten social.mente en una tradición, 
sino que 1a estabil.ización de J.os objetos cient.!ficos requiere 
siempre del. concurso de una comunidad. Como veremos, l.a idea de que 
existen tradiciones cient.!ficas cuyos fines epistémicos son 
rel.ativamente independientes no es un obatácul.o (al. contrario) para 
l.a real.izaci6n de intercambios material.ea y social.ea entre 
tradiciones diferentes. En el. cap~tul.o VII vol.ver~ a esta cuestión 
y a otras que son importantes para expl.icar l.a conaol.idaci6n 
institucional. de un conjunto de tradiciones a1rededor de un 
dominio, esto es, para l.a conformación de una nueva discipiina. 

1.3.1 Laa trad~c~onea te6ricaa 
Las tradiciones teórico-matemáticas, a l.as que para abreviar 

l.l.amaré aimp1emente "teóricas", fueron por mucho tiempo el. objeto 
de estudio preferido de la fi1oaof~a de l.a ciencia. Una 
caracterización de estas tradiciones se encuentra en Mart~nez 

(1993a, 1995), por 1o cua1 me referiré a el.las de manera breve. La 
finalidad epistémica central. en estas tradiciones ea la 
construcción de teor.!aa y mode1os matemáticos que tengan la mayor 
generalidad posible y a partir de 1oa cua1es se puedan expl.icar y/o 
predecir eventos y fenómenos particulares29 • En estas tradiciones, 
pues, predominan las expl.icaciones y l.as predicciones por .leyes que 

29 Dice Richard Levins. uno de 1os m~s importantes teóricos de 1a ecolog~a al 
referirse a1 c:arActer de estos modelos teóricos: "It is of course des.ira.ble to work 
with manageab1e modela which maximise general.ity, realism. and prec:ision toward the 
overlapping but not identical goals of understanding, predicting, and modifying 
nature. Sut this cannot be done. Therefore, several alternative strategies have 
evo1ved: [ •.. ) 1. Sacrifice generality to realism and precision( .•• J. 2. sacrifice 
rea1ism to generality and precision [ •.. J. 3. Sac:rifice precia.ion to realism and 
generality". (1966 p. 423}. 
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en 1o genera1 se adecúan a 1os mode1os deductivos de exp1icaci6n .. 
A partir de estas 1eyes y de 1a consideraci6n de ciertas 
condiciones experimenta1es puede predecirse e1 comportamiento o 1a 
presencia de ciertos fenómenos y es en este sentido que en 1as 
tradiciones te6ricas puede hab1arse de1 descubrimiento de 
Eené5menos~0 .. 

Las tradiciones teóricas son comunes en 1a f.!sica ... 
especia1mente en 1a mecánica newtoniana y 1a re1ativista. Hasta 1a 
tercera década de este sig1o no exist.!an este tipo de tradiciones 
en 1a bio1og.!a, pero a partir de entonces se 1es encuentra en 
ci.ertas ramas de 1a eco1ogía y de 1a bio1ogía evo1utiva. La 
genética de pob1aciones, que es e1 conjunto de tradiciones teóricas 
a1 que dedicaré mayor atención por su importancia para 1a Evo1uci6n 
Mo1ecu1ar, se inició con 1os trabajos de R. A. Fisher, E. B. Ford, 
J. B .. S. Ha1dane, T. Dobzhansky, S. Wright, Tchetverikof y H. 
Mu11er en 1os años treinta. Todos estos autores e1aboraron mode1os 
matemáticos de 1a dinámica genética de 1as pob1aciones con 1a 
intención de reso1ver probl.emas tal.es como 1a re1evancia de 1a 
ae1ecci6n natura1 en 1a fijación de a1e1os o la cantidad de 
variabil.idad genética presente en las pob1aciones. 

Ahora bien, 1a caracterización de una tradición como teórica 
no imp1ica que en e11a no se e1aboren c1aaificacionea ni tampoco 
que no se rea1icen experimentos. Lo importante es 1a funci6n que 
estas actividades cump1en con respecto a 1a construcción de mode1os 
te6ricoa. De hecho, en las tradiciones teóricas se generan amp1ios 
programas de investigación empírica y se 11evan a cabo un gran 
número de experimentos. Lo que distingue a estos experimentos como 
pertenecientes a una tradición teórica es el pape1 subordinado que 
juegan frente a 1a articu1aci6n de teorías o mode1os forma1es. Así, 
en 1as tradiciones teóricas frecuentemente se adaptan técnicas 
deaarro11adas en J.as tradiciones experimenta1ea con e1 objeto de 
reao1ver prob1emas teóricos específicos, pero no se desarro11an ah.! 
nuevas técnicas o artefactos y 1os experimentos siempre tienen 1a 

JO El. término "fenómenos" se utiliza en varios sentidos. En las tradiciones 
teóricas se habl.a de fenómenos como instanciaciones de leyes o regul.aridades 
fenoménicas, mientras que los fenómenos de l.as tradiciones experimental.es se 
construyen y reproducen como parte de un arregl.o técnico-material. (ver Mart!nez 
1995). He decidido utilizar el. término fendmenos en ambos casos debido a que 
las alternativas {por ejempl.o, "objeto cient!fico" J introducen una confusión aan 
mayor. En general., cuando hablo de "fenómenos" me refiero a l.os fenómenos 
constru!dos en l.as tradiciones experimental.es {sección 1.3.3). 
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función de mostrar al.go que se infiere de una teor.!.a o mode1o. 
E1 pape1 que cump1en 1os experimentos en estas tradiciones ea, 

pues, el. que 1a fil.oaof.!.a de 1a ciencia tradiciona1 l.ea hab.!.a 
asignado (ver Popper 1991 [1937]). Es coman, por ejemp1o, que l.a 
apl.icaci6n de 1oa model.oa y teor.!.as requiera de l.a caracterización 
y reproducción emp.!.rica de J.aa condiciones inicial.es requeridas en 
dichos model.oa, por l.o que muchos experimentos de estas tradiciones 
se ocupan de el.l.o. As~, en el. caso de l.oa model.oa teóricos de l.a 
genética cuantitativa, R. A. Fiaher aosten.!.a que 1a investigación 
en torno a l.a se1ecci6n natural.: 

• .•. puede compararse a1 tratamiento ana1!tico de la Teor~a de los Gasea, en 
que es posible hacer las más variadas suposiciones acerca de las circunstancias 
accidentales, e incluso sobre la naturaleza esencial de las mol6culas individua1es, 
y desarrollar las 1eyea generales del comportamiento de los gases. dejando solo unas 
cuantas constantes fundamentales para ser determina.das por experimentos" (citado por 
Provine, 1971 p.149). 

Otros experimentos se l.l.evan a cabo, en cambio, con el. objeto 
de el.egir entre dos teor.!.as a1ternativaa. La historia y l.a 
aociol.og.!.a de l.a ciencia ha tenido, en esta cuestión, uno de sus 
casos preferidos: el. estudio de debates entre dos comunidades o 
tradiciones. Tal.es estudios han documentado amp1iamente que l.oe 
experimentos crucial.es dificil.mente pueden existir cuando el. marco 
teórico de una diacipl.ina o de un conjunto de tradiciones ea 1o 
suficientemente heterogéneo como para que los grupos en disputa no 
reconozcan J.oa reaul.tadoa del rival (ver, por ejemp1o Col.l.ins 
1988). Eil.o se debe aquel.a interpretación de 1os reaul.tados es 
dependiente de un marco te6rico, de modo tal. que siempre cabe l.a 
poaibil.idad de interpretaciones alternativas. E1 debate acerca del. 
papel. de l.oa mecanismos estocásticos en 1a evolución, librado entre 
Fisher y Wright a partir de fina1es de los años veinte, il.uatra 
este punto (ver Provine 1986) . Otros ejernp1oa dentro de J.a genética 
de pobl.aciones son e1 de1 debate entre l.a escuela cl.ásica y la 
bal.anceadora en l.os años cincuenta Cal cual me referiré en el. 
capítul.o V) y e1 debate entre neutralistaa y ael.eccioniatas, que 
también gira en torno al. papel. de l.a deriva génica en la evolución 
(capítul.o VI). 

Sin embargo, pese a l.as diferencias que pueden darse entre dos 
comunidades, ea importante destacar que en 1a mayor~a de ].as 
disputas científ icaa existe un acuerdo básico acerca de l.a 
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importancia de cal.cu1ar determinadas variabl.es emp!.ricas y no 
otras. En 1a disputa entre Fisher y Wright, por ejempl.o, se 
coincidía en 1a necesidad de cal.cu1ar variabl.es de1 proceso 
evol.utivo tal.es como el. tamano efectivo de l.a pob1aci6n, 1as tasas 
evo1utivas y 1a estructura pobl.acional.. La diferencia entre ambos 
autores residí.a en el. peso rel.ativo que cada uno de e1l.os asignaba 
a cada variab1e pero no en J.a importancia que estas, y no otras, 
ten!.an para 1a comprensión de dicho proceso. Más aún. este acuerdo 
básico y esas diferencias son sumamente fruct!.feras (como veremos 
en l.os cap!.tu1os V y Vr) para el. desarrol.l.o de programas de 
investigación. La siguiente cita de Dobzhansky i1ustra este hecho 
característico de l.aa tradiciones teóricas: 

•The experimental work tha.t should test these mathema.tic:al deductiona is still 
in the future, and the data that are neceaaary for the determination of even the 
most important constante in thia field are wholly lacking. Nonetheleaa. the resulta 
of the mathematical work are highly important, since they have helped to atate 
clearly the problema that muat be attacked experimentally if progresa ia to.be made 
[ ••. ). The manner of action of aelection has been dealt with only theoretically, by 
meane of ma.thematic:al analyai.a. The resul.ts of thia theoretic:al work (Ha.lela.ne., 
Fiaher, Wright) are. however, invaluable as a guide for any future attac:k on the 
problem" (citado por Provine, 1971 p.225 de Dobzhanaky. 1937). 

Por ~l.timo, quisiera so1amente señal.ar 1a funci6n más notoria 
que cump1en l.as tradiciones teóricas en l.a constituci6n de 
discip1inas. Es el.aro que en torno a l.a construcción de teor!.as y 
en el. seno de 1as disputas teóricas se dirimen cuestiones general.es 
y fundamental.es para 1a diacipl.ina en cuestión. Esto guarda 
re1aci6n con e1 tipo de expl.icaciones y objetivos que caracterizan 
a estas tradiciones, 1aa cual.es buscan, no siempre con éxito, 
unificar 1a mayor parte posib1e del. dominio de l.a diacipl.ina. Es 
esta característica de l.as exp1icaciones teóricas l.a que, como 
vimos. ha conducido a l.a creencia de que 1a integraci6n de 1a 
ciencia, ya sea dentro de una discipl.ina o entre discip1inas, se 
puede restringir a l.as rel.acionea entre sus teorras. 

1.3.2 Las tradiciones deacriptivistaa 
Sin embargo, e1 dominio de una discip1ina no sol.amente puede· 

integrarse gracias al. trabajo de 1as tradiciones teóricas. Las 
tradiciones descriptivistas también pueden cump1ir esa importante 
funci6n en campos como l.a bio1og!.a, l.a 1ing-Q!.atica y 1a 
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antropolog.ía, que requieren un ordenamiento sistemático de su 
dÓminio. E1 estudio de loa seres vivos, en especia1, se ha apoyado 
en gran medida en e1 reconocimiento de una gran diversidad del. 
mundo vivo y en el. supuesto de que existe un orden naeu.ra,l que 
puede hacerse manifiesto mediante una c,lasiEicación. As.í, este tipo 
de tradiciones tiene como objetivo epistémico central. l.a 
construcción de c1asificacionea natural.ea, esto ea, ordenamientos 
de 1os individuos en clases natural.ea cuyas re1acionea ref1ejen 
dicho orden. 

Las prácticas de este tipo de tradiciones giran al.rededor de 
1a apl.icaci6n de 1o que se ha 1lamado e1 méeodo comparaeivo. Este 
consiste en buscar e intentar medir las simi1itudes y diferencias 
entre 1as partes (estructuras, funciones, comportamiento) de los 
diferentes individuos que se desea cl.asificar. Para el.lo, el. método 
comparativo genera un tipo de evidencias a 1as que se conoce como 
indicios, caraceeres o fuent:es de :información. Al. constru.ír una 
cl.asificaci6n se persigue que l.a distancia entre dos individuos sea 
proporcional a la cantidad de indicios (o caracteres) similares que 
esos individuos comparten. Las clasificaciones, entonces, pueden 
ser vistas como objetos cient.íficos que constituyen el punto de 
partida para l.a caracterización de l.os individuos que las componen. 

Ea el.aro que estas tradiciones han tenido una gran importancia 
en l.a historia de l.a biol.og.ía. Para Darwin, l.aa re1aciones de 
similaridad entre especies que se expresaban en las cl.aaificaciones 
eran una fuente independiente de evidencias a favor de su teor.ía de 
la selección natural. En nuestro siglo, la sistemática evolutiva 
(representada, por ejemp1o, en 1a obra de Mayr 1969) , 1a c1ad.ística 

y 1a eacuel.a feneticiata han protagonizado algunos de los debates 
más importantes en la biol.ogía (ver Hull. 1988) . Tales debates han 
girado en torno a los criterios más adecuados para 1a cl.asificación 
pero también en torno a1 poder explicativo de l.as cl.asificacionea. 

Aa.í pues, 1a construcción de cl.asificaciones no tiene por 
objetivo la acumulación pe.r se de información sino, como seiialé, 1a 
representación confiable de un orden natural. que en la biolog.ía 
actual se considera como resultado de 1a evolución orgánica. Se 
busca entonces que 1as relaciones entre los individuos de una 
cl.asif icación sean re,laciones fi~ogenécicas .re~aciones de 

29 



descendencia31 • Sin embargo, l.a construcción de c1asificaciones que 
ref1ejen dichas rel.acionea se topa con un probl.ema que 
invariabl.emente enfrentan este tipo de tradiciones: l.a diatinci6n 
entre homo2ogías y ana2ogras. E1 probl.ema consiste en que no todas 
1as aimil.aridadea entre 1aa partea de dos individuos impl.ican l.a 
pertenencia de éstos a una misma ciase natural., ni todas 1aa 
disimil.aridadea impl.ican 1a pertenencia a dos el.ases diferentes. 
Reaul.ta, pues, indispenaabl.e desarro11ar métodos e instrumentos que 
permitan identificar l.aa aimil.aridades que se expl.ican por un 
origen evol.utivo común (homol.ogíaa) y diatinguirl.as de aque11as que 
no l.o son Canal.ogíaa) • 

Un ejempl.o coman de estructuras homól.ogaa es el. de l.as al.etas 
de l.os cetáceos, l.as al.as de l.os murciél.agos y l.aa patas de un 
mamífero. Todas estas estructuras se remontan a un ancestro común 
de 1os vertebrados que probabl.emente vivi6 hace unos 400 mil.enes de 
afies. Las diferencias entre estas estructuras se expl.ican por el. 
proceso de divergencia adapt:at:iva a diferentes ambientes, cuya 
causa ea el. mecanismo de l.a ael.ecci6n natural.. En cambio, l.as 
estructuras anál.ogas son estructuras de apariencia símil.ar que se 
encuentran en dos especies que no comparten un ancestro común. Un 
ejempl.o de estructuras anál.ogas es e1 de l.as a1etas de l.os peces y 
l.as al.etas de 1os cetáceos. Su simil.itud se expl.ica por 1a 
convergencia adapCat:iva de sus funciones a un mismo ambiente, en 
este caso el. acuático. Esta aimi1itud morfo16gica, sin embargo, no 
puede contar como un criterio para estab1ecer clasificaciones 
naturales ya que no refl.eja relaciones fi1ogenéticaa o de 
deacendeñ.cia. 

E1 problema de l.a distinción entre homol.ogías y anal.ogías 
aparece independientemente de1 dominio al. cua1 se refiera una 
tradición descriptivista en particul.ar y puede atacarse mediante 1a 
adopción de diferentes estrategias. En la sistemática tradicional 
u organ.l:amica el. probl.ema se ha enfrentado adoptando estrategias de 

31 Esta caracterización pareciera exc1u!r a l.a escuel.a de l.a taxonomía 
num6rica o escuela feneticiata. que reconoce como \l.nico criterio de claaificaci6n 
la simi,lariQªd glghal entre dos individuos y niega que se deban presuponer 
rel.aciones evol.Utivaa entre l.os individuos a cl.aaificar. Pero el.l.o no implica que 
l.os feneticistaa no estén convencidos de l.a existencia de la evol.uci6n; se trata m4a 
bien del. cipg dtt gritgr!ga que util.izan para conatru!r aua cl.asificaciones. 
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investigación no reduccionistas32
• En este caso una cl.asificación 

fil.ogenética se robustece entre mayor y más independiente sea el. 
número de evidencias, indicios o informaci6n que acumu1e33

• Por 
independencia de 1as evidencias me refiero al hecho de que éstas se 
hayan obtenido util.izando diferentes técnicas apl.icando 
diferentes enfoques discip1inarioa. En el. ejemp1o anterior, l.a 
anal.og.!a de 1as al.etas de l.os peces y de l.oa cetáceos se eatabl.eció 
mediante estudios embriol.ógicoa, pal.eontol.ógicos y de otro tipo. 
Los resul.tados de esos estudios permitieron clasificar a loa 
cetáceos en el. Orden de Loa Mamrferos, muy l.ejoa de l.oa Peces. La 
robustez descriptiva explica, aar, l.a sorprendente estabilidad de 
l.oa sistemas cl.aaificatorios de l.a taxonomía tradicional. pese a l.as 
transformaciones teóricas y experimental.ea que han ocurrido en l.a 
biol.og.!a. 

Ahora bien, aunque l.as estrategias no reduccionistas han 
caracterizado a l.a taxonom~a organíamica, éstas no son un el.emento 
indispensabl.e de este tipo de tradiciones, como l.o muestra l.a 
taxonom~a mol.ecul.ar. La construcción de fil.ogeniaa en l.a Evol.ución 
Mol.ecul.ar ocurre mediante l.a adopción de estrategias de 
investigación reduccionistas. Estas se caracterizan por l.a 
util.ización de un sol.o tipo de indicios (secuencias de aminoácidos 
o de nuc1e6tidos, por ejempl.o) que se comparan mediante criterios 
cuaneieaeivos~ Tal.ea criterios, que en particul.ar son criterios de 
robustez probabil.~stica (ver Hacking 1992b) , buscan distinguir con 
cierto grado de confiabil.idad l.as molécul.as homólogas de l.aa 
anál.ogas. En el cap~tul.o IV me referiré con más detal.l.e a estos 
criterioS, pero puedo adel.antar que se basan en l.a rel.ativa 
impoaibil.idad de que eventos azarosos independientes puedan haber 

33 En este trabajo utilizo las categorías de reduccionismo de Sarkar (1991). 
Sarkar distingue entre los aspectos epistémicos y los aspect:os estratégicos o 
metodológicos del reducc1.onismos. Asimismo, presenta una clasificación de los 
modelos de reduccionismo en modelos constitutivos, explicativos y teóricos. 

u El concepto de ~y de rgbuatecimiento de un objeto cientl:fico es parte 
importante de un an.:1lisis din.1.mico de la. producción de conocimiento. Se le ha 
utilizado con anterioridad para hablar de la robustez de las teorías y modelos y 
recientemente ha adquirido importancia para el caso de fenómenos y objetos 
experimentales. Wimsatt (19S1}, por ejemplo, enumera diferentes criterios mediante 
los cuales se considera que se robustece una teoría a un modelo científico formal. 
Se dice que un teorema o modelo es robusto cuando, por ejemplo, se le puede derivar 
partiendo de supuestos o axiomas diferentes. No hay nada que impida, sin embargo, 
extender este concepto a otros objetos cient!ficas como las clasificaciones 
naturales. En la siguiente sección abundaré en la noción de robustez que he 
utilizado en el casa de las tradiciones experimentales. Ver Wimsatt C19Sl.J, Mart.tnez 
(1992, 1993a} y CUlp (1995}. 
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convergido en dos moléculas con la misma función cuya estructura o 
secuencia tenga un grado o coef íciente a1to de similaridad. 

La adopción de cual.quiera de las dos estrategias requiere de 
la util.izaci6n de diferentes técnicas que permitan obtener l.a 
información adecuada. Asi, al igual que en l.as tradiciones 
teóricas, en 1ae tradiciones deacriptiviatas no se excluye 1a 
real.ización de experimentos. Lo importante es el. papel. también 
secundario que éstos juegan en el. marco de l.oa objetivos 
epistémicos de l.a tradición. En 1aa tradiciones descriptivistas l.a 
función de l.oe experimentos se restringe a l.a aportación de 
indicios e información que pueda ser util.izada para el. 
establ.ecimiento de rel.acionea de simil.itud y disimil.itud entre dos 
estructuras o individuos. Así pues, en l.ae tradiciones 
descriptiviatas, como en 1ae teóricas, el. desarrol.l.o de artefactos 
tecno16gicoa y de técnicas experimental.ea no es una finalidad 
primordial.. 

Asimismo, en el. marco de tradiciones descriptiviatas se pueden 
poner a prueba diferentes hipótesis sobre l.a evol.uci6n de un l.inaje 
y 1oe criterios de cl.aeificaci6n pueden asumir un compromiso 
te6rico34

, pero una buena parte de l.aa prácticas y habil.idadea que 
se requieren en l.as tradiciones descriptiviataa pueden l.l.evarae a 
cabo con una relativa autonom!a respecto a teor~as eapec!ficas. 
El.l.o no impl.ica, sin embargo, que l.as tradiciones deacriptivistas 
carezcan de l.as cualidades que genera1ment:e se l.e atri.buyen al. 
conocimiento cient~fíco. Cit:o, por ejempl.o, a Mayr: 

"The magnitude of the contributions made by syoterna.tics is not appreciated by 
many bio1ogiets. And yet these achievements are extraordinarily indeed, even if we 
adopt the most narrow definition of taxonomy. They include the deacription of about 
one million species of animals and half a million opecies of higher and lower 
p1ants, as well as their arrangement in a system. Thia elnpeification mush ae we 
continm: tp modify it in detail. is on the whole ama:zi,ngly lggigal, interna1lv 
cgnetet:nt apd qtftble rt is an inmensgly useful pyptem gf infgpnatign gtgrage ond 
rstrieval All the comparative work of morphologista, phyaiologiata, and o~ 

phylogenetically.inclined molecular biologiats would be meaningleas if it were not 
for the existence of the classification" (Mayr, 1968, p. 597 subr. mio). 

La consistencia interna, eatabl.e y l.6gica de 1a que habl.a Mayr 

u Por ejemplo, se puede suponer que los caracteres que serán utilizados son 
caracteres neutros y ello incide ciertamente en el tipo de clasi~icaci6n que se 
obtiene. O se puede mostrar que ciertos caracteres son neutros o adaptativos por au 
d~stribución en un árbol filogen6tico. Los ejemp1os son de1 Dr. Daniel P~ftero. 
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se manifiesta en el tipo de exp:J.icaciones por corre:J.ación que 
caracterizan a las tradiciones descriptivistas. Este tipo de 
exp1icaciones, que no es reducible al patrón de explicación por 
leyes, consiste en explicar las propiedades de loa individuos (taxa 
o especies, o inc1uao moléculas) a partir del 1ugar (o relaciones) 
que éstos ocupan en 1a clasificación, as~ como de 1a estructura Y 
criterios utilizados en la e1aboraci6n de ésta. As~, las 
propiedades de una especie biológica con re1aci6n a otra se 
explican por las relaciones de parentezco entre ellas, las cua1es 
se reflejan en el lugar relativo que ambas ocupan en la 
c1asificaci6n .. 

Por tlltimo, en la cita de Mayr encontramos también una 
referencia a 1a importante función que, como mencioné al iniciar 
esta sección, cumplen las tradiciones deacriptiviatas en la 
dinámica cient~fica y en la estructura de 1aa disciplinas: la 
acumulación e integración de diferentes tipos de evidencias, esto 
ea, su papel como reserva y fuente de información. Esta información 
puede ser analizada y en ocasiones conduce al descubrimiento de 
regu:J.aridades que 1oa descriptivistaa explican mediante hipótesis 
que llamaré int:.egradoras. Tales hipót:.esi.s int:.eg.z:-adoras pueden tener 
la forma de simples regularidades, pero también sugieren la acción 
de mecanismos causales que operan "en el largo plazo" 35 .. La 
integración de evidencias que se logra con este tipo de hipótesis 
ha llevado a calificar a los cient.!ficos descriptivistaa, en campos 
como la biolog.!a, como cient.!ficos eeóricos. Un ejemplo notab1e de 
este tipo de cient.!fico ea Emi1e Zuckerkand1, a cuyo trabajo en 1a 
Evo1uci6n Molecu1ar me referiré en e1 cap~tu1o IV .. 

1.3.3 Las trad~c~ones experimenta1es 
A1 referirme a1 trabajo de Bechtel (1993) introduje a1gunas de 

J..as ideas importantes en torno a1 pape1 que las tradiciones 
experimentales cumplen en la conformación de una diacip1ina. En los 
ú1timos quince aiíos este tipo de tradiciones ha recibido una 

35 No en vano Mayr {19S2} ha llamado al conjunto de estas tradiciones en la 
biología, l.a "biología de causas 1.lltimas". El concepto de "mecanismo causal." se 
asocia comunmente con una acción o relación inmediata entre dos tipos de fenómenos, 
expl.icación típica de la "biología de causas próximas". Como se verá en el capítulo 
.rv. el concepto de "mecanismo evolucivo" es legtcimo a pesar de que por tracarse de 
un mecanismo "de largo plazo" no se adectle por compleco a la caracterizac:i6n 
tradicional. de un mecanismo. 
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atención especia1 en 1a fi1oaofí.a de 1a ciencia. Puede hab1arse, 
inc1uao, de una generación de fi16sofos de1 experimento en 1a que 
podemos inc1uí.r a1 mismo Bechte1, a Hacking (1983, 1992a), Ga1ison 
(1987), Pickering (1989, 1992), Rheinberger (1992a, 1992b, 1993, 
1995), Martí.nez (1993a, 1993b, 1995) y muchos otros. No voy a 
entrar en detal1es sobre lo dicho por esos autores, sin embargo es 
importante señalar que en lo que sigue me he apoyado sobre todo en 
loa trabajos de Martínez (1993a, 1993b, 1995). 

El objetivo de las tradiciones experimentales es la 
conserucción y estabi1izaci6n de fenómenos, lo cual se encuentra en 
íntima rel.aci6n con el desarrollo de artefactos tecnológicos y 
técnicas experimentalesJ6 • En estas tradiciones, pues, se construye 
una gran parte del dominio y de l.os instrumentos materiales 
asociados a una disciplina. Una característica distintiva de estas 
tradiciones es que en ellas los experimentos ''no se usan para 
demostrar algo que se haya inferido de teorías, sino más bien son 
vistos como generadores de conocimiento cientí.f ico aut§ngmo" que 
por lo general consiste en la construcción y estabilización de 
fenómenos (Martínez, 1993a p. 52). Los experimentos, pues, son el 
conjunto de condiciones materiales en que se produce el 
conocimiento cient~fico distintivo de estas tradiciones, el 
"deaarro11o de 1~neaa [linajes] de fenómenos" Cp.48). 

En las tradiciones experimentales un fenómeno es un tipo de 
proceso o de hecho que ocurre con regularidad bajo ciertas 
condiciones. Estas "condiciones" no son las condiciones inicia.les 
que se incluyen en una ley o teoría en el sentido usual de las 
tradicioñ.es teóricas (ver 1a secci6n 1. 3 .1), sino más bien las 
condiciones técnicas y materiales en 1aa que se produce y 
estabiliza ese fenómeno (ver más adelante). Son esas condiciones 
1as que hacen posible obtener evidencias o da~os confiables acerca 
del comportamiento del fen6meno 37 • Ahora bien, el tipo de 

>s En l.a nota 24 me refer1 al sentido del. término conserucc16n df!!!I .fenómenos en 
este trabajo: se trata del. estudio diacrOnico de l.as condiciones y medios por l.os 
cual.es se genera conocimiento del. tipo que predomina en l.as tradiciones 
experimental.es. La construcción de fenómenos. que requiere de su estabil.izaciOn y 
de l.a evol.ución de tilicnicas, se expondrá con más detalle en lo que sigue y se 
ejempl.ifica en l.oa cap~tulos rr y rrr. 

"' Me apoyo aqu~ en l.a distinción de Bogen y Woodward (1988) entre ~ y 
fen6mengs. Los experimentos individuales proporcionan datos que pueden constituir 
evidencias confiables para 1a caracterización de un fenómeno. Son l.os datos, ya sea 
obtenidos directamente mediante l.os sentidos o mediante el auxilio de técnicas o 
artefactos tecnológicos, a l.os que nos referimos como "observaci.ones". Loa fenómenos 
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expl.icaciones que predominan en l.as tradiciones experimental.es son 
exp1icaciones por mecanismos o expJ.icaciones causal.es. Ya he 
mencionado en l.a sección 1.2.2 que l.l.amaré a este tipo de teor~as 
"modeJ.os explicativos de fenómenos" o umodel.oa causal.es". En estos 
mode1oa es auf iciente con que l.oa fenómenos se rel.acionen entre si 
de manera causal., como mecanismos, aunque no exista una teor~a 

general. ni l.eyea de l.aa cual.ea puedan derivarse tal.ea 
expl.icacionea38

• 

Las tradiciones experimental.ea abundan en l.o que Mayr (1982) 
ha l.J.amado l.a 11 biol.og.!a de l.as causas pr6ximaa 11

• Un conjunto de 
esas tradiciones hizo posibl.e, por ejempl.o, e1 desciframiento del. 
código genético en J.a primera mitad del.a década de l.os sesenta. En 
l.oa grupos de Zamecnick, Khorana, Ochoa, Nirenberg y otros se 
construyeron sistemas experimental.es y técnicas como l.as de marcaje 
radioactivo de nucl.e6tidos y aminoácidos que permitieron determinar 
que cada aminoácido de una secuencia pol.ipept.!dica se encontraba 
codificado por un tripl.ete del. ácido ribonucl.eico mensajero (RNAm, 
ver Gonzál.ez 1994) 3 ~. La evol.uci6n de estos sistemas experimental.ea 
ha sido reconstru.!da con detal.l.e por Rheinberger (1993a, 1993b) y 
e1 ejemp1o ea importante aqu~ por dos aspectos. Primero, que 1os 
intentos por descifrar el. código genético partiendo de un conjunto 
de supuestos teóricos condujeron en varias ocasiones a1 fracaso 
(Sarkar 1989) . Varios autores (Rheinberger ~, Sarkar ~ y 
Burian 1993b) han hecho ver que l.a natura1eza contingente del. 
c::6d.igo genético expl.ica esos fracasos. Segundo, porque l.o que 
l.1amamos c6digo genético (por ejemp1o, que l.oa trip1etes UUU y UUC 

por lo general no son observables. Un ejemplo utilizado por los autores para 
clarificar la distinción es el siguiente: el conjunto de miles de fotograf!as de 
trayectorias de part!culas en una cámara de burbujas {bubble chamber) o los cientoo 
de registros de patrones de deocarga en detectores electrónicos de part!culas 
constituyen~ que permiten detectar la presencia del ~ de las corrientes 
(o fuerzas) neutras débiles. En los cap!tulos II y III se presentan varios ejemplos 
en sistemas experimentales de la biolog!a. 

,. como ya mencioné. diferentes autores se han referido al caracter y a la 
estructura de estas teor!as en las ültimaa décadas. Las ceor!as intra- e inter
campos de Darden y Maull (1977) retratan bastante bien lo que quiero decir al hablar 
de "modelos de fenómenos", aunqUe ell.as no ne restringen a relaciones de causa
efecto. Los modelos locales de Bechtel (1993} y las tcor!as de rango medio de 
Schaffner {1992. 1993} también son caracterizaciones de tipos de teor!as no formales 
como 1os de 1ao tradiciones teórico-matem~ticas. 

u Cuya secuencia, a su vez, se encuentra determinada por la secuencia del 
templado de DNA (~e.ido desoxirribonucleico). Este ejemplo 1o retomo en e1 cap!tulo 
II por su importancia para e1 desarro11o de las técnicas de hibridación. 
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codifiquen para e1 aminoácido fenila1anina) ea el reau1tado de 1a 
construcción de diferentes sistemas experimenta1es en loa que, bajo 
ciertas condiciones técnicas, se obtenían datos a partir de 1os 
cua1ea podí.a inferirse 1a reproducción de un fenómeno (como 1a 
s.ínteais de polif enila1anina si el templado era una mo1écu1a de 
po1i-U) • Las condiciones experimentales en que se reproduc.ían esos 
fen6menos eran muy precisas e incluyen la estabilización de un 
si.eterna experimenta1 en e1 cua1 se lleve a cabo la s.íntesia de 
péptidoa in vitro. El mode1o que explica esos fenómenos no ea muy 
comp1icado, aunque sus detalles sean muchos y cada vez más 
numerosos: e1 trip1ete o codón del RNA mensajero es comp1ementario 
a un anti-cod6n que está presente en una mo1écu1a de1 11amado RNA 
de transferencia (RNAt) , e1 cual tiene ligado un tipo especí.fico de 
aminoácido40

• 

Aai pues, uno de los sentidos en que se hab1a de construcción 
y estabi1izaci6n de fenómenos en las tradiciones experimentales se 
refiere a la imposibilidad de separar materialmente un fenómeno de 
las condiciones experimentales en que se produce (ver Martí.nez 
1993a, 1995 para una fundamentación epistémica de este hecho). Si, 
bajo ciertas condiciones, se reproduce un fenómeno X con el objeto 
de producir otro fenómeno Y, e1 primero (X) se habrá convertido en 
(parte de) una técnica experimenta1 cuya función ea 1a 
(re)producción de Y. Las técnicas y loa artefactos tecno16gicos 
son, en este sentido, objetos cient.íficoa y no so1o meras 
ap1icaciones técnicas de teorías científicas¡ au función en e1 
desarro11o de un sistema experimental puede 1•osci1ar 11 , como bien ha 
sef'ia1ado Rheinberger (1993a, 1993b) 41

• Estas ideas se han 
deaarro11ado en Martínez (1995b) y Martínez y suárez (1995), donde 
se presenta un mode1o de evo1uc~ón de Cécnicas experimenea1es. La 
idea centra1 de ese modelo es que la función de una técnica 
experimental es 1a producci6n-reproducci6n de un tipo de fenómeno. 
Los fenómenos producidos se pueden manipu1ar, a su vez, para 

•
0 Hasta ahora no parece haber evidencias de que haya alguna causa o ley que 

explique porqué un tipo de aminoácido se liga a un tipo de RNAt. Esta ea la raz6n 
principal por la que se afirma que laestructura del c6digo es contingente y que por 
ello no se pueda inferir a partir de supuestos teóricos. 

•
1 En el caso del desciframiento del c6digo genético Rheinberger (~} ha 

seftalado el ejemplo de las técnicas de marcaje radioactivo: en un momento dado los 
aminoácidos son parte del objeto bajo estudio (la s~ntesis de prote~naa), pero en 
otro momento (marcados radioactivamente) son parte de las técnicas con las cuales 
descifrar alguna de las claves del c6digo. 
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incorporarse en 1a construcción de nuevos fenómenos, convirtiéndose 
así en (partes de) técnicas experimental.es. Esto es, l.as técnicas 
tienen una estructura ••modul.ar"; son procedimientos que incl.uyen un 
número diverso de "pasos" en l.os que se reproducen diferentes 
fenómenos. La sorprendente adaptación de l.as técnicas 
experimental.es para l.a reproducción y propagación de un tipo de 
fenómenos ea el. resul.tado de l.a sel.ección de variantes, que es 
posibl.e gracias a esa estructura modu1ar de l.aa técnicas42 • 

Si bien no es necesario que desarrol.l.e aquí l.os miil.tipl.es 
aspectos rel.acionadoa con l.a evol.ución de técnicas experimental.es, 
sí quisiera hacer un señal.amiento sobre al.gunas .lmpl.icaciones 
historiográficas de este modal.o. El. contexto en el. cual. ocurre l.a 
ael.ecci6n de una variante técnica no es excl.usivamente "material.". 
La sel.ección de una técnica se mide por l.a propagación de l.os 
fenómenos para l.os cual.es ha sido construída, pero esta propagación 
también responde a presiones social.es de todo tipo. En general., 
tal.es presiones tienen mayor peso en l.a construcción y evo1ución de 
artefactos tecno16gicos, los cual.es consisten en técnicas 
estabil.izadas que "sal.en" de l.a esfera de l.a investigación hacia l.a 
del. mercado (ver, por ejempl.o, El.zen 1986 y Raamuaaen 1993). Sin 
embargo, no puede decidirse a priori la natural.eza de 1aa presiones 
técnico-social.es a l.as que se someterá una técnica experimenta1. 

A1go distintivo de l.as tradiciones experimenta1es es que el. 
desarro11o de técnicas y tecnolog~a tiene una din~mica propia que 
puede ser re1ativamente independiente de 1oa probl.emaa téoricos de 
1a ciencia. La evo1ución de un instrumento técnico o de un 
procedimiento experimental puede no sol.o gu~ar 1a acción del. 
cient~fico para apl.icar1o a distintos prob1emas, casos o 11 nichos" 
sino producir, en sentido 1itera1, nuevos probl.emas estrictamente 
experimental.ea que no se siguen de ninguna teoría. Este proceso l.o 
veremos ejempl.ificado una y otra vez en los cap~tu1os rr y III. 

Ahora bien, el. sentido en el cual. se dice que l.oa fenómenos se 
construyen también puede entenderse como parte de un aná.1isis 
diacrónico de su estabil.ización. Para que un fenómeno se incorpore 
como parte de una explicación causal. o como parte de una técnica 

0 Este modelo, qUe no presentaré en su forma general en esta tesis. se 
encuentra ejemplificado en los cap.ttulos II y rrr con el. caso de la evolución de J.as 
técnicas de hibridación de 4cidos nucleicos. 
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experimental. previamente debe de tener una cierta est:abiiidad' 3
• 

La est:abiiización de .los .fenómenos ea quizás e1 proceso más 
importante mediante el. cua1 J.os científicos producen y acumul.an el 
conocimiento empírico que constituye el dominio de su disciplina. 
La noción de estabilización de los fen6menos que utilizo se basa en 
la noción desarrollada por Martínez en varios trabajos (1993a, 
1993b, 1995), quien ha tomado en cuenta un rango más amplio de 
aspectos y criterios de estabilización que otros autores como 
Wimsatt (1981) y Hacking (1983). Para Martínez l.a estabil.idad tiene 
un componente baaicamente sincrónico conocido como robust:ez, y otro 
diacrónico, el. at:rinc:heramient:o o incorporación hiatóric.a de los 
fenómenos y sus conceptos en 1a construcción de otros fenómenos. 

E.l robustecimiento de un fenómeno ea el resul.tado de su 
determinaci6n múltipl.e util.izando diferentes tipos de técnicas y 
procedimientos experimental.ea. La util.ización de múl.tiples técnicas 
permite determinar l.a confiabilidad de los diversos datos u 
observaciones. Así, la robustez es un proceso técnico-social.. 
Genera.lmente son grupos distintos de científicos, que util.izan 
diferentes tipos de procedimientos e instrumentos y que cuentan con 
distintas habi1idades y capacidades quienes reproducen, por así 
decirl.01 al. "mismo" tipo de fenómeno, observable por evidencias de 
diversos tipos. Los procedimientos e instrumentos uti1izados para 
reproducir e.l fen6meno y obtener evidencias de é1 pueden provenir 
de diferentes diacipl.inas científicas. En ocasiones, e11o requiere, 
incl.uso, la migraci6n de grupos de científicos de una discip1ina a 
otra. A esta robustez l.a llamaré cent=rípet:a dado que varios 
procedimientos coinciden o conf1uyen en un mismo tipo de fen6meno. 

Muchos autores han hecho ver desde diferentes enfoques que 1a 
cuesti6n acerca de si "rea1mente" se está 1.oca1izando al "mismoº 
tipo de objeto con evidencias de muy diversos tipos~ puede estar 
sujeta (y con frecuencia 1o está) al. debate. Si bien en .las 
tradiciones experimental.es la sol.ución de este tipo de disputas 
ocurre en gran parte gracias a 1a coincidencia (o no) de J.os demás 
criterios de estabi1izaci6n de un fenómeno (ver Bechtel. 1990 o Cul.p 
1995) , no ea poco frecuente que 1.a introducción de una nueva 
técnica introduzca, al principio, más confusión que c1aridad ante 

0 En realJ.dad l.a estabil.idad de los fenómenos es un proceso más complejo, de 
"ida y vuel.ta", ya que dicha estabilidad es asimismo producto de su incorporaci6n 

explicaciones de otros fenómenos o en técnicas experimental.es. 
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un prob.l.ema experimental. (ver el. exce.l.ente caso de Rheinberger 1995 
o Raamussen 1993). Lo importante ea reconocer que no existe ningún 
tipo de experimento crucial. o definitivo para determinar .l.a 
existencia de un fenómeno. Lo que existe es una red de series de 
experimentos, usos y evidencias (observaciones) que, al. apuntar de 
manera conjunta en un sentido, estabi.l.izan (o no) .l.a existencia de 
un fenómeno y nuestras expectativas sobre su comportamiento44

• 

La robustez centr~peta se re.l.aciona c.l.aramente con otro 
aspecto de .l.as tradiciones experimental.es. Es común que .l.aa 
representaciones o mode.l.os expl.icativos de fenómenos incorporen 
diversas inscripciones o registros de .l.a actividad experimental que 
se obtienen uti.l.izando las diferentes técnicas y artefactos de un 
.l.aboratorio. Los registros también pueden manipu.l.arse o, como dice 
Latour (1987), movi.l.izarae. E.l..l.o significa que pueden combinarse y 
empa.l.marae con el. fin de sumar diferentes tipos de registros, 
provenientes de diversas fuentes, en una sol.a inscripción que 
permita integrar diferentes aspectos del. fen6meno en estudio. 
A.l.gunas formas comunes en que se movilizan inscripciones en J.a 
bio.l.og~a experimental. son .l.as tab.l.as, .l.os diagramas Y .l.as gráficas 
(ver .l.oa ejemp.l.oa del. cap~tuio III). 

La noci6n de robustez no se agota en .l.a robustez centr~peta. 
Un tipo de fen6meno también se robustece en .l.a medida en que se 
puede reproducir regularmente en sistemas experimental.es que 
difieren materia1mente por .l.os tipos de esr·.,..ciea o tejidos que se 
uti.l.izan. Una de .l.aa maneras en que se puede a1terar "el. mismo" 
sistema experimental ea modificando el. objeto de estudio 
bio.l.6gic045

• Si el. fen6meno ea reproducib.l.e se muestra su 
dietribuci6n genera1" 6

• Este ha sido uno de 1os criterios de 

44 Lo cual. no excl.uye l.o que Wimsatt (1981) ha l.l.amado "il.usión de robustez". 
Ver el. siguiente cap~tul.o para un ejempl.o importante en l.a Evol.ución Mol.ecul.ar. 

41 Ya me refer~ a este hecho al. habl.ar del. trabajo de Burian (1993a. 1993b) • El 
objeto de estudio en un sistema experimental. es uno mas de los instrumentos o 
técnicas gonstrntdas para 1a experimentación. y en el caso de l.os sistemas 
biológicos es una de 1as fuentes m~s importantes de variación. Existen excelentes 
trabajos en torno a l.a construcción de Droaophila melanogaater, Escherichia goli o 
Nssurqepgra era esa como objetos de estudio de diferentes tradiciones. Veáse el. ni.lmero 
especial. sobre el. tema C "The right organism for the job'") en el. Jgurpal of t;he 
H!etqry of Bio1ogy. Vol.. 26, namero 2, 1993. 

•• Los cient.!ficos hab1an, en ocasiones de la "distribución universal." de un 
fenómeno. Un ejempl.o en ese sentido es el de Britten y Kohne (1968), quienes 
habl.aron de la distribución "Universal" del ONA satélite en el genoma de J.os 
eucariontes Cver cap:Itulo IV). Sin embargo. dado el. caracter contingente del. proceso 
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robustez más uti1izados en la historia de l.a biol.og~a moderna. en 
donde la búsqueda de propiedades y funciones genera1es es uno de 
1os objetivos más valiosos en la investigación. Ll.amaré a este tipo 
de robustez. robustez centrífuga. 

Existe un tercer tipo de robustez que se da durante 1a 
caracterizaci6n de un fen6meno en un mismo sistema experimenta1. 
Esta robustez es "interna" al sistema experimental. y hace poaibl.e 
e1 calibramiento de l.as técnicas y procedimientos utilizados. as~ 
como l.a del.imitaci6n de las condiciones óptimas en las que se 
produce regularmente el. fen6meno al. usar un tipo de procedimiento. 
A este tipo de robustez le ll.amaré resonancia siguiendo a 
Rheinberger (1992a. 1992b). La resonancia se refiere al modo en 
que. dentro de un sistema experimental. loa diferentes resultados 
o hallazgos constituyen referencias internas de manipul.aci6n que. 
aunque nunca son definitivamente establ.ea, son lo suficientemente 
confiables como para "gu~ar" la experimentación subsiguiente. E1 
comportamiento del. fenómeno "sugiere" los ajustes y variaciones que 
hay que efectuar en las condiciones experimental.ea, as~ como l.a 
confiabil.idad de estas. En la biol.og.ía molecular uno de los 
procedimientos más comunes para generar resonancia es l.a conexión 
y 1a mutua conformaci6n de 1os experimentos in vívo e in vit:ro. La 
idea de resonancia, entonces, tiene sentido sol.amente si se habla 
de aist:emas experiment:a.les, a loa cua1ea considero como series 
coherentes de experimentos. y no como experimentos aisl.ados o 
individuales. Nunca hay dos experimentos idénticos en una serie 
experimental.. Cada experimento de 1a serie incorpora variaciones 
técnicas en l.os procedimientos experimenta1es y en e1 uso de 
artefactos que permiten l.a resonancia de1 fenómeno. 

Como seña1é, l.a estabil.izaci6n de un fenómeno también resulta 
de su at:rincheramient:o, esto es, cuando e1 fenómeno se incorpora en 
l.a construcción o exp1icaci6n de otros fenómenos como mecanismo 
causa1 o, como seña1é, como parte de a1guna técnica experimental.. 
E1 atrincheramiento ref1eja el carácter profundamente histórico de 
1a construcción de fenómenos. Un fenómeno no ea un hecho aislado ni 
a1go que acontece de manera espontánea. sino el. producto de una red 
de re1acionea causales y técnicas que tienen una historia y se han 
estabil.izado previamente. El. carácter de1 conocimiento 
experimental, sin embargar no se encuentra determinado por esas 

de evo1uci6n orgánica. reau1ta más apropiado uti1izar e1 término genera1. 
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condiciones. Las posibi1idades de variación en 1as condiciones 
técnicas y sociales son enormes, por 1o que en ese sentido un 
fenómeno ea' tan contingente como una especie biológica. 

Por Q1timo, quisiera señalar las funciones que 1aa tradiciones 
experimenta1es cump1en en 1a conformación de una disciplina. una de 
e11as, a 1a que ya me he referido, es su papel en la construcción 
de1 dominio emp.i:rico de la discip1ina. Otra, se refiere a 1a 
construcción de técnicas y artefactos tecnológicos, que tiene 
repercusiones en el ri t:.mo a1 que ocurre e1 cambio cient.!fico en 1as 
otras tradiciones. Ambas funciones, por supuesto, se encuentran 
estrechamente relacionadas. E1 proceso de adaptación de técnicas en 
1os otros tipos de tradiciones constituye un tipo de re1aciones 
interdiscip1inarias que pese a su importancia no ha sido 
suficientemente estudiado en re1aci6n a1 prob1ema de 1a estructura 
y 1a cohesión de 1as discip1inas. Como veremos en 1os siguientes 
cap.!tu1os, 1as interacciones entre tradiciones y 1a uti1izaci6n de 
un grupo determinado de técnicas y artefactos tecno16gicos 
contribuyen a 1a construcción del dominio común de una disciplina. 
La autonom.!a relativa que existe entre los tipos de tradiciones de 
una diacip1ina en formación no ea tan notoria cuando esas 
tradiciones comparten un dominio y se han integrado en un nuevo 
marco instituciona1. Paso, pues, a presentar casos sígnificativos 
de l.os tres típos de tradiciones que conformaron 1a Evo1uci6n 
Mol.ecul.ar en 1a década de los sesenta. 
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CAP::CTULO J::C • TRAD::CCXONES EXPER:t.MENTALES DE LA BVOLUC::CON 
MciLECULAR. PARTE 1: LAS TECNZCAS DE H::CBRXDACXON 

2.0 Zntroducc~6n 

E1 nacimiento de l.a Evo1ución Mo1ecu1ar a inicios de 1oa aftos 
sese~nta forma parte de un proceso histórico más amp1io: 1a 

_m0:1ecu1ar.:l.za.c.:l.6n de 1a bio1ogS:a (Kay 1993). Este proceso, que 
Cai:-acteri.za a gran parte de l.a biol.og.ía del. sigl.o XX, ha sido 
estudiado desde perspectivas muy diferentes. Se han escrito 
narrativas sumamente diversas e incl.uso contradictorias, unas 
centradas en 1o que podr.ía 11amarse 1a ''historia interna" de este 
proceso (01by 1974), otras centradas en 1as instituciones y el. 
contexto sociopol.S:tico en el. que éste se di6 (Abir-Am 1982, Kohl.er 
1991, Kay 1993), y recientemente otras que critican l.as 
reconstrucciones centradas en l.os éxitos de l.a genética mol.ecul.ar 
(Abir-Am 1984, Zal.l.en 1993). Una manera de entender ese proceso y 
sus impl.icaciones, que no necesariamente exc1uye otras 
perspectivas, es considerándol.o como una prol.iferación cont.ínua de 
tradiciones experimental.ea a partir de 1os años treinta-, cuyo foco 
de atención se centró en el. estudio de l.aa funciones y estructuras 
biol.6gicas a nivel. mol.ecul.ar. La mo1ecu1arizaci6n de l.a biol.OgS:a 
condujo, de este modo, a l.a transformación de l.as discipl.inas 
biol.ógicas a partir de la segunda mitad de este sigl.o, al. 
surgimiento de nuevas discipl.inaa, y a 1a modificación de l.aa 
re1aciones entre e11as. 

El. uso y desarro11o de nuevas técnicas experimenta1es y 
artefactos tecno16gicos permitió pl.antear prob1emas inéditos, 
abordar prob1emas que hasta entonces no tenían sol.ución, y 
constru.ír nuevos fenómenos. La construcción de fenómenos potenci6 
aún más 1a transformación de l.as discipl.inas bio16gicas, ya sea 
porque éstos pasaron a ser parte del. dominio de nuevas discipl.inas 
(o de nuevas re1aciones entre e11as), o ya sea porque se 
incorporaron en l.a evo1uci6n de técnicas que modificó el. contexto 
de producción de conocimiento. Los efectos de este proceso, sin 
embargo, no se detuvieron en 1as tradiciones experimental.es, sino 
que se extendieron a l.os otros tipos de tradiciones de 1a biol.ogía. 
En particul.ar, 1a mo1ecu1arizaci6n de 1a bio1og:ta. evo1utiva a 
partir de 1os años sesenta e1 proceso que me interesa 
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reconstruir en éste y en loe siguientes cap.!tuloa, enfatizando los 
rasgos específicos que tuvo en cada uno de 1os tipos de tradiciones 
que dieron lugar a l.a Evol.uci6n Mo1ecular. 

comienzo pre a entando el caso de una de l.as primeras 
tradiciones experimentales moleculares que se abocó a problemas 
evolutivos, la del grupo de Biofísica de la Carnagie Institution de 
Washington. He escogido esta tradición por varias razones: 1a 
primera, porque una parte importante de sus actividades consistía 
en el desarrol.l.o de nuevas técnicas experimentales y artefactos 
tecnológicos cuya finalidad era atacar con medios novedosos 
problemas tradicionales de la biol.og.!a evol.utiva; la segunda, 
porque en ésta tradición se construyó un nuevo fenómeno que vendría 
a ser parte del. dominio de l.a nueva disciplina, el DNA-satél.ite; 
por último, porque éste fenómeno, al no incorporarse 
definitivamente en ninguna de l.as teor.!as de la Evolución 
Molecular, ejemplifica el. sentido en el cual. he habl.ado de 
autonom.!a relativa de las tradiciones experimentales. 

En este cap.!tulo me referiré a l.as técnicas de hibridación de 
ácidos nucl.eicos como un ejemplo de evolución técnica. En el 
siguiente capítulo describiré la construcción y estabilización del 
fenómeno DNA-satélite. Ambos objetos (técnicas y fenómeno) fueron 
resultado del trabajo del grupo de Biofísica en l.a década de los 
sesenta. La historia que narro en l.os dos capítu1os se encuentra 
íntimamente relacionada. pues el desarrol1o de las t.écnicas de 
hibridación condujo a la construcción del fenómeno DNA-satél.ite. 
Las referencias entre ambos cap~tul.os, por lo tanto, serán 
continuas. 

2.1 E1 or~gen de 1aa técn~cas de h~br~daci6n 

La idea de utilizar técnicas mo1ecul.ares para atacar problemas 
de l.a bio1ogía evolutiva, y en especial para medir 1a rel.aci6n 
fil.ogenética entre dos especies, no era nueva a principios de los 
años sesenta1 • Antecedentes cercanos eran loa de F1orkin (1949) y 
Anfinsen (1959), quienes habían intentado comparar l.as v.!as 
metabólicas conocidas de diversas especies como un método para 

ª Ver AYaia (1984a) y zuckerkand1 c1ge7) para recuentos bien documentados de 
estos intentos. 
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cuantificar sus afinidades evolutivas. Sin embargo, ea probab1e que 
el primero en proponer el uso de técnicas experimentales y de un 
enfoque 11 mo1ecu1ar" para medir las afinidades entre especies haya 
sido George Nuta11 (1904), quier. a principios de siglo propuso 
uti1izar 1aa pruebas de afinidad sero16gica entre especies con ese 
fin. En 1oa afioa sesenta tres tipos de técnicas experimentales eran 
utilizadas para cuantificar afinidades entre especies a nivel 
mo1ecular: las técnicas sero16gicaa basadas en la idea de Nuta11, 
1as técnicas de aecuenciaci6n de aminoácidos y las técnicas de 
hibridación de ácidos nuc1eicos~. 

Llama la atención que todas estas técnicas moleculares se 
utilizaran baaicamente para atacar el mismo problema: la 
determinación de las afinidades entre especies y, en última 
instancia, la construcción de árbol.ea fil.ogenéticos. El patrón 
común era el de grupos pertenecientes a tradiciones experimentales 
que percib~an que sus técnicas, desarrolladas originalmente con 
otros fines, pod.í.an adaptarse a la ao1uci6n de este problema 
típicamente evolutivo. En el capítulo IV, dedicado a las 
tradiciones deacriptivistas, volveré sobre este tema; aqu~ basta 
aefialar que las técnicas moleculares pasaron de ser consideradas 
uno más de los medios para obtener "indicios 11 o "información" sobre 
las relaciones filogenéticas (inferior a 1oa métodos tradicionales 
de 1a paleonto1ogía, la anatomía y 1a embrio1ogía), a ser 11 e1 11 

medio para obtener la información más eficaz y certeral. 

2 No.me referiré a 1as técnicas serológicas en este trabajo pese a su 
utilización por diversos grupo y su importancia en el debate sobre la antigüedad 
de la especie humana (ver Sarich y Wilson 1967, 1972). Estas pertenecen todav~a a 
la "época bioquímica" de los estudios evolutivos. no a la época de la "genética 
molecular" en la cual se centra este trabajo. Las técnicas de secuenciaci6n de 
aminoácidos fueron muy importantes para la constitución de la Evolución 
Molecular, y a ellas me referiré en e1 capítulo IV. 

3 como ya seftalé. volveré sobre este tema en el capitulo IV. Cabe 
preguntar, sin embargo, ¿por qué el problema de medir las afinidades entre 
especies era el problema mds abordado por los experimentalistao moleculares? Por 
un lado, la construcción de filogenias requiere de una gran cantidad de 
información y de tipos distintos de indicios, por lo que los taxónomos siempre 
han "demandado" la producción de todo tipo de información. Por otro lado, los 
experimentalistas no est4n, por lo general, familiarizados con los problemas 
teóricos de 1a biología evo1utiva, mientras que el problema de las relaciones 
evolutivas es un problema conocido y accesible. Además, la informaciOn de 1os 
taxónomos era hasta entonces de carácter cualitativo, pero buscaba ser 
cuantitativa {como lo muestra 1a aparición de la escuela de la taxonomía 
numérica) . Como veremos, la ventaja más señalada de las técnicas moleculares 
sobre las técnicas tradicionales era que las primeras permitían establecer una 
cuantificación de ias reiaciones genéticas, no fenotípicas, entre especies. 
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La evo1uci6n de 1as técnicas de hibridación de ácidos 
nuc1eicos debe verse en ese contexto: un grupo de biofísicos y 
bi61ogoa mo1ecu1ares desarro11aron un conjunto de técnicas con 
ap11caciones muy diversas y que se adaptaron especia1mente a1 
prob1ema de 1as homo1og~aa genéticas. Este prob1ema consistía en 
dar una estimación cuantitativa de 1a proporción de materia1 
genético (DNA) compartida por dos especies. La idea de fondo era 
senci11a: entre más genes compartan dos especies y,. por tanto,. 
entre más secuencias comp1ementariaa de nuc1e6tidoa compartan, más 
cercanas evo1utivamente serán esas especies. Se trataba, pues,. de 
un prob1ema tipicamente evo1utivo que ninguna técnica uti1izada 
hasta entonces había podido atacar de manera directa. 

2.1.1 E1 contexto origina1 de 1ae técnicas de hibridación 
E1 contexto en e1 que origina1mente se desarro11aron 1as 

técnicas de hibridación fué e1 de1 ataque a uno de 1os prob1emas 
más importantes de 1a genética mo1ecu1ar,. 1a síntesis de proteínas. 
Para e11o fué necesaria 1a interacción de tres e1ementos: en primer 
1ugar, e1 atrincheramiento de un fenómeno centra1 de 1a genética 
mo1ecu1ar,. 1a complementariedad entre 1os parea de nuc1e6tidoe de 
1aa dos cadenas de1 DNA o entre una cadena de DNA y su RNA 
comp1ementario4

• E1 fenómeno de 1a comp1ementariedad de bases 
de1imita 1a funci6n de 1a técnica y exp1ica 1a raacc~6n de 
h:l.br.i.da.c.:l6n o reasoci.ac:l.ón en 1os ácidos nuc1eicos5

• En segundo 

4 La complementariedad entre las bases o nucléotidos de las dos cadenas del 
DNA (A-adenina. T•timidina, a-guanina, c-citosinaJ es la caracter!stica mas 
sobresaliente del modelo de la estructura de DNA propuesto por wataon y Crick en 
1953. La complementariedad explica loa datos obtenidos por Chargaff acerca de la 
proporción en que se encuentran los cuatro tipos de nucle6tidos en el DNA ([A] • 
(TJ y [G} •[C]}. En el modelo de Wataon y Crick las dos cadenas se encuentran 
unidas por puentes de hidrógeno entre A y T y entre C y G. El enlace del par G:C 
es m4s fuerte que el del par A:T debido a que en el primer caso se forman tres 
puentes (enlaces} de hidrogeno. mientras que en el segundo solamente ae forman 
dos. Se requiere. por ello. más energ!a para romper el primer enlace que para 
romper el segundo. En el caso del RNA, una molécula de una sola cadena en la que 
la timina se sustituye por uracilo (UI. los enlaces complementarios con una 
cadena de DNA se forman entre A y U y entre G y c. 

5 Utilizaré indistintamente las palabras hibridación, reasociación y 
renaturalización, si bien esta ultima fue descartada a partir de 1965, para 
designar la reacción qu!mica mediante la cual dos cadenas o regiones 
complementarias de DNA, se aparean y vuelven a formar los caracter!scicos enlaces 
de hidrogeno del DNA "nativo" (nacuralJ después de haber sido separadas por un 
incremento en la temperatura (desnacuralización} • Estos enlaces se forman entre 
los pares de nucleotidos complementarios del modelo de Watson y Crick (ver nota 
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1ugar, fué necesaria 1a experimentación en torno a l.aa propiedades 
fíaico-qu~micas de 1os ácidos nuc1eicos, así como de a1gunos otros 
fenómenos que pod~an manipu1arse para producir y medir (observar) 
1a reacción de reasociaci6n, que es e1 núc1eo de 1a técnica. Este 
tipo de investigación tiene por objeto 1a de1imitaci6n de 1as 
condiciones experimenta1ee satisfactorias en que funciona 1a 
técnica y, por tanto, de las variables que afectan su eficiencia. 
Este trabajo fué 11evado a cabo por e1 grupo de J. Marmur, D. Lane, 
P. Doty y otros, quienes trabajaban en 1a Universidad de Harvard. 
Por t1l.timo, l.as técnicas de hibridación estuvieron sujetas a 
presiones de se1ecci6n muy eopecíf icas en cada uno de loa 
diferentes sistemas experimenta1es en loa que se 1ea utilizó. En e1 
caso de1 grupo de Washington, que fué el primero en utilizar estas 
técnicas en problemas evolutivos, el rendimiento y la velocidad a 
la que pod~an 11evarse a cabo los experimentos y las mediciones 
constituyeron presiones de se1ecci6n importantes que explican que, 
hacia 1961, se haya e1egido a la técnica de hibridación de1 DHA-
agar6 • 

Comenzaré describiendo el. contexto en el que por primera vez 
se utilizó el fenómeno de l.a reaaociaci6n. Este fenómeno es el 
mismo que después se atrincheró en las técnicas utilizadas para 
cuantificar las homologías genéticas y posteriormente en la 
estabi1izaci6n de1 DNA-satélite. El caso constituye un buen ejemplo 
de,1 proceso de estabilización de un fenómeno. 

El modelo de Watson y Crick (1953) de 1a estructura del DNA 
ha sido ca1ificado no a61o como un momento cu1minante en 1a 
historia de 1a biología mo1ecu1ar, sino incluso como una especie de 
"mito fundador" de este campo. Si bien comparto 1as críticas de 1a 
G1tima década a 1as narrativas que sitüan a este mito en el centro 

anterior). 

6 Las presiones de tipo económico (el ~ de producción de una técnica o 
artefacto tecnológico), no siempre oon determinantes en el proceso de 
estabilización de fenómenos ~ a los sistemas experimentales. como hice 
notar en el cap~tulo anterior. En cambio, resultan determinantes en la producción 
de tecnolog~a. Ello no quiere decir que lao restricciones económicas no incidan 
en el montaje de un determinado sistema experimental. En el caso del grupo de 
Washington estas restricciones no fueron considerables al interior del sistema 
experimental (Britten, 1993 comununicaci6n personal) . 
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de toda reconatrucci6n hist6rica". también ea innegabl.e que el. 
modelo de la dobl.e hél.ice ocupa un lugar privil.egiado en el. 
desarrol.1o de un programa de investigación para l.a genética 
molecular. El modelo de la doble hélice del DNA no era un modelo 
matemático sino, en buena medida. una representación pictórica y/o 
escultural de un arregl.o molecular que sugerí.a mecanismos para 
explicar una serie de fenómenos conocidos de la genética. Desde el 
primer art~culo de Watson y Crick (1953) se sugería un poaibJ.e 
mecanismo para explicar la función más básica del. material 
genético, la replicación o función aueocat:al.íeica, partiendo del 
modelo de las dos hélices complementarias. En 1957 este mecanismo 
fué corroborado en una serie de experimentos realizados por M. 
Messelson y F. W. Stahl los cuales, como veremos adelante, 
guardaron relación con los experimentos que llevaron a la 
estabilización de la reasociaci6n del DNA. 

El modelo de Watson y Crick sugerí.a, aunque no tan 
expl~citamente, los pasos a seguir en el estudio de las funciones 
het:erocat:ál.it:icas del. DNA, esto es, su papel. en la sí.nteaia de 
prote~nas. Gracias a experimentos como l.os de G. Beadl.e y E. L 
Tatum, desde la década de loa cuarenta se pensaba en 1a sí.nteaia de 
prote:!naa como e1 paso fundamental. para comprender l.a relaci6n 
entre genotipo y fenotipo. Este era un problema central de 1a 
genética clásica, pero era prácticamente inaccesible con J..os 
métodos y técnicas de esa disciplina. Su sol.ución requería del 
desciframiento del código genético (como lo habí.a llamado 
SchrOdinger en 1944, siguiendo a Haldane 1937) esto es, de1 código 
que perm~tirí.a traducir J.a información genética contenida en la 

7 Las criticas coinciden en que. al. centrarse en este "mito fundador", se 
reduce el amplio campo de 1a biolog!a mo1ecu1ar al. de la genética molecu1ar (que 
es una discip1ina de este campo). Abir-Am (1962), y más recientemente Zal.len 
(1992), han elaborado críticas severas de esta perspectiva. Abir-Am (1982, 1984) 
ha hecho ver que tras de estas reconstrucciones históricas se encuentra un 
determinismo socio-hist6rico que quiere ver en "el camino hacia 1a doble hélice" 
(piénsese en el l.ibro de Ol.by 1974) el rumbo inexorable de la biología de este 
siglo. Segün A.bir-Am es conveniente que el. historiador de la ciencia guarde una 
distancia critica con respecto a las reconstrucciones que los "héroes" (1os 
cient!ficos exitosos) hacen de su propia actividad, lo cual no ha caracterizado a 
la historiografía tradicional de este campo. La historia exitosa de Wa.tson y 
Crick (narrada por el.los mismos en Watson 1966, y en crick 1999, as! como por 
narrativas tan dispares como la de Judson 1987 y 01by 1974}. deja de lado 
numerosos procesos central.ea para una reconstrucción satisfactoria de loa 
or!genes del. campo y sobresignifica 1a importancia del modelo del. DNA que. 
practicamente. se ha convertido en s~mbo1o estético de la ciencia de este sig1o. 
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secuencia de nucl.éotidoa del. DNA, al. lenguaje de loa aminoácidos 
que constituyen a l.as prote~nasª. Pero con el desciframiento del 
código genético no se agotaban las preguntas sobre la función 
heterocata1~tica del. DNA. Exist~a una pregunta más amp1ia que era 
1a de1 pape1 que jugaban el. DNA y otros ácidos nucleicos (RNA) en 
l.a bios~ntesis de prote~nas. Ea en e1 contexto de este proh1ema 

·dOnde ae desarro11aron origina1mente 1as técnicas de hibridación. 
Véamos cómo ocurrió esto con más deta1l.e. 

Desde 1934 Joachim Hammerl.ing hab~a mostrado que l.a s~ntesis 
de prote~nas ocurr~a en el citoplasma, 1o que hac~a sospechar que 
deb~a existir al.guna especie mol.ecu1ar que jugara el papel. de 
"mensajero" entre el. núcl.eo¡ donde se l.oca1izaban los cromosomas, 

y el. citop1asma. Hacia 1960 la investigación de varios grupos 
coincidió en determinar que l.a mol.écula del mensajero deb~a tener 
una composición bioqu~mica similar a la del. DNA, tener una vida 
media corta, ser sintetizado continuamente y estar l.igado a l.os 
ribosomas. También por esos años~ se comenzó a asignar ese papel a 
al.guna especie de RNA. Hacia l.oa años cincuenta l.a evidencia que 
ligaba al. RNA con l.a s~nteais de prote~nas era ya abundante. Los 
trabajos de diferentes grupos suger~~n que este RNA mensajero se 
sintetizaba a partir de un temp1ado de DNA, y e1lo implicaba la 
comp1ementariedad de sus secuencias de nuc1e6tidos~. 

Sin embargo, J.as técnicas experimentales uti1izadas por la 
mayor~a de los grupos no permitían ais1ar este tipo especia1 de 

8 Esta tarea la emprendieron en una primera etapa "teórica", el cosmólogo 
Ceorge Gamow y el propio Francia Crick, y finalmente fué resuelta en forma 
experimental por los grupos de Nirenberg, Matthei, Ochoa, K.horana y otros en los 
anos sesenta. Para una reconstrucción de loa trabajos sobre el código genético, 
ver Sarkar (1989) y Gonz4lez (1994). El desciframiento del código constituyó, 
tambi6n, una de las condiciones restrictivas de las tradiciones descriptivistas a 
las que me referir!§ ~n el cap.!tulo rv. 

9 Los trabajos pioneros <¡\le reconocieron una similitud entre el RNA 
sintetizado en E. co~i tras la infección con fago T2, y el DNA del mismo fago, 
fueron los de Elliot Volkin y Lazarus Astrachan (1956). Estos resultados se 
incorporaron en cuatro trabajos publicados en 1961: Jacob y Monod (1961), 
Brenner, Jacob y Messelson (1961), Groas et al (1961) y Hall y Spiegelman (1961). 
Otros grupos de investigación, como el de Jean Brachet en Bruselas, también 
trabajaban en el problema del mensajero y la localización de los ~cides nucleicos 
en la cé1ula. El trabajo mas importante para la caracterizacion del RNAm CRNA 
mensajero) fué el de Jacob y Monod, pues permitió integrar varias de estas l.!neas 
de investigación. En su trabajo, el RNAm se incorporó en el marco de un modelo 
genera1 de la regulación genética. Para una historia de algunos de estos sistemas 
experimentales, ver Stent y Calendar (1978), Giacomoni (1993) y Burian (1995). 

49 



RNA. La evidencia de que había un tipo de RNA que actuaba como 
mensajero, cuya secuencia era complementaria a 1a de1 DNA y que, 
por tanto, pod~a 11 11evar11 1a información genética del núcl.eo al. 
citop1asma, se obtuvo gracias a 1a construcción de l.a primera 
técnica de hibridización por Ha11 y Spiege1man en 1961. Las 
primeras estructuras h~bridas de DNA y RNA (híbridos de DNA:RNA) se 
obtuvieron en el. Departamento de Microbio1ogía de la Universidad de 
:I1l.inois en Urbana, en el Laboratorio de So1 Spiegelman (en 
Giacomoni 1993 se encuentra una amp1.ia reconstrucción de estos 
experimentos) . E1 objetivo de Spiege1man se situaba explícitamente 
en "un ataque directoº a1 problema de la síntesis de proteínas. 

A Spiegelman se 1e ocurrió utilizar el mecanismo de la 
compl.ementariedad de las bases en el DNA para detectar un fenómeno 
distinto pero cuyo comportamiento parecía muy similar: la 
compl.ementariedad de las bases de una cadena de DNA vira1 con las 
del. RNA mensajero de una bacteria infectada por ese virus. 
Spiegel.man supuso que una serie de enlaces complementarios entre 
DNA y RNA, dos tipos distintos de cadenas moleculares, l.e 
permitirían 11 reconocer 11 al. RNA mensajero. Este, que era inestable 
y escaso, y por el.lo difícilmente localizable, podría ser detectado 
por e:u hibridación con el DNA viral, del que podían obtenerse 
cantidades relativamente abundantes. 

A partir de J.958, en colaboración con Masayasu Nomura y 
después con Ben D. Hall, Spiegelman 11evó a cabo numerosos 
experimentos buscando en 1as bacterias infectadas con fago T2 el 
RNA complementario al DNA viral. En algunos de estos experimentos 
ocurr~an reacciones de hibridación. Esta reacción, que constituye 
el fenómeno que delimita la función de l.as técnicas de hibridación, 
se produc~a en condiciones experimentales adecuadas, que el grupo 
de Spiegelman se propuso especificar. Con ese fin decidieron 
modificar una serie de experimentos publ.icados hacía poco por 
Jul.ius Marmur y Paul. Doty (1959). Marmur y Doty no eran genetistas 
mo1ecu1ares, sino biof~aicos ocupados en caracterizar f~sico

químicamente a l.os ácidos nucl.eicos. El. trabajo de este grupo, 
ubicado en 1a Universidad de Harvard, constituyó el segundo 
elemento necesario para manipular 1a reacción de reasociación. 

2. J... 2 La investigac:l.ón experimenta1 en torno a 1a reaaoc:l.ac:Lón 
A fines de los años cincuenta el grupo de Harvard, l.idereado 
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por J. Marmur 1 y al. cual. pertenecían P. Doty, C. L. Schil.kdraut y 
D. Lane 1 encontró suficientes evidencias de que al. el.evar l.a 
temperatura de una sol.ución de DNA nativo y enfriarl.a abruptamente 
se rompían l.os enl.acea de hidrógeno que mantenían unidas a l.as dos 
cadenas compl.ementarias, por l.o que estas se separaban. A este 
proceso sel.e l.l.am6 "deanatural.ización del. DNA". La temperatura a 
l.a que ocurría l.a desnatural.ización se designó como ~ (por 
"mel.ting 11 ) , y poco después se determinó que tenía una magnitud 
específica en cada especie pues dependía de l.a proporción de 
enl.aces guanina-citosina y adenina-guanina (G:C y A:T) de cada 
mol.écul.a. 

La desnatural.izaci6n modificaba al.gunas características 
físicoquímicaa del. DNA. Esto se refl.ejaba 1 por ejempl.o, en una 
al.teración de su viscosidad 1 en l.a formación de bandas separadas en 
un gradiente de ul.tracentrifugación o en un incremento de l.a 
absorbancia de rayos ul.traviol.eta. Util.izando diferentes técnicas 
experimental.ea se obtenían datos acerca de l.a modificación de estas 
características, l.as cual.ea se expl.icaban con el. fen6meno de la 
desnatural.izaci6n10 • Este comportamiento del. DNA no era asombroso; 
l.a estructura de l.a dobl.e hél.ice l.o hacía previaibl.e. Lo novedoso 
consistió en observar que 1 si l..a. eol.uci6n de: DNA desnatura.1izado ae 
enfr.:l.aba l.enta.mente, el. DNA parecJ:a recuperar l.aa propiedades 
~~aicoqu.ímicaa que 1o caracterizaban. ta1es como su abaorbancia de 
rayos u. v. su viacocidad. La.a diferentes observaciones parecían 
apoyar 1a. idea de que 1ae dos cadenas separadas vol.vía.n. a 
reasociarse y a. reconstituir l.a estructura de dob1e hel.~ce de1 DNA. 
A este fenómeno se le 11am6 entonces "renatural.izaci6n 11 y poco 
después (1963-64) sería rebautizado como reasociaci6n. El. fenómeno, 
de manera contraria la desnatural.ización, se observaba 

10 Recuérdese que los fenómenos no son directamente observables en la 
mayor~a de los casos. No se observan, por ejemplo, las cadenas de DNA 
separándose, aunque en este ejemplo existen micrografías electrónicas (datos) que 
pueden interpretarse. con un margen de confiabilidad, como mostrando a las dos 
cadenas de ONA separadas. Se requiere la manipulación de otros fenómenos, que 
alteran el comportamiento del fenómeno en cuestión, para "observarlos• o 
"medirl.os" mediante la obtención de datos tales como la formación de bandas de un 
gradiente, o las gráficas de disminución en la absorbancia de rayos UV. Esto 
puede expreaarse en términos del modelo de evolución de técnicas experimentales 
(Mart~nez y Suárez 1995) diciendo que toda técnica que tiene por objeto la 
reproducción de un fenómeno requiere del atrincheramiento de otros fenOmenos en 
las subtécnicas de mediciOn (observación) que la componen. En ocasiones 
hablo de que "el. fen6meno se observaba ... ., para referirme de manera abreviada al. 
hecho de que "hab~a suficientes observaciones o evidencias confiables sobre la 
(re)producción del. fen6meno ... 
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registrando 1a disminución en la abaorbancia de rayos ultravioleta 
que mostraba la recuperaci6n de 1as características del DNA nativo. 
De este modo el grupo de Harvard pudo distinguir tres tipos de DNA 
en sus experimentos: nativo, desnaturalizado y renaturalizado. 

E1 fen6meno de la reasociaci6n no parecía presentarse si la 
solución se enfriaba abruptamente (esto es, no se recuperaban las 
propiedades fisicoquímicaa de la molécula) . Una explicación 
razonable era que al enfriar la solución con rap~dez no se daba 
tiempo a que 1as secuencias complementarias 11 se encontraran" en la 
solución y se aparearan como en el modelo de Watson y Crick. En 
lugar de eso, parecían formarse agregados heterogéneos que no 
tenían 1as características del DNA nativo. Pero mostrar que la 
reasociaci6n se present:aba con regularidad bajo ciertas cond.:lciones 
era muy importante en ese momento. Watson y Crick habían sugerido 
en 1953 un mecanismo-modelo para la replicación del DNA, llamado 
"semiconservativo", en el cual las cadenas se separaban y cada una 
actuaba como molde para la síntesis de nueva cadena 
complementaria a partir de nuc1e6tidos individuales. En este 
modelo, que permitía explicar la replicación del material genético, 
el DNA de una cé1u1a "hija" ten.ía una cadena proveniente de la 
cé1ula "madre" y una cadena recién sintetizada (de ah.! el nombre de 
"semiconservativo 0 ) .. Si bien en 1957, como ya mencioné 1 Messel.son 
y Stahl. mostraron que este modelo de replicación era muy 
probab1emente correcto11 , no estaba de más presentar diferentes 
enfoques y resultados que apuntaran en la misma dirección. 
Cient.íficos de 1a altura de Max De1bruck y su alumno Gunther Stent 
habían puesto en duda e1 modelo de replicación semi-conservativo y 
la existencia de1 fenómeno de renaturalización del. DNA, pues 
sosten.ían que las grandes cadenas del DNA har.ían imposible un 
reacomodo ordenado y que l.aa hebras moleculares se enredarían entre 
si una vez separadas, formando loa agregados que de vez en cuando 
aparec.ían en loa experimentos con ul.tracentrifugaci6n. 

El. fen6meno se robusteci6 cuando en 1960 Marmur, Lane, Doty y 

11 E1 experimento de Messelson y Stahl, pub1icado en 1957, es un 
experimento c14sico de 1a genética molecular -en realidad es una "serie de 
experimentos"-, reconocido por la elegancia y claridad de su diseHo (ver Stent y 
Calendar 1978 y Ho1mes 1993). Para 1levarlo a cabo, Mathew Messelson y Franklyn 
W. Stahl desarrollaron la técnica de ultracentrifugación en gradiente de densidad 
en cloruro de cesio, que después utilizaron el grupo de Harvard y el grupo de 
Spiegelman en las primeras técnicas de hibridación. Esta técnica les permitXa 
separar las distintas especies de ~cides nucleicos (nativo. hXbrido y reasociado) 
que se encontraban en solución. 
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Schi1kdraut reprodujeron 1as evidencias a su favor utilizando dos 
enfoques sumamente distintos. Marmur y Lane (1960) mostraron la 
recuperación del 50% de la actividad bio16gica (transformadora) del 
DNA renaturalizado. Y en un segundo art~culo (Doty et al., 1960) e1 
grupo mostró la recuperaci6n de las caracter~sticaa fís~co-químicas 
del DNA utilizando diferentes procedimientos experimentales. Ambos 
art~culos se publicaron en el mismo número de 1os Prpceedings of 
the Natignal Academy gf Science. La intención era clara: mostrar 
que diferentes enfoques conducían al mismo resultado, la 
reproducibilidad del fenómeno de la reasociaci6n. 

Los experimentos de 1960 permitieron además una primera 
caracterización del fenómeno y, con ello, la posibilidad de 
construir las técnicas de hibridación. El fenómeno dependía de tres 
condiciones eXperimentales básicas: la velocidad de enfriamiento de 
la solución de DNA (que debía ser lenta), la fuerza i6nica o pH 
bajo de la solución, y la concentración de DNA (que no es igual a 
la cantidad de DNA absoluto en solución, sino la concentración a la 
que se encuentran las dos cadenas complementarias de una molécula 
de DNA) . El hallazgo de que la concentración del DNA era una de las 
condiciones para que se llevara a cabo la reasociación tuvo, en los 
años siguientes, una importancia vital para el grupo de Washington 
(ver las siguientes secciones y e1 capítulo III). Por un 1ado, 
permit.ía exp1icar que la tasa de la reacción aumentaría entre 
mayores fueran las probabilidades de que dos secuencias 
complementarias se aparearan; por otro, permitía caracterizar a la 
reasociaci6n como una reacción química de segundo orden y entonces, 
partiend0 de la teoría físico-química¡ hacer una predicción 
concreta: la reacción de reasociacion ll.Q podría ocurrir en el DNA 
anima11:i1. La explicación era que 1a concentración de secuencias 
homólogas en el DNA animal era muy baja, debido tanto al gran 
tamaño de1 genoma como a su comp1ejidad (número y diversidad de 
genes); ello impediría que dos cadenas hom61ogas "se encontraran" 
en la solución y pudieran estab1ecer 1os enlaces de hidrógeno 
necesarios para su reasociación. 

Esta predicción tuvo una gran importancia en el trabajo 
posterior del grupo de Washington; cuando en 1964 se observó 1a 
reasociación de1 DNA animal, la investigación de ese grupo se 

12 Recuérdese que todos los experimentos a los que me he referido se hab~an 
llevado a cabo con ~cidos nucleicos virales y bacterianos. 
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dirigió por nuevos caminos, intentando exp1icar ahora ese "nuevo" 
fenómeno. Sin embargo, en 1960 la explicación de porqué el DNA 
anima1 no podría reasociarse se había robustecido mediante dos 
tipos diferentes de experimentos realizados por un estudiante del 
grupo de Harvard, en los cuales no fué posible detectar 1a 
reaaociaci6n en DNA animal. Los resultados corroboraron 1a 
caracterización f isicoquímica y teórica del grupo de Harvard pero, 
como seña1é, unos pocos años después e1 grupo de Washington mostró 
que eran incorrectos pues la reacción de reasociacion sí ocurría y 
era observable en el DNA anima1. Los resu1tados contradictorios de 
ambos grupos no se explican por 1a incapacidad o la fa1ta de 
habi1idadea de1 estudiante que rea1izó los experimentos en Harvard. 
Se trató más bien de un ejemplo de lo que Wimaatt (1981) ha 11amado 
11 i1usión de robustez": las expectativas del grupo de Harvard los 
llevaron a diseñar un sistema experimenta1 en el que, como veremos, 
no existían las condiciones de producción del fenómeno. 

Ahora bien, la importancia de loa resultados experimentales 
del grupo de Harvard no radicaba en mostrar que el fenómeno de 1a 
reasociación se encontraba "en la naturaleza", sino en caracterizar 
las condiciones experimentales de su reproducción, lo cual hacía 
posib1e manipularlo en 1a construcción de nuevos fenómenos. En la 
conclusi6n de1 art.ículo de Doty et. al. ( 19 60) , los autores se 
refieren tanto a 1a posibi1idad de que el fen6meno no se se 
presente en 1os sistemas bio16gicos, como a su posible utilidad: 

" ••. a1though it is notas yet apparent whether the reformation of denatured ONA 
during slow1y coo1ing has a binloqfc~l counterpart, the demonatration that it doeo 
occur suggest a mechanism for genetic exchange in closely related DNA molecules [or 
recombination] •.• The aecond point is the recognition that the routine reduction of 
DNA .into single strands and their specific reformation into essentially native 
molecu1es providqs a mr:ane of crei'lting entirely new QNA mgleculeg" (subr. mio 
p.475). 

Un año después (1961), Spiegelman y Ha11 utilizaron la 
caracterizaci6n físico-química realizada por el grupo de Harvard 
para constru~r 1a primera molécula híbrida de DNA (viral) y RNA 
(bacteriano) . El atrincheramiento del fenómeno de 1a reasociaci6n 
requer~a la reproducción de las condiciOnes experimentales 
determinadas por el grupo de Marmur. Al reproducir esas 
condiciones, Spiegelman y Hall construyeron la primera técnica de 
hibridación de ácidos nucleicos, gracias a 1a cual pudieron aislar, 
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por fin, l.a mol.écul.a del. RNA mensajero que había sido buscada 
afanosamente en 1os.úl.timos 25 años. 

L-a ·poSibil.idad de aisl.ar mo1écul.as del. RNA mensajero, un 
probl.ema de l.a genética mol.ecul.ar, promet.:Ca l.a posibil.idad de 
atacar-otros probl.emas biol.6gicos hasta entonces inaccesib1es. Sin 
embargo, l.a técnica de Spiegel.man y Ha1l. presentaba aún numerosos 
obstácul.os para su apl.icación y reproducibil.idad. Las variantes 
introducidas y se1eccionadaa en l.os afies siguientes buscaban 
reducir esas 1imitacionea, así como diversificar l.as condiciones de 
ap1icaci6n de estas técnicas para adaptarl.as a otros contextos y 
probl.emas experimenta1ea. 

El. grupo de Washington logró desarrol.1ar variantes que eran 
especial.mente adecuadas para enfrentar e1 prob1ema evol.utivo de l.a 
cuantificación de homol.ogías. E. T. Bo1ton, uno de 1oa fundadores 
del. grupo de Biofísica de 1a carnagie Institution en Washington, se 
encontraba particul.armente atraído por 1os procesos evolutivos y 
fué el. primero, junto con B. J. Me Carthy (de1 mismo grupo) en 
ap1icar l.as técnicas de hibridación a este prob1ema (Britten 1993, 
comun. personal.). Este ea un buen ejemp1o de que l.a construcción de 
técnicas y de fenómenos no es más que 1as dos caras del. proceso de 
construcción de conocimiento experimental., y de que e1 desarrol.l.o 
técnico ea condición de 1a construcción de nuevos prob1emas en 
estas tradiciones. Veámos cómo la variaci6n y se1ecci6n de 1as 
técnicas dde hibridación produjo nuevos prob1emas prob1emas y 
respuestas. 

2.2.1 La varia.bi1idad de 1as técnicas de hibridaci6n 
La eatabi1izaci6n de conocimiento requiere de l.argaa serie• 

experimental.es en las que cada experimento individua1 ea diferente 
a 1os demás. La idea de que no es poSibl.e pensar en l.os 
experimentos como sucesos o eventos únicos ha sido ampl.iamente 
documentada (Latour y Woolgar 1979, Galison 1987, Co1l.ins 1988, 
Rheinberger 1993, 1993,a, 1993b son al.gunos ejemp1os). En estas 
series experimental.es l.os objetos cient~ficos se van estabi1izando 
en 1o que constituye, aimul.táneamente, l.a se1ecci6n de las técnicas 
que promueven su (re)producci6n. Cada experimento individual. debe 
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gran parte de sus características pecu1iares a l.a utilización de 
una técnica concreta., perteneciente a una pobl.ación o t:.ipo de 
técnicas. 

cuando hablamos de 11 un 11 tipo de t:.écnica nos referimos en 
real.idad a un conjunto de pasos o procedimientos experimental.es que 
se ll.evan a cabo en un orden establecido Csubtécnicas) . Est:.os pasos 
o subtécnicas con frecuencia tienen su orí gen en diversas 
tradiciones y problemas de tipo experimental. Podemos, pues, ver a 
ias técnicas experimenta1es como conjuntos estructurados de 
procedimientos. Con frecuencia estos procedimientos son realizados 
por diferentes miembros del mismo grupo de investigación, pues cada 
uno cuenta con diferentes habilidades manuales o prácticas. También 
se da el caso de que procedimientos particularmente complejos y/o 
especializados sean realizados por miembros de otros grupos de 
investigaci6n. Así, entre grupos o tradiciones frecuentemente se da 
un intercambio de "cosas materiales", que general.mente funcionan 
como subproductos necesarios para la realización de una secuencia 
de subtécnicas en otro grupo. Este intercambio de partes o 
subproductos es un índice de la descomponibilidad de cada tipo de 
técnica y, por tanto,, de la posibilidad de que sufra variaciones.u. 
Veámoa cómo se dió este proceso en las técnicas de hibridación a 
inicios de los años seaenta14 • 

La técnica de hibridación de ácidos nucleicos incluye, de 

13 La variabilidad que es importante para la evolución técnica es la qUe 
genera variante• agregativa•. "Decimos que una técnica T, cuya función F es la 
construcciOn y estabilización de un fenómeno dado, es agregativa respecto a una 
cierta descomposición en partes inducida por F si, o en la medida que. las partes 
(pasos o subtécnicao} pueden ser substitu!das por otras cuyo origen y 
descomposición material puede ser muy diferente, pero cuya función es equivalente 
a la que substituye, en relación a la función F de T" CMart!nez 1995b, Mart!nez y 
Suárez 1995). Las variantes agregativas que se sP-leccionan son las que tienen 
~ en la adecuación de la misma, esto ea, aquellas que son cauoalmente 
relevantes para la reproducción de la función de la técnica. Estas nociones se 
elaboran detalladamente en los art!culos citados; aquí es suficiente senalar que 
la agregatividad de una variante puede entenderse como aquella "parte" o función 
de la técnica que se presenta de manera independiente y est~ sujeta a selección. 

14 La evolución de las técnicas de hibridación no se ha detenido y persiste 
en la actualidad. En la evolución de técnicaa experimentales la extinción 
definitiva no parece ser un proceso frecuente; una técnica concreta puede 
desaparecer, pero no as! el linaje al cual pertenece. Aunque ya no sea evidente 
el uso de una técnica o linaje de técnicas. generalmente ello se debe no a su 
extinción total, sino a su atrincheramiento en técnicas m~a novedosas y. en ese 
sentido. más complejas. Este proceso es el que ha venido ocurriendo a partir de 
finales de la década de los setenta con las técnicas de hibridación, que ahora 
forman parte de las técnicas de secuenciación de Acidos nucleicos. Este 
atrincheramiento requirió nuevas adaptaciones de las técnicas de hibridación, que 
ahora funcionan como subtécnica en una técnica más inclusiva y más compleja. 
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manera general, los siguientes pasos o procedimientos: 1) marcaje 
radioactivo del DNA o RNA que se quiere hibridizar, 2) purificación 
del DNA (y RNA, en ocasiones), 3) disociación, 4) fragmentación, S) 
inmobilización, 6) reasociaci6n, 7) separación de las cadenas 
sencil.1as y 1as mo1écu1as reasociadas, B) medición de 1a reacción 
de reasociaci6n, 9) medición de la tasa de reaaociaci6n. 

Algunos de 1os pasos o procedimientos no siempre se 11evan a 
cabo, sin que el.1.o impida la reproducción de 1.a función de 1.a 
técnica. Por e11o, 1.a secuencia de subtécnicas realizadas en un 
experimento particular (esto es, una técnica concreta) puede 
incluir un número mayor o menor de procedimientos, 1a cual. 
constituye una posible fuente de variación técnica (ver Suárez y 
Martínez 1995). Por ejemplo, dependiendo de1 contexto experimental., 
1.os pasos 1, 4, 5 y 9 pueden eliminarse sin que ello sea letal para 
la reproducción de l.a función de la técnica. De hecho, en loa 
contextos en que estas aubtécnicas no son necesarias para producir 
las condiciones experimentales en que se- aplican las otras 
subtécnicas, el no efectuarlas representa una ventaja adaptativa 
para esa técnica concreta. En cambio, existen procedimientos, como 
la subtécnica 6, que debido a que reproducen el fenómeno central. de 
la técnica, el que del.imita su función, son indispensables. Esta 
aubtécnica, dada su importancia con respecto a la función de las 
técnicas de hibridación, presenta enormes restricciones a su 
variación. 

En los casos en que una subtécnica puede omitirse, es el. 
contexto material-experimental el que determina la reprodución de 
la función de la técnica. Por ejemplo, el marcaje radioactivo (paso 
1) es necesario solamente si la medición de la reacción de 
reasociaci6n y de la tasa de reasociación (pasos a y 9) se van a 
efectuar midiendo la radioactividad. De no ser así, efectuar el 
paso 1 representa un gasto extra de recursos material.ea y de 
tiempo. El paso 4, en cambio, no ea necesario si la hibridación se 

realiza con DNA procarionte, mientras que es necesario si se 
trabaja en un sistema experimental con DNA eucarionte. Como 
veremos, la observación que hizo el grupo de Washington en 1962-63, 
cie que la reasociaci6n en el DNA animal sí ocurría, hubiera sido 
imposible de no haberse incluído este paso 4, la fragmentación, en 
la secuencia original. Esto fué 1o que 1e ocurrió a 1oa miembros 
de1 grupo de Harvard, y de ahí concluyeron que 1a reaaociación de 
DNA anima1 no era obae:rvab1e. 
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se puede decir que 1a variante técnica que inc1uye la 
fragmentación fué causa1mente relevante de 1a producción de la 
reasociación de DNA animal, una función que, como las funciones 
biológicas, no podr~a haberse anticipado a partir de la 
introducción de la variante. Este procedimiento parec~a hacer más 
eficiente la reasociaci6n de DNA bacteriano, pero de ninguna manera 
se pod.í.a anticipar que a1 11evar1o a cabo en otro contexto 
permitir.í.a detectar 1a reasociaci6n de DNA animal. Esta variante, 
como veremos, resultó fundamental en 1a construcción del DNA 
satélite del cual esta fué la primera observación. Volveré a ella 
en el siguiente capítulo. 

Otro ejemplo de variante técnica causalmente relevante fué 1a 
inclusión del paso 5, la inmobilización del DNA en un compuesto 
polimérico. La inclusión de este procedimiento aumentaba la 
eficiencia y flexibilidad de la técnica, por lo que era muy 
frecuente llevar a cabo experimentos en que se realizara. La 
inmovil.ización permitía una mayor variación de las condiciones 
experimentales (pH, temperatura) en que se realizaba la 
reasociación. La tecnica de DNA-agar, finalmente seleccionada por 
el grupo de Washington a inicios de los años sesenta se distinguía 
por la inmgvi1izagign rle1 pNA en un gel de agar. En la siguiente 
sección me referiré a las causas que motivaron la selección de esta 
técnica. 

Una segunda fuente de variación consiste en la alteración del 
orden en que se efectúan las subtécnicas. Este tipo de variación 
rara vez se observa en las técnicas de hibridación. El DNA podría 
marcarse radioactivamente, por ejemplo, despúes de ser purificado, 
pero esto tendría efectos negativos en 1a adecuación de 1a técnica, 
ya que el marcaje se realiza con mayor eficiencia cuando el DNA se 
encuentra in vivo. 

En cambio, existen numerosos ejemplos de un tercer tipo de 
variación, de los cuales mencionaré solamente algunos. Este tipo de 
variación permite que el grupo de investigación o el científico 
realicen diferentes combinaciones de procedimientos seleccionando, 
en cada uno de los pasos, la técnica y el material más apropiados 
al experimento individual que se llevará cabo. Así, por ejemplo, el 
paso número 8, que consiste en la medición de la reacción de 
reasociación, esto es, en la observación de la modificación de las 
propiedades del DNA, puede llevarse a cabo siguiendo diferentes 
procedimientos, tales como: a) medir la actividad óptica del DNA de 
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una cadena, b) medir la absorción de luz ul.traviol.eta por el DNA, 
c) medir la cantidad de DNA* (marcado radioactivamente) en 
solución, o d) medir la proporción de DNA reasociado que queda 
atrapado en una columna de hidroxiapatita (H'.AP); y esto por 
mencionar loa procedimientos más comunes. El resultado de estas 
variaciones no ea la selección de una sola técnica, sino más bien 
la proliferación de estas en conjuntos o famil.ias de técnicas 
adaptadas a diferentes problemas o a la caracterización de 
diferentes aspectos del mismo fenómeno u objeto. Esta proliferaci6n 
cumple, además, una función importante en la estabilización de un 
fenómeno: una de las estrategias para generar confiabilidad en las 
observaciones consiste en la utilización de diversos procedimientos 
de medici6n. El resultado, pues, ea análogo al de la evolución 
biológica, en la cual el resultado no ea l.a sobrevivencia y 
adaptacion de una "super-especie", sino la conservación de la 
variabilidad genética y la radiación adaptativa de l.as especies 
(ver Figuras 1 y 2). La caracterización y/o del.imitación de un 
mismo fen6meno util.izando diferentes procedimientos experimentales 
en un mismo sistema experimental., a la cual. 11.amé resonancia 
(cap~tul.o 1), cumple una función epistemológica importante. Esta 
consiste en una primera estabilización del. fenómeno, que ea interna 
al sistema experimental. 

Ilustraré con otro ejemplo esta fuente de variación en otro de 
los procedimientos que forman parte de las técnicas de hibridación, 
la extracción y purificación de1 DNA (paso 2). E11o permitirá 
señalar aspectos relevantes de 1a evolución técnica en un contexto 
social más amplio: 

La extracción y purificación de1 DNA es el procedimiento más 
atrincherado históricamente de todos los que conforman a las 
técnicas de hibridación. Con él, de hecho, se inicia a mediados del 
sig1o XIX la llamada 11 bioqu.!:mica de l.oa ácidos nucleicos". Como la 
mayor.!:a de loa procedimientos que conforman a 1as técnicas de 
hibridaci6n, la extracción y purif icaci6n de DNA tuvo su origen un 
en otra tradición experimental, la de la bioqu~mica de mediados a 
fines de1 siglo xrx, ocupada en caracterizar 1os componentes 
básicos de 1a célula: carbohidratos, prote.!:nas, l.!:pidoa y ácidos 
nucleicos. 

Las (sub) técnicas de purificación de DNA también se 
conforma(n) por una serie de procedimientos parciales. La historia 
de estas técnicas se inicia en 1869, cuando Johann Friedrich 
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Miescher encontró en leucocitos de pus un nuevo compuesto rico en 
fósforo y constituído por grandes moléculas, al que 1lam6 
11 nuc1e.í.na". E1 primer método de extracción y purificación de DNA 
desarro11ado por Miescher constituye aún la base de las técnicas 
actuales: 1a precipitación con sodio. Este ea, pues, el fenómeno 
responsable de la función de las técnicas de extracción de DNA. De 
hecho, una vez que se popularizó la extracción de DNA a partir de1 
timo de ternera, al DNA se le llamó por un tiempo 11 timoato de 
sodio 11 (nombre que se usaba aún en la década de 1os años cuarenta). 
Hacia loa años en que el grupo de Biof íaica del Carnagie 
Inatitution comenzó a desarrollar y usar las técnicas de 
hibridación, este procedimiento se encontraba tan standarizado, que 
el DNA purificado comenzaba a ser adquirible comercialmente. De 
modo que esta fuente de variabilidad no era ya facilmente accesible 
a loa investigadores. Sin embargo, a finales de los cincuenta, loa 
distintos procedimientos de extracción de DNA usados por el grupo 
de Washington buscaban la atandarizaci6n de la purificación de1 DNA 
de cada especie. As.í., e1 DNA bacteriano era purificado con el 
método de Marmur (1961), y e1 DNA viral se obtenra con el método de 
Groasman et. al. (ver Yearbook 1961-62). Pero hacia 1963, como 
dije, varias especies de DNA ya se conseguían comercialmente, como 
la de timo de ternera. Más aún, a1gunos DNA podían comprarse ya 
marcados radioactivamente, con lo que los científicos se evitaban 
el largo procedimiento de marcaje. E1 ahorro de tiempo que esto 
imp1icaba motivó que 1os sistemas experimenta1es que se montaran 
con estos tipos de DNA proliferaran. 

En °1a actua1idad los procedimientos de extracción se han 
standarizado aún más. Prácticamente son cajas negras en la 
investigación, ya que se venden los estuches (kits) de extracción 
para cualquier tipo de DNA. Esta práctica relativamente reciente, 
que consiste en comprar productos "cientrficos comerciales 11 o 
sustancias altamente 11 tecnificadas 11 , se inició durante 1a Segunda 
Guerra Mundia1 con 1a venta de isótopos radioactivos que solamente 
se producían en el ciclotrón de 1a Universidad de California en 
Berke1ey (ver, por ejemplo, Creager 1993 y Kay i993) . A inicios de 
1a década de 1os sesenta, e1 uso de sustancias comercia1es era una 
de las manifestaciones del proceso de "molecu1arizaci6n de 1a 
biología" a1 que ya me referí. La demanda de este tipo de productos 
en la investigación (y la biología molecular es una de 1.as 
protagonistas de la "Big Science") motivó su producción y 
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distribución masivas. Un proceso similar e íntimamente re1acionado 
fué la 11 exp1oai6ntt en 1aa ventas de grandes artefactos tecnológicos 
uti1izados en loa laboratorios de bio1ogía experimental (Elzen 
1986, Kay 1988, Rasmussen 1993). 

La variabilidad en 1os procedimientos de una tt!cnica es 
condición de la eatabil.izaci6n y selección Cst:andarización) de 
aquel.l.oa que son más confiables. Entre los criterios de 
confiabi1idad se encuentra la reproducibilidad de l.os resul.tadoa, 
uri criterio tradicionalmente considerado como 11 cient.ífico 11

• Pero 
otros criterios, tal.es como la disponibi1idad comercial y el. bajo 
costo, también tienen un impacto o relevancia en la reproducción de 
l.os sistemas experimental.es. Si bien la dinámica de las tradiciones 
experimental.es tiende a seleccionar l.os procedimientos que de 
manera más efectiva (esto es, cumpliendo con l.os diversos 
compromisos y recursos materiales) reproducen e incorporan l.os 
fenómenos que del.imitan l.a funci6n de una técnica, la evolución de 
técnicas experimentales, como todo proceso histórico, se encuentra 
sujeto a numerosas contingencias. 

2.2.2 Adaptac~ón y se1ecci6n de 1a técnica de DNA-agar 
La función original de la técnica de hibridación desarro11ada 

por So1 y Spiegel.man, con ayuda de 1os reaul.tados de1 grupo de 
Harvard, consistía en 1a detección y purificación de1 RNA 
mensajero, una molécula escasa e ineatab1e en el citop1aema 
celul.ar. La técnica tuvo éxito: Sol y Spiegel.man lograron 
purificar, al fin, a la especie de RNA mensajero que había el.udido 
por años- la acción de los experimentadores. Sin embargo, como 
señalé, 1a técnica era entonces (1958) costosa y consumía una gran 
cantidad de tiempo. En 1os experimentos original.ea, por ejemplo, se 
requerían de 3 a 5 días de u1tracentrifugación en un gradiente de 
CaCl para separar el híbrido de DNA:RNA de1 resto de RNA del 
citop1aama. Era claro, pues, que se requerían procedimientos más 
eficientes y menos costosos. Las variantes técnicas que mejor 
ayudaron a cumplir con estos criterios dieron en l.os 
procedimientos de inmovilización y separación de cadenas dobles y 
sencil1as (pasos S y 7), y en la medición de 1a reacción (paso 8), 
de las cua1es he mencionado algunas en e1 apartado anterior. Las 
propiedades de estas variantes incrementaron la adecuación de 1a 
técnica permitiendo una mayor reproducibilidad del fenómeno y 1a 
posibi1idad de ap1icar la técnica a otros sistemas experimentales. 
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En 1962 dos genetistaa moleculares, E. K. F. Bautz y Ben Ha1l 
introdujeron una variante ingeniosa que conaist.ía en inmovi1izar e1 
DNA en una columna de ce1u1oaa. Esto aftadía una subtécnica a 1a 
secuencia original de Hal1 y Spiegelman, quienes 11evaban a cabo 1a 
reacción en ao1uci6n. Pero 1a hibridación en so1uci6n presentaba 
una serie de inconvenientes, pues permitía que se formaran enlaces 
entre las bases de la misma cad~na de DNA, que flotaba libremente 
en ao1uci6n. Este comportamiento obstaculizaba la reacción entre 
dos cadenas distintas y, por tanto, la función de 1a técnica. Al 
introducir la inmovilización se impedía que los nuc1e6tidoa de una 
cadena reaccionaran entre si, pues la molécula quedaba fija a una 
superficie semi-sólida. De esta manera se dejaban libres sus 
enlaces de hidrógeno para que se reasociaran con loa de las 
secuencias complementarias de otra molécula. 

La inmovilización se realizaba mediante la fijación del DNA 
previamente desnaturalizado a una columna de fosfoce1u1osa 
acetilada. Este DNA-celu1osa se hacía entonces reaccionar con e1 
RNA, que se encontraba en una columna cromatográfica. El RNA no 
hibridizado se eluía facilmente de la columna, mientras que el RNA 
hibridizado e1uía a una temperatura más alta (65° C), y usando un 
buffer de baja salinidad. Este procedimiento permitía separar las 
cadenas sencillas y las cadenas dobles evitando la 
ultracentrifugaci6n en gradiente de densidad, que era el proceso 
más l.ento y problemático15 • Sin embargo, la variante de Hall y 
Bautz tampoco estaba libre de problemas, pues la preparación del. 
DNA-ce1u1osa era relativamente complicada y las diferentes 
operaciones (formación de híbridos, el.uci6n de RNA y elución de 
h~bridos de RNA) tenían que realizarse a diferentes temperaturas y 
con buffers distintos. La técnica seguXa siendo aún muy laboriosa. 

Casi al. mismo tiempo, Ellis T. Bolton y J. McCarthy (1962), 
del. grupo de Washington, desarrol.laron una co1umna más simple que 
también aprovechaba l.aa ventajas de la inmovilización. Bo1ton y 
McCarthy eran integrantes del grupo de Biof~sica, cuyo trabajo se 
distinguió posteriormente por la utilización de esta nueva 
variante. En ésta, el. DNA de una sola cadena era inmovil.izado en 
agar (3% agar, 6 o.sml DNA/m1 agar), un polímero de a1to peso 

15 Al tiempo que hab~a que esperar para que se llevara a cabo la separación 
del DNA de cadena doble y sencilla mediante ultracentrifugación, se aftad~a el 
hecho de que no hab~a muchas ultracentr~fugas en ese entonces. Solo algunos 
laboratorios bien equipados Cy financiados> contaban con ellas Cver Elzen 19BG). 
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mo1ecu1ar que a1 enfriarse forma una especie de gel.. La preparación 
de DNA-agar, a diferencia de 1a preparación de DNA-ce1u1osa, no era 
un proceso 1aborioso; requer~a sobre todo habi1idad manua1 para 
1ograr que e1 agar se enfriara en forma homogénea. A esta variante1 
e1 grupo de washinton añadió otra de gran uti1idad: e1 DNA-agar era 
incubado con RNA marcado radioactivamente CRNA*) y 1uego era 
transferido a una co1umna cromatográfica donde, después de varias 
"1avadaa", 1as mo1écu1aa híbridas de DNA:RNA* se el.uían con buffers 
de baja aal.inidad. E1 marcaje radioactivo permitía una 
cuantificación más senci11a de 1a proporción de mol.écul.as híbridas. 
Pero esto no fué todo: esta variante parm.:1.tí.a 1& reacción de 
hibridaci6n entre e1 DNA-agar y DNA de un.a sol.a cadena de otra 
especie 1 formando aa~ h~bridos de dos especies diferentes de DNA. 

La posibil.idad de que se reasociaran dos mo1écu1as diferentes 
de DNA abrió 1a posibil.idad de que 1as técnicas de hibridación se 
util.izaran en problemas completamente diferentes, 1oa evo1utivos, 
en l.os cua1es se encontraba interesado Bo1ton, l.~der de1 grupo de 
Washington, desde hacía varios años (Britten 1993, comunicación 
personal.) • Con esta variante, y actuando en otro contexto, l.a 
técnica adquirió una nueva función. Además, 1a variante de Bol.ton 
y Mccarthy era sumamente adaptable a diferentes condiciones 
experimenta1es como pH y temperatura, por 1o que el. grupo de 
Washington comenzó a uti1izar1a en diferentes prob1emas y sistemas 
experimenta1es. 

un año después, en 1963, otro miembro del. grupo de Washington, 
Roy Britten, desarrol.16 una co1umna similar. Britten explotó e1 
hecho de que la irradiación con rayos UV forma en1aces cruzados 
(croas-1inking) entre e1 DNA de una sola cadena y 1a ce1u1osa. Esta 
reacción permitía unir e1 DNA a un soporte s61ido; 1a hidrizaci6n 
y eluci6n del RNA híbrido y no híbrido se 11evaha a cabo como en 1a 
co1umna de DNA-agar, con resu1tados símil.ares. Sin embargo, loa 
sistemas experimental.es montados por el grupo de Washington 
favorecieron la se1ecci6n de la técnica del DNA-agar de Bolton y 
McCarthy. Entre otros criterios, el. más importante fué que la 
reacción de hibridación entre dos cadenas de DNA, el fenómeno 
centra1 que se buscaba reproducir en los prob1emaa evolutivos, no 
se llevaba a cabo con tanta eficiencia en la variante de Britten. 

Un procedimiento más sencillo para formar cadenas híbridas fué 
desarro11ado por Agnar P. Nygaard y Ben Ha11 (1963). Este se basaba 
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en 1a observación de que 1os fi1tros de nitroce1u1osa retienen e1 
ONA de una so1a cadena (y e1 RNA 1igado a é1), pero en cambiO no 
retienen e1 RNA libre cuando estas molécu1as se pasan a través de 
esos fi1tros bajo ciertas condiciones i6nicaa (0.3 a 0.9 M KC1). 
Esta técnica, sin ernbargo, ten.ía que realizarse bajo condiciones 
experimentales restringidas (pH, temperatura), y por tanto no 
permit~a introducir facilmente variables que permitieran modificar 
los experimentos. 

Por ~ltimo, en 1963 Spiegelman y David Gi11espie introdujeron 
una técnica muy aimi1ar a la anterior (ver Giacomoni 1993). En esta 
variante una so1uci6n de DNA de una so1a cadena en buffer de alta 
sa1inidad se hacia pasar por un filtro de nitroce1ulosa, con lo 
cua1 e1 DNA se un:ía al filtro. El filtro se secaba y 11 horneaba 11 por 
dos horas a SOº C en una cámara de vac.ío. Cuando el filtro se 
incubaba con RNA radioactivo, se formaban los h.íbridos de ONA:RNA*. 
El RNA* pod.ía retirarse facilmente, con buffer de baja salinidad, 
lavarse, tratarse con RNAasa y contarse. Era muy poco el RNA* no 
hibridizado retenido por los filtros. La ventaja de esta técnica, 
como 1a de1 DNA-agar, "consiste en que el DNA de una sola cadena 
está inmoviiizado, 1o cual reduce las interacciones entre las dos 
cadenas complementarias de esta molécula. Esta variante se 
convirtió en esos años en la técnica de hibridación más utilizada 
en 1a genética mo1ecular y la ingenier.ía genética, pero no en 
estudios evo1utivos. lo cua1 es un ejemp1o de que la evolución 
técnica no conduce al 
hecho, 1a diversidad 
favorece·ia diversidad 

En el marco de una 

estab1ecimiento de una sola técnica. De 
de problemas y sistemas experimenta1es 
técnica, y viceversa16 • 

exp1icación sociologista podr~a decirse que 

16 E1 desarrol1o de estas técnicas ha continuado en las tradiciones de 1a 
gen6tica molecular, a las cuales no me referiré en este trabajo. El 
descubrimiento de las endonucleasas de reotricciOn en 1970 hizo posible la 
obtención de segmentos de ONA correspondientes a regiones anicas del genoma. Unos 
aftos después. E. M. Southern de Edinburgo, desarrolló una técnica de hibridación 
(Southern blot) que ofreció la posibilidad de identificar qué fragmentos de ONA 
codifican para una especie determinada de RNA. Entre otras cosas. esta técnica es 
muy atil para el mapeo de genomas. Otras técnicas similares (Northern blots. 
ONAc. etc.), que también dependen de la formación de estructuras helicoidales que 
contienen una cadena de DNA y otra de RNA, han sido utilizadas posteriormente en 
estudios evolutivos en los que se comparan secuencias de genes CONA) o mensajeros 
(RNAmJ espec~ficos, y en los cuales el primer paso es el aislamiento de la 
especie molecular mediante una reacción de hibridación. En este caso la 
hibridación se ha convertido en uno más de los procedimientos que constituyen a 
las tácnicas de secuenciación, las cuales son en la actualidad la familia de 
técnicas más utilizadas en la construcción de árboles filogenéticos moleculares. 
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el. grupo de Washington no adoptó 1a variante de Spiege1man y 
Gi11espie porque ].a.técnica del. DNA-agar hab!a sido desarrol.l.ada 
por dos miembros del. grupo, Bol.ton y McCarthy. Pero este hecho, l.a 
importancia de 1aa rel.acionea entre personas, no necesariamente 
constituye un el.emento irracional. o "extracient!fico" de l.a 
evol.uci6n técnica: después de todo, 1a técnica de DNA-agar era l.a 
que mejor conocían y, por tanto, l.a que utilizaban y manipul.aban 
con mayor habil.idad l.os miembros del. grupo de Washington. 

La el.ecci6n de 1a técnica del. DNA-agar por el. grupo de 
Washington entre 1962 y 1965 se puede expl.icar con el. modelo de 
evol.uci6n de técnicas por otras razones que también formaban parte 
del. contexto material.-experimental.. En primer 1ugar, el. método de 
Spiegel.man y Gil.l.espie reduc:1:a 1a tasa de reasociaci.6n de1 DNA, 
efecto que no ocurrí.a al. utilizar l.a técnica del. DNA-agar. Como se 
verá en el. siguiente cap!tul.o, en 1964 el. estudio de l.a anoma1~a en 
1aa tasas de reacc:l.6n. se convirtió en el. objeto de estudio más 
importante de este grupo y por 1o tanto esta era una 1imitaci6n 
fundamental. que impedí.a el. uso extendido de l.a técnica de 
Spiegel.man y Gi1l.espie en l.os probl.emas que l.e interesaban al. grupo 
de Washington. 

En segundo l.ugar, l.a fl.exibil.idad de l.a tecnica del. DNA-agar 
era muy grande, mayor que 1a de l.a variante de Spiegel.man y 
Gil.l.espie. La sel.ecci6n de ésta dl.tima en l.a genética mol.ecul.ar 
condujo a una mayor "standarizaci6n" de l.os procedimientos de esta 
discipl.ina, l.a cual. ha sido una de 1as condiciones fundamental.es 
para que estas técnicas se reproduzcan comercial.mente en l.a 
ingenieria genética. La p1aatio~dad o versat~1idad de l.a técnica 
de1 DNA-agar, en cambio, se hace expl.!cita a1 enumerar 1os 
diferentes sistemas experimenta1es en que l.a util.izaba el. grupo de 
Washington hacia 1962: desde experimentos para medir la tasa de 
producci6n del. RNA mensajero y e1 fenómeno de l.a transducción 
(fen6menos tí.picos del. dominio de la genética mol.ecul.ar de l.os 
sesenta) , como el. probl.ema de 1a cuantificación de homolog.í:as 
evol.utivas (un problema cl.ásico de l.a biol.ogía evol.utiva y, por 
supuesto, de l.a naciente Evolución Molecul.ar) . La variante de DNA
agar era, pues, más 11 generalista". La inmovilización del. DNA en 
agar era compatible con las variantes en las otras subtécnicas, l.o 
que l.a hac~a particul.armente adecuada para adaptarse a1 tipo de 
problemas que entonces concentraron la atención del. grupo: l.a 
reasociaci6n de DNAs de especies diferentes. 
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2.3 La cuantificaci6n de bomo1og~aa evo1utivaa 

Los_miembros de1 grupo de Biof.íaica, como l.o indica su nombre, 
se hab~a::n--·, formado en discipl.inaa ajenas a l.a biol.ogía evo1utiva. 
Como l.a· _ mayo.r.t:a' de l.os grupos interesados en l.os sesenta en l.a 
evo1uci6~·a nivel. mol.ecul.ar, su objetivo consiat~a en util.izar y 
deaarrol.1ar nuevas técnicas experimental.ea con l.as cual.es obtener 
resul.tados que enriquecieran el. marco reconocido de l.a biol.og.ía 
evol.utiva: l.a Teoría Sintética. Sin embargo, conforme util.izaban 
técnicas novedosas, estos grupos fueron construyendo un nuevo 
dominio para l.o que ser.ía l.a Evolución Mol.ecul.ar. La heterodoxia de 
muchas de 1as respuestas del. grupo de Washington ante sus hal.l.azgos 
sugiere a un "territorio de nadie" que sol.amente sería ocupado al. 
l.a consol.idarse l.a nueva disciplina en l.a siguiente década. 

Los primeros experimentos en l.oa que el. grupo de Washington 
atac6 un probl.ema evol.utivo, real.izaron en 196217 • - Estos 
experimentos formaban parte del. que era entonces el. objetivo 
central. del. grupo: l.a expl.oración de l.as posibl.ea apl.icacionea de 
l.a técnica de DNA-agar 11 a problemas biol6gicoa de importancia 
fundamental." (Yearbook 1962-1963. p.303). Fué a.lrededor de esta 
variante de .la técnica de hibridación y de sus potencial.es 
apl.icaciones, que se organizó el. trabajo de investigación del. 
grupo. La técnica de DNA-agar era considerada "sumamente versáti1", · 
y l.a l.ista de prob1emaa en que l.a uti1izaron as~ l.o confirma: 
cinética de J.a s.1.:ntesis de RNA, fraccionamiento de ácidos nuc1eicos 

17 Los resultados obtenidos po el grupo. formado originalmente por E. T. 
Bolton. R. J. Britten. T. J. Byers. B. Hoyer. B. J. Me Carthy y R. B. Roberts, se 
encuentran en los Reportes publicados en los Anuarios (Yearbooks} de la Carnagie 
rnstitution de Washington. Algunos de los experimentos realizados. resultados y, 
sobre todo, especulaciones, no se publicaron en revistas del área. Britten (1993, 
comunicación personal} recuerda la escasa "presión" qi..ae sent~a en esos a~os por 
publicar rapidamente sus resultados. El grupo de investigadores involucrados en 
los mismos problemas era reducido, los resultados se comunicaban personalmente y 
todos los participantes sab.!an a quien "pertenec.!an" deterntinadoe resultados. En 
esta investigación he utilizado los Reportes de loe Anuarios de 1960-61 a 1967-
68, proporcionados amablemente por Roy Britten. 
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comp1ementarios111 , transcripción de información genética en 
bacterias y 11 una medición de 1a re1aci6n genética entre organismos 11 

(p.303). Britten (1993 comun. peraona1) ha aeña1ado que 1a 
diversidad de prob1emas que en un primer momento enfrentaron 1os 
miembros de1 grupo de Washington probabl.emente tenía que ver con 
una cierta dosis de ingenuidad: como biofísicos, se enfrentaban a1 
nuevo campo de 1a bio1ogía mo1ecu1ar desconociendo 1a amp1itud y 
comp1ejidad de cada uno de estos prob1emas. Sin embargo, 1a 
diversidad origina1 de sus intereses se expl.ica también por 1as 
propiedades objetivas de 1a técnica que habían ayudado a 
deaarrol.l.ar, esto ea, l.o que 1l.amaban su 11 versatil.idad 11 • En 1os 
afies siguientes e1 grupo fué restringiendo e1 rango de sus
intereses, tendencia que cu1min6 en 1964, cu~ndo decidieron 
concentrarse por compl.eto en 1as homol.ogías genéticas entre 
especies. 

2.3.1 La aua.ntifiaacidn da homo1og~ae genéticas 
La idea de apl.icar l.a técnica a cuestiones evo1utivaa tuvo su 

orígen en l.os experimentos de reaaociaci6n de RNAm vira1 y DNA de 
E. col.i, que descendían del. probl.ema original. atacado por 
Spiegel.man con 1a técnica de hibridaci6n. Los reaul.tados de 
experimentos símil.ares usando l.a variante del. DNA-agar 1ea 
sugirieron que 1a técnica podría servir para cuantificar l.a 
homol.og:ía genética entre especies. Los resu1tados indicaban que 
exist.ía una hibridación practicamente tota1 entre l.aa mol.écul.as 
provenientes de virus de 1a misma especie, que contrastaba con una 
casi nul.a interacción entre l.as mol.écul.aa del. virus y su bacteria 
hospedera. Asimismo, existía una gran proporción de reasociaci6n 
entre l.as mo1écul.as provenientes de ciertos tipos de virus (por 
ejempl.o entre T7 y T2), y una nul.a interacción con el. DNA 
proveniente de otro tipo de virus (T4). Parecía c1aro, pues, que l.a 
formación de dup1ex dependía de l.a especie de DNA uti1izado y que 
1a reacción era altamente específica. As.í pues, 1a idea de apl.icar 
l.as técnicas de hibridación a1 prob1ema de l.as homo1og;ías 
evo1utivas Cun probl.ema conceptua1mente lejano al. de l.a cinética 

1
• Este problema ten!a una gran aplicabilidad potencial, pues con e1 

refinamiento de la técnica serta posible aislar diferentes genes o productos 
gAnicos espec!ficos (RNAm) . A partir de la d6cada de los setenta. con e1 
descubrimiento de las enzimas de restricción, se desarrollaron otras técnicas m4s 
eficientes para llevar a cabo este procedimiento (ver la nota 16). 
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del. RNAm), se desarrol.16 a partir de 1os mismos resul.tados 
experimenta1es y de l.a posibi1idad materia1 de que 1a técnica se 
uti1izara en otros contextos experimenta1es. · 

Reau1taba fáci1 eapecu1ar sobre 1as poaib1es ventajas de 1a 
técnica de DNA-agar a1 ap1icar1a a este prob1ema evo1utivo. E1 uso 
de esta técnica permitiría cuantificar 1a re1aci6n f i1ogenética 
entre diferentes especies a nive1 genético, y no a nive1 fenotípico 
como hasta entonces se había hecho. Los intentos anteriores por 
cuantificar re1aciones fi1ogenéticaa tenían una 1arga historia en 
1a bio1ogía evo1utiva, pero 1as respuestas (Ha1dane 1937, Simpson 
1953) eran sumamente insatisfactorias y 1oca1es. En 1962, sin 
embargo, 1as mediciones de homo1ogía genética inc1uían todavía un 
rango de prob1emas muy diferentes, 1a mayoría de 1os cua1es tenían 
que ver con 1a síntesis de proteínas y no con 1a respuesta a 
prob1emas evo1utivos. 

E1 grupo de Washington, a1 igua1 que todos 1os grupos que 
dieron 1ugar a 1a Evo1uci6n Mo1ecu1ar, parti6 de1 reconocimiento a 
1os postu1ados de 1a genética mo1ecu1ar. La secuencia de 
nuc1e6tidos de1 DNA de cada especie representaba el. potencia1 
genético tota1 de 1os organismos y, por tanto, 1as secuencias 
comunes indicaban simi1aridad genética en diferentes especies19

• 

Con 1as nuevas técnicas experimenta1es, 1a "medición fí.sica 11 

(Yearbook 1962-63 p.320) de 1as homo1ogías genéticas era una a1ara 
posibil.idad. Pero 1a uti1izaci6n de 1a técnica de DNA-agar parec~a 
tener también otras ventajas frente a 1oe procedimientos 
tradiciona1es de 1a bio1ogía evo1utiva. E1 grupo de Washington 
estaba cónciente de estas ventajas y 1as usaba para argumentar a 
favor de 1a 1egitimidad de 1os nuevos procedimientos. En e1 Anuario 
1962-63, por ejemp1o, se seña1aban 1as 1imi.taciones de1 enfoque 
tradiciona1 de 1a genética: 

"The preaence of genes in common may be taken as a guide not only to taxonomic 
relationahipa. among organiems. but aleo to probable evolutionary rel.ationahipa 
( •.. ) However, reproductive isolation of distantly related forma precludes the 
determination of gene simila.rities by means of the usual methods of genet:lca" {~. 
p.319). 

19 Esta idea, mejor formulada con el concepto de "moléculas 
informacionalea", es distintiva de la Evoluc:lOn Molecular. Le dedicaré atenc:lOn 
especial en el capitulo IV, ya que fué en las tradiciones descript:lvistas 
(Zuckerkandl Y Pauling 1965a) donde se encontr6 en el. centro de l.a diacusi6n 
acerca de qué era un carácter mol.ecular. 
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La cita i1ustra una caracterrstica constante de 1os 
ev~1ucioniatas mo1ecu1ares: su convicción de que 1oa métodos y 
procedimientos uti1izados por e11oa eran superiores a 1os métodos 
tradiciona1ea de l.a bio1og3:a evo1utiva. Este apego a l.os resultados 
obtenidos con l.os procedimientos de l.a nueva bio1ogía molecul.ar es 
faci1mente observabl.e en l.os científicos pertenecientes a 
tradiciones experimental.es. La misma actitud se i1ustrará en l.os 
siguientes caprtul.os (III y IV). Una pregunta que podríamos hacer, 
sin embargo, es ¿en qué sentido estaban justificados para sostener 
l.a superioridad de sus métodos? 

Ciertamente, l.a técnica de DNA-agar permit.!.a obtener 
resul.tados que no pod3:an obtenerse con l.as técnicas tradicional.es. 
Pero a1gunaa de sus "ventajas" eran, al. menos entonces, 
potencia1es. Por ejempl.o, util.izando l.a técnica del. DNA-agar aer.!.a 
posible distinguir, en principio, entre l.a presencia. y l.a a.ct::lvi.da.d 
de un gene hom6l.ogo entre dos especies: 

•Thus, RNA mo1ecu1es that interact with DNA indicate phenotypie simi1arities; cross
reacting DNA molecules revea1 genotypic simi1arity" (J.ei.si. p. 320). 

De este modo se podría distinguir el. parecido fenotípico del. 
genotípico, l.o cual era impoaibl.e con los métodos de l.a genética 
mendel.iana. Pero en rea1idad exist.!.an muchas comp1icaciones que 
imped.ran que esto se l.1evara a cabo; entre otras, estaba l.a 
dificu1tad de identificar los mensajeros de cada gene, así como l.oa 
caracter~a que correspondían a cada gen individual de una muestra 
representativa. En cambio, otra de las ventajas que se anunciaban 
de las nuevas técnicas era más real.ista y se hizo manifiesta al. 
medir la homología entre especies bacterianas clasificadas como 
Enterobacteriaceae. La técnica de DNA-agar cumpl~a una función que 
cl.aramente no podían cumpl.ir l.as técnicas tradiciona1es: 

"The resul.ts presented demostrate the potential usefulness of procedures wl:iich 
discern genetic homology at the molecular level. Among bacteria especially, where 
there exist only the faintest paleontological. record and the eimplest of all the 
ontogenetic processes, the molecular approach seems most promising for understanding 
evolutionary rel.ationehips• (p.322). 

En efecto, desde sus primeras aplicaciones l.as técnicas 
moleculares mostraron ser muy útiles para estudiar las rel.acionea 
fil.ogenéticaa en l.os procariontes (bacterias), grupo de organismos 
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en el. que l.os parámetros morfol.6gicos tradiciona1es no eran de 
mucha ayuda. Aún en l.a actual.idad éste hecho persiste como uno de 
1os argumentos más socorridos por l.os tax6nomos mol.ecul.ares para 
referirse a l.a superioridad de sus técnicas sobre l.as de 1a 
pa1eontol.og.ía, l.a anatom.ía y 1a embriolog.ía. Es en este campo donde 
l.a construcción de f il.ogenias mol.eculares ha resul.tado más 
fruct.ífera y, de hecho, ha inducido un cambio en nuestras 
cl.asificaciones seguramente no visto en toda 1a historia de l.a 
biol.og.ía modernaªº· Sin embargo, tampoco fueron l.as técnicas de 
hibridación l.as responsables de estos avances; hubo que esperar a1 
deaarrol.l.o de técnicas más precisas, que proporcionaban una mayor 
"resol.ución", para obtener esos resu1tados (ver, por ejempl.o, Avise 
1994). 

Ahora bien, en el transcurso de sus experimentos con 
bacterias, el. grupo de Washington observó que l.a hibridación entre 
una molécula de DNA y otra de RNA era más eficiente que la reacción 
entre dos mol.écul.as de ONA. Para obtener l.a misma cantidad de 
hibridación que con RNA, se 1es ocurrió cortar el. DNA en fragmentos 
haciéndolo pasar a través de un fil.tro a grandes presiones. De este 
modo se introdujo una variante más en la técnica, el. procedimiento 
de fragmentac.:l.6n (paso 4 de la técnica) . El. hecho de que l.a 
fragmentación incrementara l.a tasa de reasociaci6n de1 DNA sugirió 
dos 1.íneas más de investigación: por un l.ado, l.a necesidad de 
constru~r bombas de presión más eficientes; por otro, 1a necesidad 
de estudiar más a fondo J.a cinética de J.a reacci6n21 • Ambos 
probl.emaa son el. objeto del. siguiente cap~tu1o. 

Vol.viendo a loa experimentos para cuantificar homo1og.ías 

20 La construcción de de filogenias moleculares hizo ver la artificialidad 
de las clasificaciones biológicas tradicionales. estableciendo la pertinencia de 
un namero mayor de Reinos en loe que, por lo menos. se distinguen dos 
Superreinoa: Monera y Eucarionta. Trabajos mas recientes han conclu~do que Monera 
es en realidad polifilético (ver, por ejemplo Woese l.987) • 

21 Aqu.t: se vé, de nuevo, el proceso de construcción de problemas en las 
tradiciones experimentales. La necesidad de mejorar la acción de una técnica y de 
explicar su funcionamiento, se puede convertir en un problema cient.t:fico leg.t:timo 
dada la .f:ntima conexión entre técnica y objetos cient.f:ficos. Los estudios sobre 
la cinética de la reacción y el efecto de la fragmentación tendr.f:an una 
importancia especial en los afies venideros, pues fué en ese contexto donde se 
propuso la existencia de secuencias altamente repetitivas en el ONA animal ("DNA
satélite"). La introducción de la fragmentaciOn fué, en ültima instancia, .la 
sgnd!si6n experimental más relevante en la yonstrussJón de1 DNA-sat~1ite. 
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genéticas, estos se extendieron pronto a más especies. Loa 
or9anismos cuyo DNA se uti1iz6 en 1963 habían sido extraídos de E. 
co1i, aa1m6n, ternera, conejo, cobayo, hamater, rata ratón y 
humano. Estos experimentos constituían de hecho una serie de 
anoma1íaa, ya que de acuerdo a J.a caracterización de1 grupo de 
Harvard 1a reaaociaci6n de DNA anima1 sería inobservab1e. Pronto, 
una parte del. grupo a cargo de Britten se dedicar.fa de tiempo 
comp1et:o a estudiar dichas anoma1íaa, 1as cua1ea estaban 
re1acionadas con 1a introducción de1 procedimiento de fragmentación 
y con 1a necesidad de estudiar 1a tasa de reacción. En ese momento, 
sin embargo, 1os miembros del grupo de Washington no buscaban mas 
que confirmar 1as relaciones fi1ogenéticas estab1ecidaa con 1os 
métodos de 1os tax6nomos tradicional.es para legitimar el uso de 1as 
técnicas de hibridaci6n. E1 va1or de sus experimentos residía, 
sobre todo, en e1 estab1ecimiento de los 1ímites de reao1uci6n y la 
versatilidad de 1a técnica de DNA-agar. El hecho de que 1os 
resultados obtenidos con esta técnica concordaran con 1oa de 1a 

·biología tradicional. era una muestra de 1a utilidad de 1a nueva 
técnica mo1ecu1ar, y 1e confería robustez a 1as fi1ogenias 
obtenidas de este modo. Este proceso, 11amado ca1ibramiento, ha 
sido muy importante para legitimar e1 uso de técnicas mo1ecu1area 
en problemas evolutivos tradicional.es. 

Loa experimentos de hibridación de DNA animal. ref1ejaban una 
interacción constante de1 20% entre cada par de especies. El grupo 
de Biof.ísica conc1uía que a1gunas secuencias genéticas podr.ían 
haber sido a1tamente conservadas durante 1a evo1uci6n. Esta misma 
idea estaba siendo desarro11ada a1 mismo tiempo por otros grupos, 
como e1 de Margoliash y Smith (1965) y, con más deta11e, por 
Zuckerkand1 y Pau1ing (1965). La coincidencia en 1aa conc1usiones 
del grupo de Washington y estos grupos vá más a11á de este 
resultado. Los tres grupos eran originarios de tradiciones 
experimental.es que utilizaban distintas técnicas con el. fin de 
constru.ír comparaciones fi1ogenéticas, una 1abor típicamente 
descript:ivista22 • Al. compartir un núc1eo de problemas comunes, y 
una perspectiva basada en e1 uso del método comparativo, no ea 

22 En e1 caso de Pau1ing y Zuckerkandl, y de Margoliash y Fitch, las 
técnicas uti1izadas eran 1ae de la secuenciación de aminoácidos. que permit~an la 
comparación de prote~nas homólogas. En e1 cap~tu1o IV me referirá a1 trabajo de 
estos dos grupos, m4s exitosos que el grupo de Washington en la conformación de 
tradiciones descriptivistas. 
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casua1 que sus resu1tados coincidieran en varias ocasiones. Por 
ejemp1o, 1os resu1tados de 1964 se obtenían a1 ca1ibrar 1os 
experimentos de hibridaci6n entre primates y otros mamí.f eros (mono 
rhesus, baboon, chimpancé, mono lechuza, puerco espín, ratón y 
otros) con 1os de 1a pa1eontología y l.a clasif icaci6n taxon6mica 
tradicional. Si bien el grupo de Washington no intent6 calibrar la 
magnitud de las similitudes y diferencias de secuencias con una 
escala temporal., sus conclusiones semejan 1o que poco después se 
conocerí.a como la hipótesis del "reloj molecular" de Zuckerkandl.: 

"··• the similaritiee in polynucleotide sequencee may be related to the time at 
wbich the linee o~ organismo we examine in the present diverged from one another in 
the geo1ogic past according to the paleontologist•s judgment" (p.371, ver ~ig 74, 
p.394). 

Esta idea, de que puede haber una relación l.ineal entre la 
similitud de una secuencia y el tiempo de divergencia entre dos 
especies, es un elemento distintivo del. dominio de la Evol.uci6n 
Molecular y era impensable -como explicaré en el capítulo IV- desde 
l.a perspectiva de la biología evolutiva organísmica. Todos los 
resul.tados del. grupo de Washington, sin embargo, se intentaban 
incorporar en el marco de la teoría evolutiva de la Síntesis. En 
este sentido destaca su apego a l.a interpretación sel.eccionista de 
la evo1uci6n23 • Por ejempl.o: 

"Xf the changes ocurred at random throughout the genome there would be no large 
fraction common to a diverse group. Xt is evident that this group of genes had aome 
special characteristic that enabled it to resiet change over periodo of hundred of 
mi1lion of.years" (p.395). 

Pero a pesar de su interpretación dentro de la ortodoxia 
seleccionista, el cambio no azaroso a nivel molecular era expl.icado 
(ahora consideramos que de manera err6nea) proponiendo mecanismos 
heterodoxos que no eran reconocidos por 1os evol.ucionistas 
tradicional.es. Estos incluían la pérdida de genes enteros en 
eventos únicos de deleci6n y mecanismos de reposición masiva. Sus 
cálcul.os los llevaban a sugerir la existencia de delecionea grandes 
(1000 nucl.éotidos por evento), ocurriendo una cada 75 años, o una 

23 Esta posición seleccionieta la ha conservado hasta la actualidad, con 
matices, Roy Britten, quien ha dedicado una buena parte de sus experimentos y 
especu1aciones después de 19GB a encontrar una función adaptativa para e1 ONA 
saté1ite. Me referiré a esto en e1 siguiente capitulo. 
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cada 60 aftos si se reataban las deleciones letales, con lo cua1 se 
expl.icar.!a l.a tasa de divergencia observada. Debido a que con estas 
de1ecionea se perdería DNA, e1 grupo sugería la existencia de 
mecanismos de reposición del. material. perdido. :Entre sus conjeturas 
acerca de este tipo de mecanismos se encontraban l.a dup1~cac~ón de 
DNA, l.a cual podría proporcionar muchas copias de ciertos genesª', 
y 1a introducción de nuevo DNA por infección viral. (hipótesis 
rel.acionada con sus trabajos sobre el. virus l.isogénico l.ambda) . 
Estos mecanismos, refl.exionaban l.oa autores, también podr.!an 
perderse. Por ejempl.o, una enzima de adición se podría perder por 
mutación o se podría adquirir inmunidad ante infecciones viral.es 
(acarreadoras de genes), l.o cual. supuestamente expl.icaría l.a 
existencia de l.os "fósil.ea vivientes". De todas estas ideas C1a 
del.eción de grandes secuencias, l.a dupl.icaci6n, l.a conservación de 
especies fósil.ea), que constituyen una mezcla de especul.aciones de 
todo tipo, solamente algunas, como la duplicación del DNA, se 
establecerían por otros medios. 

De modo que si bien este grupo de biofísicoa y bi61ogos 
mol.eculares eran "darwinistaa", mostraban una mayor .l.ibertad para 
sugerir mecanismos hipotéticos que los bi6l.ogoa tradi.cionalea, 
apegados a .l.a teoría clásica de .l.a genética y de l.a ael.ecci6n 
natura.l., hubieran descartado de principio. Desde l.os primeros 
trabajos de este grupo de biof~sicos comenzó a emerger una visión 
más dinámica del genoma de aquel..l.a que tenían l.oa genetíatas 
c.l.ásícoa y de poblaciones. La visi6n de un genoma pl.ástico es una 
de .l.aa características más distintivas de l.a nueva diacip.l.ina. 

2.3.2 E1 dec.l.iva de 1as med~cionas de homo1ogía 
A.1 afio siguiente (19G4-6S) l.os experimentos de.1 grupo de 

Washington se concentraron en .l.a medíci6n de homologías de p.l.antas 
y anima.l.ea. Los resultados de nuevo coincidían con .l.a taxonomía 
tradiciona.1 de loa grupos el.egidas: 1.oa DNA de las especies 

24 La proposición de esta hipótesis para explicar un fen6meno que después 
se comprobar!a inexistente parece *profética". Una vez que Britten y Kohne 
descubrieron el DNA satélite (cap!tulo IIIJ, la hipótesis de la duplicación del 
DNA tuvo un dominio al cual referirse. Poco después, se atrincheró también en la 
explicación de las homolog!aa entre las diferentes cadenas de globinas que dieron 
Zuckerkandl y Pauling en 1965 (ver cap!tulo IV} . Actualmente se considera que el 
mecanismo de la duplicación ea uno de los mecanismos más importantes que explican 
el "exceso" de DNA en las células eucariontes. 
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miembros de la familia Leguminosae interactuaban entre si en mayor 
grado de l.o que lo hac.ían con otra dicotiledonea, (Nic::ot;iana 
g1auca, tabaco) y aan menos con una monocotiledonea (centeno) . Loa 
resultados por primera vez aportaban, también, información nueva: 
dentro de las leguminosas la diversidad genética relativa parec.ía 
ser por lo menos tan grande como la que existía entre Ordenes de 
mam.íferos tan distintos como el ser humano y el ratón. La causa de 
esta gran diversidad genética vegetal era desconocida por los 
autores, si bien suger.ían que la domesticidad podr.ía haber 
acelerado el proceso de divergencia entre las leguminosas. 

Pero el. grupo de Washington crey6 confirmar la gran diversidad 
genética de los vegetales con otra serie de experimentos, en loa 
que mostraron la ausencia total. de interacción entre el DNA de una 
monocotiledonea (centeno) y el de una dicotiledonea (ch.ícharo). 
Ello parec.ía indicar un cambio evolutivo muy rápido en las 
secuencias homólogas de estas especies. Sin embargo, lo que loa 
resultados mostraban eran loa l.ímites en la resolución de l.a 
técnica de DNA-agar. La medición de homol.og.ía genética entre 
especies animales hab.ía indicado que entre l.oa peces y l.os 
primates, cuyos ancestros comunes vivieron hace 450 millones de 
años, aíin podía detectarse una cierta aimil.itud. En cambio, el. 
ancestro común de monocotiledoneas y dicotil.edoneaa debió haber 
vivido hace "apenas" unos 135 millones de años, y sin embargo l.a 
homología había desaparecido por compl.eto. Gracias a loa reaul.tadoa 
de otros grupos de investigación, que han util.izado otro tipo de 
técnicas para detectar homologías, se sabe que, en real.idad, sí 
existe homología genética entre mono y dicotiledoneas. ¿Cuál. fué el. 
problema del. grupo de Washington?. Se hab.ía l.legado, simplemente, 
a1 l..ímite de l.a utilidad/adaptación de las técnicas de hibridación 
en este sistema experimental. 

La adaptación técnica ea una propiedad contextual al. probl.ema 
que se busca resol.ver. El sistema experimental. en el. que se 
util.izaba l.a técnica del. DNA-agar no permit.ía me;tir homo1og.íaa 
evol.utivaa entre organismos (plantas vasculares) en donde se 
supon.ía que debía de hacerl.o. Pero la adecuación de l.a técnica de 
DNA-agar disminuyó, sobre todo, debido a que en esos af\os se 
deaarrol.laron y especial.izaron otras técnicas más eficientes y 
confiables para atacar el. mismo problema. Un problema experimental. 
ea una especie de hábitat que puede ser col.onizado por diferentes 
enfoques y métodos (técnicas, artefactos, prácticas), que en 
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conjunto forman nichos eatabl.ea. Entre 1aa diferentes técnicas que 
se enfocaron al. mismo probl.ema, se encontraban 1a aecuenciaci6n de 
aminoácidos y posteriormente l.as de aecuenciaci6n de ácidos 
nucl.eicos, que final.mente desp1azaron a 1as técnicas de 
hibridación. El. campo de l.os estudios de 1a evol.uci6n a nivel. 
mol.ecul.ar estaba l.isto, a mediados de 1oa años sesenta, para ser 
"invadido" por diferentes técnicas experimentales provenientes de 
1a bioqu.ímica y l.a genética mol.ecul.ar. Y a un nivel. l.ocal. no 
debemos ol.vidar que el. sistema experimental. del. grupo de Washington 
aufr~6 hacia 1964 un despl.azamiento hacia otro tipo de probl.emas, 
1os de l.a cinética de 1a reacción de reasociaci6n. 
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CAP:CT'VLO I:CI. TRAD:CCJ:ONB'S EXPBRXMBN"rALBS DE LA BVOLUC:CON' 
MOLEctJ'LAR. PARTE 2 r EL DNA SArELXTB 

3.0 Introducción 

En 1968 Roy J. Britten y David E. Kohne anunciaron en Scíepye 
1a presencia de numerosas secuencias cortas, al.tamente repetidas, 
en el. DNA de .las cé.lul.as eucariontea (Britten y Kohne, 1968J • Dos 
aftos antes, Britten y Waring habían pub.licado, en .la misma revista, 
un breve artícu.lo en .la que notificaban .la existencia de esta 
fracción de.l DNA, a .la que .l.lamaron "DNA-aaté1ite•1 , en e.l genoma 
de.l ratón (Brit:ten y Wa:i:-ing 1966J. Pero .la notici.a de 1968 era 
sorprendente. E.l fen6meno se distribuía universa.lmente en el. genoma 
de J.os cé.lu.las eucariontes, y no era una rareza exc.luaiva del. DNA 
de ratón. 

En .las teorías y model.os de .la genética c.lásica y de l.a 
genética mo.lecu.lar no existía nada que hiciera pensar que el. genoma 
de J.os procariontes se distinguiera de este modo de.l genoma de .loa 
eucariontea, y mucho menos en .la poaibil.idad de que un porcentaje 
notabl.e de.l genoma anima.l o vegetal. (de.l 10~ en e.l ratón hasta un 
80~ en e.l aa.lmón) consistiera de secuencias cortas repetidas mi.lea 
o mil.l.ones de veces. Un camul.o de preguntas surgieron ante .las 
concl.usiones de Britten, miembro destacado del. grupo de 
Waahington1

• Entre otras, se encontraban las siguientes: ¿Cuál era 
el. origen de estas secuencias? ¿C6mo se habían formado? ¿Cuá.l era 
su funci6n? ¿Se encontraban relacionadas con .la regulación génica 
en estos organismos? ¿Cuál.es eran sus impl.icaciones evolutivas? 
Todas estas preguntas tenían que ver, directa o indirectamente, con 

1 En la investigación en torno al DNA-satélite Roy Britten ha sido. sin 
duda. la figura central. Las etapas m~s relevantes de su trabajo son las 
siguientes: Britten se incorporó al Laboratorio de Biof!oica del Departamento de 
Magnetismo Terrestre de la Inatitucion Carnagie de Waahington en 1958. En el 
periodo de 1964 a 1965 Michael Waring, entonces un postdoctorante en el mismo 
laboratorio, y Britten, demostraron que la anomalía de las altas tasas de 
reaaociaci6n no era un artefacto de ou sistema experimental y postularon la 
existencia del DNA-satélite en el genoma de ratón (ver el texto). En 19GG 
publicaron los resultados de ese trabajo. A partir de 1965, Britten trabajó con 
David Kohne. entonces becario de loa NIH, quien realizaba una estancia en el 
Laboratorio de Biof!sica. El resultado de esa cooperación fué la confirmación del 
carácter "Universal" del ONA satélite en el genoma eucarionte. En 1968 se publicó 
un artículo con loo resultados de su trabajo. Posteriormente, y hasta la fecha, 
Britten. quien comenzó a trabajar en el Instituto Tecnológico de California 
(CalTech) en 1969, ha trabajado estrechamente con Eric Davidson buscando una 
función requlatoria y/o evolutiva para el fenómeno del DNA-aat6lite. 
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1a bio1ogía evo1utiva. Las respuestas, sin embargo, no eran fáci1es 
de encontrar y, de hecho, varias de 1as preguntas no tienen en 1a 
actualidad una respuesta aceptada por 1a comunidad de 
evo1ucioniatas mo1ecu1ares. Esto hace de1 fenómeno DNA-saté1ite un 
caso ejemp1ar; se trata de un fenómeno en e1 sentido estricto a1 
que me he referido, pues es producto de la actividad experimental 
de un grupo de investigación que, por ahora, no ha encontrado "su 
sitio" en e1 seno de ninguna teoría o mode1o genera1. Pese a el.J.o, 
e1 fen6meno de1 DNA-saté1ite forma parte de1 dominio de 1a 
Evo1uci6n Mo1ecu1ar. 

El. DNA-satél.ite constituye el. resultado cient~fico más 
importante de1 grupo de Biof ísica de 1.a Institucion Carnagie de 
Washington en J.a década de 1os sesenta. La serie de experimentos 
que permitieron su caracterización ejemplifican e1 proceso de 
construcción y estabilización de fenómenos al que me he referido. 
Este proceso, que constituye el núcleo de 1a actividad de J.oa 
científicos en J.as tradiciones experimental.es,. tiene como resu1tado 
1a construcción de fenómenos que forman el dominio de una 
disciplina. Por el.l.o me referiré a é1 con bastante deta11e. 

No está de más reiterar que 1a estabilización de 1os fenómenos 
debe verse en consonancia tanto con e1 desarro11o de técnicas y 
procedimientos experimentales, como con caracterización 
conceptual.. La caracterizaci6n conceptua1 de 1os fenómenos no 
ocurre independientemente de 1a actividad práctica y técnioo
experimental de J.os cient~ficoa. Los tres aspectos (evolución de 
tecnicaa, caracterización conceptual y construcción de fenómenos) 
son elementos interdependientes de J.a construcción de conocimiento 
experimental.. Si en e1 cap~tulo anterior enfaticé la evolución de 
técnicas experimentales, en este intentaré destacar algunos 
aspectos de la representación conceptual de 1os fenómenos. 

3.1 La anoma1~a y su so1uci6n 

La construcción del. DNA satélite tuvo su origen en J.a 
investigación en torno a una anoma1ía del. sistema experimenta1 de1 
grupo de Biofísica de la Institución Carnagie de Washington. Esta 
anomalía fué detectada en l.os experimentos que describí en e1 
capítulo anterior y consist~a en 1a observaci6n de que en e1 DNA 
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ESTA 
SAUR 

a.nima1- &~ ocurr1:a hi.br:1.dac.:l.6n2 • Esta observación contradec.!a 1a 
caracterización te6rica de 1a reacción de hibridación realizada por 
el. grupo de Harvard a inicios de loa sesenta, por lo que se 
convirtió en un t.!píco problema experimental. La anomal.!a se 
explicó postulando la existencia de una fracción del DNA con 
ciertas caracter.!sticaa, a la que se llamó DNA-satélite. 

Sin embargo, la solución a la anomalía no significó el fin del 
problema experimental. La solución implicaba el reconocimiento de 
un fenómeno totalmente inesperado y sorprendente en el contexto de 
las disciplinas y teor.!as prevalecientes, por lo que el trabajo y 
los recursos de algunos miembros del grupo de Biof.!aica se 
concentraron, a partir de entonces, en la resolución de los 
numerosos prob1emas experimentales y conceptuales que aparecían al 
intentar caracterizar y estabilizar el nuevo fenómeno. Esta 
secuencia general de eventos (problemas que requieren del uso y 
desarrollo de una técnica, anomalías experimentales que se detectan 
gracias a una variante técnica, y construcción de nuevos fenómenos, 
que sugieren problemas nuevos), es común en las tradiciones 
experimenta1es. Veámos con más deta11e este proceso. 

3.1.1 La reproducibi1idad de 1a anoma1ía 
El grupo de Biofísica, como hemos visto, uti1iz6 la técnica de 

hibridaci6n de DNA-agar en diferentes problemas, a algunos de los 
cual.es me referí en el capítu1o anterior. La f1exibi1idad de esa 
técnica, esto ea, su capacidad para adaptarse y diversificarse ante 
diferentes prob1emas, era su característica más sobresaliente. Para 
e1 grupo.de Biofísica en esto consistía su superioridad frente a 
otras técnicas funcionalmente equivalentes y esa era 1a ~az6n por 
1a cua1 la habían seleccionado de entre una variedad de técnicas de 
hibridación, como las de Hall y Spiegelman, las de Doty, o las de 
Marmur y Lane en Harvard. 

La técnica había sido adaptada al problema de medir homol.og.íaa 
evolutivas entre diferentes especies, y hacia 1963 se encontraba 1o 
suficientemente estabilizada como para ser considerada un 

3 Recuérdese la distinción entre datos y fenómenos a la que me refer! en el 
cap!tulo anterior. Decir, por ejemplo, que "la reasociación de DNA animal era 
obseryable", es una manera abreviada de decir que pod!an obtenerse datos 
confiables, utilizando diferentes procedimientos. a partir de los cuales pod!a 
inferirse que el fenómeno de la reasociación estaba siendo reproducido en el 
sistema experimental. Esta aclaración se aplica a todos los casos en que no 
elaboro expl!citamente dicha distinción. 
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procedimiento regular y confiable, cuyos resultados eran altamente 
reproducibles. Para lograr esta estabilización, una parte de1 
trabajo experimental se había centrado en el estudio de las 
condiciones 6ptimas en que ocurr.í.a la reaaociaci6n, fenómeno que 
delimitaba su función. La observación de que la fragmentación del 
DNA aceleraba la reacci.ón y era una condici.6n necesaria en los 
experimentos con DNA animal, motivaron aún más la investigaci6n en 
torno a la cinética de la reasociaci6n. 

Según la caracterización que unos años antes había realizado 
e1 grupo de Harvard, la reacción de reasociación era una típica 
reacción de "segundo orden" cuya velocidad o tasa depend!:a de la 
probabilidad de co1iaión entre dos tipos de moléculas y, por tanto, 
de la concentración de estas. A partir de esta caracterización 
habían predicho que la renaturalización de las cadenas de DNA 
provenientes de organismos superiores no podría observarse, dada la 
gran dilución (o baja concentración) en la que se encontraban las 
secuencias individuales de nucle6tidos, resultado de la gran 
complejidad y ·tamaño del genoma eucari.onte. Se calculaba que el 
tiempo que tardarían en encontrarse dos moléculas hom61ogaa aer.í.a 
tanto, que posiblemente se requerirían meses de incubación y 
concentraciones de DNA impracticables para observar 1a 
reasociación. Como seftalé, esta expectativa pareció confirmarse en 
1960, cuando un estudiante del mismo grupo fue incapaz de observar 
la. renatura1izaci6n en el DNA de timo de ternera (Doty et a1. 
1960) . Este resultado, que poco después se mostró que era erróneo, 
pudo ser exp1icado por el grupo de Washington al mostrar que 1as 
condiciones experimentales utilizadas por el grupo de Harvard no 
eran las adecuadas para producir y por tanto observar la 
reasociaci6n en el DNA animal. 

En 1963 el grupo de Biof ísica de Washington observó que a1 
utilizar la técni.ca de DNA inmobilizado en agar a.í. ocurr~a 

renaturalizaci6n en una fracción del DNA animal. Ello se consideró 
una seria anomal.í.a de su sistema experimental, cuya función era la 
tnedici6n de homo1ogías evolutivas entre diferentes especies. A1 
intentar establecer la proporción de homología entre diferentes 
especies de vertebrados, simplemente observaron que la reacción de 
hibridación sí se llevaba a cabo entre las distintas especies de 
DNA y, especi.almente, entre las dos cadenas del DNA de una misma 
especie. A pesar de que la hi.bridación del DNA de cé1ulas anima1ea 
(y posteriormente vegetales) se incorporó rápidamente como parte de 
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loa resultados de medición de homolog.!aa, no dejó de ser una 
anomalía. Algunos miembros del grupo, lidereados por Roy Britten~ 
dejaron de J..ado la cuantificación de homologías genéticas para 
dedicarse de tiempo completo al estudio de la cinética de la 
reacción de reasociación. Buscaban, entre otras cosas, la solución 
a- 1a 11 paradoja", como la llamaron Britten y Kohne en 1968. Así 
pues, 1a anomal.!a produjo una desviación {shi:Ct:) en e1 sistema 
experimenta1 de1 grupo de Washington; el foco de la investigación 
se movió, a partir de entonces, de l.a cuantificación de las 
re1acionea f i1ogenéticas a la explicación de la anoma1ía mediante 
la construcción de lo que sería un nuevo fen6meno 3

• 

Antes que nada se requer.!a conocer con mayor exactitud cómo 
ocurría 1a reacción en e.l gel de DNA-agar, y cuá1es eran sus 
condiciones 1ímite. Recuérdese que .los experimentos del grupo de 
Harvard se habían realizado utilizando la tecnica de 
ultracentrifugaci6n en gradiente de densidad. El grupo de 
Washington, que seleccionó la técnica de hibridaci.6n de DNA 
embebido en agar, siempre había tenido dudas acerca de si el gel de 
agar intervenía o no en la reacción entre las moléculas de DNA. De 
modo que e1 objeto de estudio de una parte del grupo se desplazó, 
específicamente, del fenómeno de la reasociación {que era la base 
de las comparaciones evolutivas en el periodo de 1961 a 1964) hacia 
e1 problema de 1a tasa de la reacci6n de reasociaci6n. Pero 1o 
primero que se tuvo que eatab1ecer era que .la reasociaci6n de1 DNA 
animal no era un artefacto de su sistema experimenta.l. 

R. Britten y Martín J. Waring presentaron en 1964, en el 
Reporte Anua1 de 1a Carnagie Institution, evidencias de que la 
reasociaci6n del DNA eucarionte no so1o se observaba inmobi1izando 
e1 DNA en agar, sino también con e1 DNA en so1ución. E1lo eliminaba 
la poaibi1idad de que 1a inmobilizaci6n del DNA en e1 gel de agar, 

a1guna modificación de1 medio inducida por e1 agar, fuera la 

1 R.heinberger (1993a, 1993b, 1994. 1995) ha sido el autor que ha puesto 
mayor énfasis en lo que él 1lama la hiseorialidad de los sistemas experimentales, 
esto es, su carácter impredecible. Algunos sistemas experimentales son capacea de 
1o que é1 llama reproducción diferencial o desviación fshife), y esto es lo que 
loa hace fruct~feros en la construcción de nuevos objetos cient~ficos que no 
pueden inferirse de 1as teor~as prevalecientes. El nuevo objeto de estudio del 
grupo de Washington, esto ea, la desviación de sus investigaciones originales. 
ilustra este hecho: son los contextos experimentales~materiales y no la 
existencia de problemas "teóricos" loo que delimitan el camino que sigue la 
investigación experimental. Solamente en este sentido, y no en un sentido 
subjetivista como el que en ocasiones adopta Rheinberger, los sistemas 
experimentales aetüan como "generadores de sorpresas". 
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responaab1e de 1a observación. Loa diferentes experimentos en que 
se med!.a e1 cambio en 1a absorbancia de rayos UV de1 DNA (una 
medida de1 grado de reasociaci6n), en función de 1a temperatura, 
indicaban que 1a dinámica de 1a reacción era :la misma en ambas 
técnicaa4

• Este fué e1 primer paso hacia e1 robustecimiento del 
nuevo fenómeno: su 1oca1ización mediante dos variantes de la misma 
familia de tecnicaa. Los resultados eran además esperanzadores en 
otro sentido, ya que indicaban que las técnicas de hibridación no 
estaban condenadas a ser una serie de procedimientos repetibles que 
proporcionaran respuestas predecibles, como las que en general 
proporcionaban acerca de la homología evolutiva entre especies, 
sino un conjunto de técnicas que podría generar nuevo conocimiento. 

La reasociación de1 DNA animal no solo no parecía un artefacto 
inducido por la técnica del DNA-agar, sino que pronto se manifestó 
como un fenómeno regularmente repetible bajo determinadas 
condiciones experimentales. Estas incluían, como loa 
experimentos anteriores de hibridación, una temperatura de unos 
30ºC menor a la Tm (temperatura de desnaturalización), y una baja 
concentración de sales. Sin embargo, Britten y Waring pronto se 
percataron de que habían otras condiciones experimentales que se 
tenían que añadir a las observadas por el grupo de Harvard. Estas 
eran el tiempo de incubación (mayor al determinado por el grupo de 
Harvard) , la concentración adecuada de DNA y especialmente la 
fragmentación de éste en pequeños trozos. El fenómeno se repet~a al 
uti1izar un amp1io rango de variantes tecnicas, siempre y cuando se 
cumplieran estas condiciones. 

La estabilización del fenómeno continuó a lo largo de ese año. 
Las variantes técnicas introducidas incluían, por ejemp1o, las 
siguientes: 1a separación de las cadenas sencillas y las dobles 
(paso 7) se hacía utilizando filtración en columnas de Sephadex o 
filtros de acetato de ce1u1osa, y no solo con e1 método común de 

4 Existen diversas estrategias en 1a ciencia para determinar que 1as 
observaciones obtenidas por medios técnicos independientes {y por 1o mismo 
diferentes) son ias mismas o iguaies, o que apuntan en 1a misma dirección. Estas 
estrategias son 1as que, en genera1, permiten establecer la confiabi1idad de 1oa 
datos {observaciones) y conc1u!r que lo que se manifiesta en esos datos no es un 
grsefacto. Una de 1as estrategias más utilizadas en bio1og!a experimenta1 
consiste en e1 an41isia estadístico de 1os datos, esto es, la determinación de 
va1ores ta1es como 1a media, el error standard y la varianza. En este caso, se 
comparaban los valores observados de absorción de rayos UV en relación a los 
cambios de temperatura del DNA, en gel de agar y en solución. A esto me refiero 
al decir que "la dinámica de la reacción era la misma". 
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e1uír con diferentes buffers. También, 1a reasociaci6n se mostraba 
haciendo pasar ONA animal. previamente "reaaociado" ( 11 inactivado 11

) 

en so1uci6n, por una co1umna de DNA senci11o inmobi1izado en agar, 
en cuyo caso no se observaba que e1 DNA reasociado quedara 
"atrapado" (hibridizado) por e1 DNA de cadena senci11a. En otra 
serie compl.ementaria de experimentos, e1 DNA inactivado en sol.uc::i6n 
era reactivado el.evando paul.atinamente 1a temperatura; 1a 
reactivaci6n de1 50% de1 DNA se a1canzaba a l.a misma temperatura 
que se requería para e1u~r e1 50% del. DNA fragmentado l.igado a una 
co1umna de DNA-agar. Esto indicaba que e1 tipo de estructura 
mol.ecul.ar que se formaba en so1ución era símil.ar a 1a estructura 
formada en agar, si bien ninguna de estas dos estructuras era tan 
estab1e como el. DNA nativo. Todos estos experimentos no sol.o 
mostraban l.a reproducibi1idad del. fen6meno, sino que hacían posibl.e 
un primer cal.ibramiento de l.aa técnicas util.izadas, así como una 
primera caracterización de l.as propiedades de1 fenómeno. 

Al. caracterizar con precisión l.as condiciones experimenta1es 
en que 1a reacción de reasociaci6n en e1 DNA animal. era observab1e, 
Britten y Waring pudieron expl.icar el. fracaso del. grupo de Harvard 
para detectar dicha reacci6n. Loa experimentos de ese grupo se 
habían real.izado a 67ºC con a1taa concentraciones de sal.. Estas 
condiciones reducían al. sol.o 3% el. cambio máximo de absorbancia de 
UV. Además, habían trabajado con DNA no ~ragmentado, de al.to peso 
mo1ecul.ar, en una concentración que hubiera requerido al. menos de 
una incubación de 6 hrs., mientras que sus observaciones se hab~an 
real.izado tan sol.o después de dos horas de incubación. Esta 
combinación de condiciones experimenta1es redujo el. cambio en l.a 
absorbancia de rayos u1traviol.eta a menos de1 O. 5%, un caml::>io 
imperceptib1e, o al. menos muy difícil. de detectar en e1 sistema 
experimental. del. grupo de Harvard. Al. expl.icar e1 fracaso del. grupo 
de Harvard, Britten y Waring robustecieron su propia 
caracterización de 1as condiciones en que se presentaba e1 
:fenómeno. 

3.1.2 Una exp1icaci6n para 1a anomai~a 
Sin embargo, no bastaba con estab1ecer que 1a reacci6n era 

reproducibl.e en so1ución. Hab~a que ·proponer una expl.icaci6n 
consistente con l.os resul.tados experimental.es de 1964 y, sobre 
todo, con e1 rasgo más notabl.e de l.a reacción, que era su gran 
vel.ocidad. La rapidez de 1a reacción era l.a causa por 1a cua1 1a 
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reacción era observab1e en periodos de tiempo re1ativamente cor~os 
(incubación de 6 a 18 hrs.). Los experimentos mostraban que 1a 
ve1ocidad o tasa de renaturalización del DNA anima1 era 
aproximadamente 1a misma que 1a de1 DNA bacteriano. Sin embargo, si 
se compara e1 contenido de DNA celular, e1 genoma animal es unas 
mi1 veces más grande que el bacteriano. De acuerdo a una simp1e 
operacion aritmética, ello significaba una dilución relativa del 
DNA animal de unas 1000 veces con respecto al DNA bacteriano y, por 
1o tanto, se esperarra un incremento de 1000 veces en el tiempo 
requerido para observar 1a renatura1izaci6n. A peSar de ello, u.na 
proporci6n considerab1e de1 DNA animal fragmentado y 
desnaturalizado encontraba cadenas complementarias con las cuales 
aparearse en un periodo de incubación relativamente corto. E1 DNA 
anJ.ma.1, pues, se renatura1izaba mucho más rápido de 1o que cabr~a 
esperar con base en 1a cantidad de DNA por núc1eo ce1u1ar. La tasa 
promedio de renaturalización del DNA de ratón era aproximadamente 
1000 veces mayor que 1a predicha a partir de 1as tasas bacterianas, 
y se obtenían resultados similares con el DNA de otras especies 
animales. 

No parecía razonable pensar que la diferencia entre las tasas 
de renatura1izaci6n del DNA animal y e1 DNA de organismos más 
simpl.es se debiera a una diferencia química o f.ísica aún no 
descubierta entre los DNA de estos organismos. Incluso las grandes 
diferencias químicas entre el DNA y el RNA afectaban poco a 1a 
velocidad de 1a reacción. En cambio, dado que 1a renaturalización 
del DNA depende de la probabilidad de co1isi6n entre cadenas 
complementarias, y la tasa a 1a que ocurre 1a reacción se encuentra 
determinada por 1a concentraci.6n de cada una de las secuencias 
comp1ementarias, la exp1icaci6n de 1a alta ve1ocidad podría deberse 
a una alta concentración de secuencias5 • Aar, la explicación que 
se di6 fué que 1a fracci6n de1 DNA de rat6n con una e1evada tasa de 
:rea.aoc:La.ci.ón deb.:f:a contener una gran concentración de eecuenc.:la.a de 
nuc1eót.:ldos a.1tam.ente repet.:ldas. Britten la formuló de 1a siguiente 

Esta caracterización de la reacción se usaba para calcular el tamafto del 
genoma en organismos sencillos. A mayor tamafto del genoma. la tasa o velocidad de 
la reacción era menor. y viceversa. Para organismos como virus y bacterias, la 
renaturalización de DNA en solución es un proceso d~scrito por una ecuación 
lineal de segundo grado ("a straightforward-collision controlled second-order 
rate procesa", p.327). Este proceso es descrito por la ecuación C/c0 -1/(1+KC0 t): 
donde C es la concentración a cualquier tiempo t. c 0 es la concentración inicial 
y K es la constante de segundo orden. Ver Yearbook. 1964-65. 
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manera: 

•DNA from mouae tisauea containa a fraction that haa only a amall number of 
di.stÍ.~ct nucleotide sequencea. These appear to be preaent in a very large number of 
copies (perhapa 10• per cell) • This fraction conatitutea between 10 and 20 per cent 
of the total DNA and can be aeparated from the remainder by virtue of the precision 
and rapidity with which it renatures. ( .•. ] Xt is concluded that many nucleotide 
sequencea occur repeatedly in the DNA of higher organismo". (p. 317 Yearbook Annual 
Report:. 1964-GS) • 

Esta exp1icación era compatib1e con 1a teor~a de 1a cinética 
qu~mica, pero no 1e restaba sorpresa a 1a conc1usi6n. La presencia 
de secuencias cortas de DNA repetidas cientos de mi1es o mi11ones 
de veces era un ha11azgo inesperado. E1 fenómeno a1teraba la 
concepci6n tradiciona1 del genoma que habían heredado loa bió1ogos 
mo1ecu1area de los genetistaa clásicos. La solución a 1a anomalía 
abría más preguntas que las que había contestado. Y estas 
resultaron más difíciles de responder. 

3.2 La estabi1izaci6n del fen6meno-mecaniamo 

La reproducibi1idad de 1a hibridación en una fracción de1 DNA 
animal constituyó la primera etapa en 1a construcción del nuevo 
fenómeno. Se había mostrado que ésta no era un artefacto inducido 
por e1 ge1- de agar. Pero 1a propuesta de que la hibridación se 
explicaba con la existencia de secuencias repetidas mi11ones de 
veces en el genoma eucarionte era sumamente heterodoxa6 • El 
fenómeno requería mayor estabilidad. No parecía fáci1 convencer a 
otros de que una fracci6n de1 DNA animal consistía en secuencias 

6 Aquí, nos encontramos con la distinción entre "construcción" y 
"descubrimiento" de fenómenos. En ocasiones, l.a construcción y estabilización de 
un fenómeno como el DNA-sat6~ite confluye en un objeto que también se ha 
estabilizado por un proceso evolutivo distinto al de la evolución técnica, el de 
la evolución biológica. En este sentido se puede hablar de "descubrir". Sin 
embargo, las series experimentales y las técnicas que deben construírse para 
estabilizar el fenómeno no se "infieren" más que del fenómeno y del sistema 
experimental mismo. Compárese la construcción del DNA-satélite, un "fenómeno 
inesperado" (Rheinberger), con el descubrimiento de la gran variabilidad genética 
presente en las poblaciones naturales, en el capítulo V. 
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cortas., repetidas un gran número de veces. Seguramente éstas debían 
cumplir una ~unci6n, ya fuera en los organismos o en el proceso 
evolutivoª. Britten comenzó a imaginar posibles funciones a partir 
de 1964, sin embargo no parecía fácil encontrar evidencias a favor 
de ninguna de ellas. E1 DNA-satélite abría preguntas que se 
encontraban más allá de las posibilidades técnicas y conceptuales 
de1 sistema experimental basado en las técnicas de hibridación. 
Esas preguntas giraban en torno la regulación génica y la 
evolución de1 genoma; eran el centro de preguntas que en la 
actualidad aún no tienen una respuesta senci11a y aceptada. No 
resulta extraño, por ello, que Britten y Waring no publicaran lo 
que entonces eran especulaciones. Estas se exponen exclusivamente 
en loa Reportes Anuales de 1a Carnagie Institution. Mientras tanto, 
había mucho por hacer para estar seguros de que 1a explicación a la 
anomalía era la existencia de una fracción del DNA altamente 
repetitivo9 • 

Una de las estrategias del grupo de Britten consistió en 
convertirlo en un eficaz mecanismo cauaa1 que explicaba otros 
fenómenos observados independientemente o durante 1a 
caracterización del DNA satélite (sección 3.2.1). Este proceso es 
parte del atrincheramiento del fenómeno y fué posible gracias a la 
ayuda de un modelo o diagrama simple que representaba el mecanismo 
de reasociaci6n de 1as secuencias repetidas. E1 modelo-diagrama se 

Y Posteriormente se mostrar!a que éstas secuencias ten!an unos 400 pares de 
bases (pb) de J.ongitud. Aunque Britten las consideraba "cortas••. en la década 
siguiente se mostrar~a la presencia de secuencias repetidas a\ln mas cortas. En la 
actual.idad oe considera al ONA-satélite como una fracción de secuencias ~ 
altamente repetidas. 

• Rasmussen (1993) ha documentado en un caso similar (la existencia de los 
"mesosomas" en el. citoplasma bacteriano) la importancia de asignar una ~ a 
las estructuras biológicas como uno de los criterios m~s generalizados de 
credibilidad (estabilidad) de éstas. La perspectiva constructivista de Rasmussen, 
sin embargo, enfatiza el sentido retórico de la construcción de conocimiento y 
difiere en ese punto de la que aqu~ sostengo (ver nota 1 del cap~tulo Z). 

• Ya me he referido a las escaoas presiones a las que se sentía sometido 
Britten para publicar sus resul.tados en esos añoa. Fué dos años después, en 1966, 
que publ.icó los resultados de su trabajo con Waring, y hasea 1968 publicó loa 
resultados que mostraban que éste era un fenómeno universal de las cél.ulas 
eucariontea. Debemos añadir a estas escasao presiones la necesidad de encontrar 
un buen nOmero y tipo de evidencias a favor de este nuevo fenómeno. 
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presenta en J.a figura 1 y nunca fué publ.icado1 º. Posteriormente 
(sección 3.2.2) me referiré a otra de las estrategias de 
investigación de1 grupo, e1 robustecimiento del. fenómeno mediante 
1a util.izaci6n de diferentes procedimientos experimental.es (ya 
mencioné que, al. menos en un primer momento, el. fenómeno parec~a 
teóricamente robusto) . 

Debe notarse que J.a estabil.ización del. DNA-aatél.ite requirió 
J.a cooperación entre varios grupos, as~ como de 1aa diferentes 
habil.idades y capacidades (material.es, experimental.ea e 
inteJ.ectuaJ.es) de diferentes investigadores. Este despl.iegue 
ocurrió en el. seno de instituciones dotadas de condiciones 
material.es adecuadas, en especial. J.a Institución Carnagie de 
Washington. El. acceso a 1a infraestructura de esta institución, y 
al. apoyo de otros grupos de investigación constituyó uno de J.os 
el.ementos más importantes en J.a construcción del. DNA-satél.ite. 

3.2.1 E1 atrincheramiento del. DNA-saté1ite 
La existencia de secuencias a1tamente repetidas en el. DNA 

permit~a exp1icar un conjunto de resuJ.tados experimental.es. Estos 
eran reau1tado no a61o del. trabajo de Britten y Waring, sino de 1os 
otros miembros del. grupo de Biofísica y de otros grupos de 
investigación como el. de Harvard. 

Entre esos resul.tados el. más importante era que el. DNA
aatél.ite exhib~a urt ampl.io rango de temperaturas de disociación. 
El.l.o indicaba que existía todo un rango de apareamientos más o 
menos irñprecisos entre J.aa dos cadenas de esa fracción. Esto 
condujo a Britten a proponer que 1a. reacci6n de rea.socia.ci6n 
observa.da en 1a fracc:l.6n a.ita.mente repetitiva de1 genoma. (DNA
saté1ite) no ocurr~a mediante un apareamiento tota1mente preciso, 
a.1 esti1o de1 mode1o de Wa.tson y Crick, de todas 1a.s secuencias 
comp1ementarias (Yearbook 1964-65). Si se aceptaba este mecanismo, 
entonces podrían expl.icarse otras observaciones y fen6menos 11 : 

10 En la secciOn 3.3 volveré a este aspecto de la construcciOn del fenómeno 
m4s detalle, pero aqu~ solamente ilustraré su estabilizaciOn experimental. 

u NOtese que la estabilizaciOn de un fenOmeno es un proceso de ida y vuelta. 
El fenOmeno se atrinchera al explicar otros fenómenos y observaciones. pero al 
mismo tiempo esas observaciones y fenómenos se explican solamente si se asume -
asi sea provisionalmente- la presencia y modo de acción del fenOmeno. El peligro 
de "circularidad" en la legitimaciOn de conocimiento se diluye en las tradiciones 
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1) E1 mecanismo de reasociaci6n imprecisa explicaba el hecho 
de que la fracción de DNA-satélite animal fuera menos estable que 
el DNA nativo. La temperatura de disociación (Tm) del DNA 
reaaociado era menor que la del ONA nativo debido loa 
apareamientos imperfectos entre las dos cadenas. Asimismo, 
explicaba que las regiones apareadas fueran tan solo parcialmente 
helicoidales, lo cual se manifestaba en una disminuci6n de la 
actividad óptica Chipocromaticidad) de la molécula. 

2) Si se descartaba que el ONA reasociado fuera igual al DNA 
nativo, es decir, que tuviera una estructura de doble hélice 
11 perfecta 11 , pod.ía explicarse también una de las observaciones más 
extrafias. Esta consist.ía en que la temperatura de deanaturalizacion 
del DNA reaaociado (Tm) curiosamente depend.ía de la temperatura a 
la cual se hab.ía llevado a cabo la reasociaci6n. 

Este nuevo "fenómeno" Casi lo llamaron Britten y Waring en 
19G4), la dependencia de ambas temperaturas, hab.ía sido observado 
en el grupo del Laboratorio de Biología de Virus del NIH CNational 
rnstitute of Health), otro grupo cercano al grupo de Washington. 
Malcolm Martín y Bi11 Hoyer 1o hab.ían reportado y ellos cooperaban 
estrechamente con el grupo de. Biofísica al que pertenec.ían Britten 
y Waring. Además, había sido reportado independientemente por P. 
Walker y A. Me Laren quienes trabajaban sin conexión con el grupo 
de Biof~sica de Washington en la Universidad de Edimburgo. 

La explicación de Britten y Waring fué la siguiente. Si se 
consídera que l.a posibilidad de que se formen cadenas dobl.es a 
mayores temperaturas es menor, ya que en estas condiciones se 
seleccionan sol.amente aquellos apareamientos que son mas estables 
(es decir, aquellos que resisten el incremento en la energ.ía 
cinétíca asociado a una mayor temperatura) . entonces se expl.ica que 
las moleculas formadas por estos apareamientos sean más estables y, 
por lo tanto, requieran de una Tm mayor para volver a ser 
disocíadas. En cambio, a menores temperaturas las restricciones 
térmicas disminuyen y los apareamientos serán más imperfectos, por 
lo que la temperatura requerida para la disociación de estas 
moléculas será menor. En general, lo que se obtendría de una 
reaccíón de reasociaci6n llevada a cabo una temperatura 

experimenta1es debido a que no se est~ "contrastando" una hipótesis o teor.{a "con 
e1 mundo", sino una red de observaciones, fenómenos, y procedimientos 
experimenta1es que, en conjunto, permiten estabi1izar a1 fen6meno como a1go 
reproducib1e "en e1 mundo". 
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determinada ser.fa una diatribucJ.6n heterogénea de mo1écu1aa con 
diferentes grados de apareamiento eatab1e. y no 1a estructura de 
dob1e he1J.ce "perfecta" de1 mode1o de Wataon. y CrJ.ck. Debía 
existir, pues, todo un enorme rango de grados de precisión posib1es 
en e1 apareamiento de1 DNA animal, e1 cua1 se manifestar.fa en 1a 
gran variedad de temperaturas requeridas para su disociación. 

3) El mecanismo de apareamiento imperfecto tambi~n exp1icaba 
1a formación de redes tridimenaiona1ea (ver figura 1c) . Estas 
parec.ían formarse cuando una cadena de DNA se apareaba con varias 
cadenas al mismo tiempo, 1o cua1 ocurr.ía porque no todos 1oe 
fragmentos de DNA ten.ían 1a misma longitud. Britten y Waring 
imaginaban un mode1o en e1 que cada mo1écu1a grande de DNA podrí:a 
contener más de una secuencia pequefia repetida a 1o 1argo de su 
1ongitud (ver 1a figura 1). Por 1o tanto, existía 1a posibilidad de 
que una cadena de DNA se apareara en diferentes regiones con más de 
una cadena parcia1mente complementaria. A su vez, estas cadenas 
también podr.ían asociarse con más de una cadena, y 1a reiteración 
de1 proceso explicaría 1a formación de 1as redes. 

Las redes tridimensionales habían sido detectadas por primera 
vez por los miembros de1 grupo de Harvard. En 1960, Doty (Doty et 
a1. 1960) hab.ía reportado 1a presencia de una fracción de DNA 
reasociado de a1ta densidad. Para e11o había uti1izado 1a técnica 
de u1tracentrifugaci6n en gradiente de densidad recientemente 
desarrollada por Messelson y Stah1. Doty caracterizó a esta 
fracción como un 11 agregado heterogéneo", y 1o atribuyó a1 
11 enredamiento 11 de 1as 1argas cadenas {mo1écu1as) de1 DNA durante 1a 
u1tracentrifugaci6n. Las redes, pues, eran vistas como un artefacto 
inducido por 1a técnica. En 1962 el grupo de Harvard (Schi1kdraut 
et a1, 1962) vo1vió a reportar que e1 DNA de organismos superiores 
ten.fa una composición heterogénea que se revelaba en 1a formación 
de diferentes bandas (fracciones) en e1 gradiente de densidad, a 
pesar de que para una especie molecular homogénea cabía esperarse 
la formación de una sola banda perfectamente discernib1e. 

Pero fué en 1964 cuando Britten y Waring exp1icaron esta serie 
de observaciones mediante el mecanismo de reasociacion de1 DNA
saté1ite: 1os apareamientos no eran perfectos y, por tanto, cada. 
cadena podía reasociarse con más de una cadena parcia1mente 
comp1ementaria. Estas asociaciones "imperfectas" de grupos de 
cadenas se observarían como bandas de diferentes densidades a la 
de1 ONA nativo en un gradiente de CsC1. 
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Sin embargo, 1a gran variedad de bandas que observaba e1 grupo 
de Harvard en sus experimentos de ultracentrifugación tamb~én se 
debió a que la fragmentación de1 DNA no formaba parte de sus 
procedimientos. Así pues, en el sistema experimental de Harvard se 
producí.an agregados causados por el simple 11 enredamiento 11 de las 
moleculas de DNA. El enredamiento, pues, era una explicación 
parcialmente correcta en este caso. y no explicab1e por el 
mecanismo del DNA-satélite. 

4) Por último, la presencia de numerosas secuencias repetidas 
permitía explicar que 1a reasociación se produjera solamente si el 
DNA se fragmentaba en rni11ones de piezas pequeñas (figura 1b). Este 
procedimiento aumentaba la velocidad de 1a reacción, lo cual serí.a 
inexplicable si e1 DNA animal consistiera en una 1arga secuencia de 
nucle6tidos sin fracciones repetidas (Figura 1d) . 

La fragmentación requería que se hiciera pasar el DNA por un 
filtro o 11 aguja 11 a altas presiones, de modo que 1a caracterización 
de las condiciones límite de la reacción y 1a intención de hacer1a 
más eficiente, se convirtieron en presiones para 1a construcción de 
una bomba de presión que permitiera fragmentar el DNA en trozos 
sumamente pequeños. Asi pues, e1 atrincheramiento del fenómeno 
conducí.a al deearro11o de tecno1ogía adecuada a1 prob1ema. 
exper:Lmenta1. Este es un proceso frecuente las tradiciones 
experimenta1es. 

Las bombas de presión eran utilizadas con frecuencia en los 
laboratorios de química y biología experimental para hacer pasar 
sustancias a traves de un fi1tro. A partir de que el grupo de 
Biofísicá seleccionó la tecnica del DNA embebido en agar, este 
procedimiento se había conatituído en una condición experimental 
necesaria para que 1as mo1écu1as de DNA pudieran atravezar los 
poros del gel de agar y reaccionar con el DNA complementario. Sin 
embargo, cuando 1a fragmentación se convirtió en una condición 
experimenta1 indispensable de la producción del DNA-satélite, se 
hizo necesaria la construcción de bombas especiales, capaces de 
generar presiones mucho mayores a 1as usuales. 

En un principio el grupo de Biof ísica no construyó una bomba 
propia que desarrollara altas presiones. En los primeros años el 
grupo uti1izaba las bombas de presi6n que se encontraban en e1 
Laboratorio de Geofísica de la Institución Carnagie,. gracias a su 
amistad con 1os miembros de este otro grupo de investigación. La 
utilización de las bombas de presión de este grupo también era 
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posib1e debido a que ambos grupos trabajaban bajo e1 mismo techo y 
bajo 1os auspicios de 1a misma institución (esta cooperaci6n se 
agradece so1amente de manera informal en el Yearbook 19G4-65). 

En 1oa experimentos de 1964 el. DNA era pasado por una "vá1vu1a 
de aguja", conectada a una de estas bombas de presión. E1 DNA se 
hac~a pasar por un pequeño orificio a altas presiones (15,000 a 
45,000 psi), con lo cual se fragmentaba en trozos cuya longitud 
variaba entre l.os 300 y 1000 nucl.e6tidoa. Loa experimentos de 
reasociaci6n mostraban que la tasa de la reacción se incrementaba 
a.1 disminu~r e1 tamaño de los fragmentos, al tiempo que, entre más 
grandes eran estos fragmentos, era mayor 1a proporción de "redes 
tridimenaiona1ea" formadas entre muchas cadenas y que "oscurec~an" 
1a observa.cien de la reacci6n de hibridación (ver mas arriba e1 
inciso 3). 

Todo ello indicaba que deb~a existir un tamaño mínimo da 1os 
fragmentos que permJ.tir~a 1a observaci6n de 1a reacci6n de 
reaaociaci6n e~n 1a formacion da redes porque contendr~a, por 1o 
menos, una secuencia repetida. La búsqueda de este tamaño m~nimo, 
esto es, de una condicion 1.ímite para producir el fenómeno, se 
convirti6 en uno más de l.os problemas experimentales derivados de 
l.a caracterización del. DNA satélite. El problema, sin embargo, 
requer~a e1 desarrol.l.o de una bomba de presión especia1 que fuera 
capaz de desarro11ar mayores presiones que l.as utilizadas hasta 
entonces. En 1968 Britten y Kohne anunciaron la construcción de una 
nueva bomba de aire especial, capaz de generar 3.4 kil.obars de 
presi6n12 • El. DNA se hacía pasar dos veces por una aguja conectada 
a esta bómba, y se obten~a una pobl.ación re1ativamente uniforme de 
trozos de 400 nucl.eótidoa. Este parecía ser, finalmente, el tamaño 
m~nimo de una secuencia repetida que no permitía l.a formación de 
redes. Además, este tamaño de fragmento permitía obtener tasas de 
reasoc~aci6n constantes y reproducib1es para e1 DNA da cada 
especie. Más ade1ante veremos l.o importante que fué contro1ar esta 
condición experimenta1. 

3.2.2. E1 robustacim~ento de1 DNA saté1ite 
En l.a caracterización de l.ae condiciones experimental.es en que 

u Waring babia fina1izado su estancia postdoctora1 en Washington, y Britten 
ahora trabajaba estrechamente con David Kohne. 
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se produc~a e1 DNA-satélite (Tm, velocidad de enfriamiento, 
concentración de sa1es, etc.) el fenómeno se hacía "resonar" en 1as 
diferentes variantes de 1a técnica de DNA-agar. La reproducibi1idad 
de1 fenómeno como producto de las variantes introducidas en cada 
una de las subtécnicas (purificación de1 DNA, inmobi1ización, 
fragmentación, disociación, etc.) con11evaba una selección, esto 
es, un nuevo ajuste o calibramiento en las demás subtécnicas. Los 
resultados parciales de una variación en la misma serie de 
experimentos generaban nuevas condiciones restrictivas en 1as demás 
subtécnicas. con e1 ejemplo de 1as subtécnicas de medicion 
uti1izadaa por Britten y Waring (subtécnica 8 de la secuencia 
regu1ar de 1a técnica) intentaré mostrar cómo en este proceso de 
estabilización interna de1 fenómeno ocurre simu1taneamente la 
selección de técnicas: 

Las diferentes maneras en que puede llevarse a cabo la 
medición de un fenómeno constituyen una de 1as fuentes de variación 
técnica más utilizadas por los científicos. Como he señalado, los 
fenómenos no son observab1es de manera directa en 1a mayoría de los 
casos; los fenómenos, más bien, generan una serie de datos o 
evidencias de su comportamiento. En 1as tradiciones experimentales 
se han desarrollado diferentes e ingeniosas formas de detectar 
estados diferentes de los distintos fenómenos. Para ello se 
manipulan otros fenómenos diferentes del fenómeno en cuestión. 

En e1 caso de la hibridación de1 DNA, las cadenas senci11as 
difieren de 1as cadenas dob1ea en características tales como su 
actividad óptica (la del DNA de cadena senci11a es menor), o su 
absorbancia de rayos ultravioleta C1a absorbancia de 1as cadenas 
senci1las es aqui mayor) . Así: 1 1a reasociación, puede medirse 
utilizando diferentes aubtécnicas, cada una capaz de detectar 
alguna diferencia física entre e1 DNA de cadena senci11a 
(disociado) y e1 DNA de cadena dob1e (reasociado). Al usar la 
tecnica del DNA-agar e1 DNA reasociado podía medirse gracias a 1a 
cantidad de DNA radiactivo que había quedado atrapado en e1 ge1o de 
DNA-agar, y que después de 1a incubación era "1avado" del gel 
utilizando diferentes buffers. Esta variante, sin embargo, era 
tardada y costosa, pues primero debía marcarse radioactivamente el 
DNA, había que 11 lavar 11 1a co1umna de DNA-agar con buffers de 
distintas características y, fina1mente, medir en un cintilador 
(contador Geiger) 1a cantidad de DNA radioactivo. 

En 1966 D. T. Denhardt reportó que la reacción de reasociaci6n 

92 



podl:a medirse directamente si e1 DNA comp1ementario se inmobi1izaba 
en fi1tros de nitroce1u1osa, una variante de 1a inmobi1izaci6n en 
agar. Sin embargo, Britten y Waring se percataron de que esta 
técnica reducía notoriamente 1a ve1ocidad o tasa de 1a reacción, 
uno de 1os parámetros más importantes para detectar e1 fenómeno de1 
DNA-saté1ite. Era c1aro que esta técnica no podía ser utilizada por 
e11os. En este caso, 1aa restricciones c1aramente provenían de 1as 
características de1 sistema experimenta1 y de1 objeto científico en 
estudio. 

Un poco antes, en 1965, varios 1aboratorios habían reportado 
una interesante variante de 1a medición de la reasociaci6n. La 
reacción de reasociaci6n se 11evaba a cabo en solución y después 
esta so1ucion se hacía pasar por una columna de f oaf ato de ca1cio 
Chidroxiapatita, HAP) . El DNA de doble cadena (reasociado) quedaba 
adherido a 1a columna, debido a que su peso molecular era mayor. La 
cantidad de DNA reasociado era, simp1emente, igual a la cantidad de 
DNA que quedaba adherido (una simple resta entre el DNA introducido 
a 1a columna y e1 DNA que sa1ía de ella). La técnica era muy úti1, 
pues la ao1uci6n de DNA podía fraccionarse, gracias a 10 cual podía 
medirse la capacidad de reasociación de las diferentes partes o 
fracciones. Esto 1a hacía sumamente adecuada al problema de Britten 
y Waring, ya que e1 DNA-aaté1.:f.te :represen.taba so1amente un.a 
fracc~6n de1 DNA tota1. La técnica de la columna de HAP permit~a 
separar las diferentes fracciones por su tasa (velocidad) de 
reacción, e1 parámetro que distinguía al fenómeno. En el siguiente 
apartado se verá que los resu1tados obtenidos con este 
procedimiento son inseparables de 1a representación conceptual que 
poco a poco se construyó.y estabilizó para e1 fenómeno. 

As.! pues, la técnica de la co1umna de HAP fué rapidamente 
seleccionada por el grupo de Biofísica. Pero más importante aún ea 
seffa1ar que ésta técnica ocupaba un nicho específico en un contexto 
experimenta1 complejo que inc1uía otras aubtécnicas de medición. De 
nuevo vemos que, como en la evolución orgánica; no se selecciona 
una a61a técnica. Las caracterl'.:aticas de la columna de HAP l.a 
hacían complementaria a otras técnicas de medición como l.a 
absorbancia de rayos u1travioleta (tambien 11amada densidad óptica 
relativa) . Usando ambos métodos de medición podía obtenerse una 
medida de la cantidad de DNA 11 realmente 11 apareado, en relación a la 
cantidad de DNA 11 tota1" que se encontraba en a1gun tipo de 
asociación. Y ea aquí donde vuelvo a la resonancia. 
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Loa resul.tadoa de ambos tipos de experimentos eran 
compl.ementari.oa, y el. fenómeno DNA-satel.ite pod.!a caracterizarse de 
manera más preci.sa al. resonar entre estas dos vari.antes. Estas, 
además, no sol.o med.!an 1a reacción de reasociaci.6n, sino 1a tasa de 
reaaoc~ac~6n, pues ambas podían real.izarse en diferentes periodos 
de tiempo (tiempos de i.ncubaci6n) y uti1izando distintas 
concentraciones de DNA. 

E1 robustecimiento centr~peto del. DNA-aatél.ite, en cambio, se 
1ogr6 mediante su caracterización por diferentes métodos 
experimental.es. En 1961 s. Kit y W. Szyba1ski habían reportado 1a 
presencia de un componente al. que l.l.amaron "saté1ite" en el. DNA de 
ratón, uti1izando 1a técnica de ultracentrifugaci6n en gradiente de 
densidad de Mesae1son y Stah1 en 19571 ]. Estos autores no l.l.evaban 
a cabo 1a desnaturalización y renatural.izaci6n del. DNA: la 
final.idad de sus experimentos consistía, simpl.emente, en determinar 
l.a densidad del. DNA de ratón. Pero e1 resul.tado no fué, como cabría 
esperar, l.a obtención de una sola banda definida que indicara l.a 
magnitud de este parámetro, sino l.a presencia de dos fracciones de 
diferente densidad, una correspondiente a la mayor parte del. DNA y 
otra que contenía tan sol.o el. 10% del. genoma del. ratón. A esta 
última fracci6n es a la que le l.l.amaron "satélite", la cual se 
revel.aba como una banda bien definida en el gradiente de densidad 
de CaCl, que aparec.ía a una densidad menor que l.a de la fracción 
principal. del. DNA. 

En 1964 Britten y Waring reportaron que esta fracción 
"sate1it8" de menor densidad correspondia a 1a fracci6n con una 
a1ta tasa de reasociaci6n que e11os hab.ía observado. Esto es, 1a 
fracción al.tamente repetitiva del genoma animal. era 1a misma que 
era responsable de la banda de menor densidad en l.os experimentos 
de u1tracentrifugaci6n. La pregunta es, ¿cómo es que Brltten y 
Waring llegaron a esa conc1usi6n? ¿Cómo puede afirmarse que dos 
observaciones tan distintas, una referente a una banda visible, la 
otra referente a una velocidad de reacción, se refer.ían "a l.o 

13 En el apartado anterior (3.4.1) hemos visto que la misma tecnica de 
ultracentrifugación en gradiente de densidad era utilizada por el grupo de 
Harvard CDoty, Marmur y Lane) para caracterizar fisicoquímicamente la reacción de 
hibridación. En el ca~o que ahora abordo (Kit y Szybalsky 1961, ver Yearboog 
1964-65}, la técnica era utilizada con otros fines, y no se realizaban 
experimentos de hibridación. 
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TABLA 1. DISTRIBUCION ''UNIVERSAL'' DEL DNA-SATELITE 
Table 1. Occu,,cncc of rcpiliduu• DNA. 

rro1oroa 
Dinnfln1tcll11lc CG.1,mli•1lw11calu11i)• 
E111tlr11a6N6'-·illt• 

Parlícra 
Sponse (Af/cnn-lm1n) • 

Coelcn1cr111cs 
Sea ancmnnc (Afr1,/,lium) (lcnu1dc•J • 

Echlnr:idctms 
Sea urc'·Jn tS1'm11tJ•lnc-c•1,,0111t) hrocnnJ•tt 
Sen urchln CA,hoclol c .. perm>•tt 

· S111rfbh (A . .,c•ln1) (sonads)• 
Sand doll11r (F.c-l1l11nnJcl111lt) t 

Anhropnds 
Cr•b (Ca11crr l1u,rallO ( aonadd • 
Hor11c11hoe cn1h (Llmftltu) 

(hcrat"rancrc•s) • 
Mnlh111k1 

Squld (l.oll1t<> rc,1111) (•rcrm)• 
EJ11 .. mohrancl1" 

Dos:nsh •hark (livcr)• 
0"1C'IChlh)'CI 

Salman <•rrrm) •tt 
Lun1tn .. ti•t 

Amphibi11n, 
Amp .. lurna {livc,, red hlnod cclls, 

muM:lcJ• 
Fros (Ra11a plpir11.t}t 
Fro11 e R"''ª .,,.¡,.~'"'ª 1 t 
Toad (Xc11op1H /a,.•·ls) fhc11rt, llvcr, ~d 

blooJ ccll"I 
Aa;ofolf CA1111'>·11amn 1l1trl'111"1)t 
Sar.m .. ntlcr (T,ltu11n 11r1c1 .. ,c .. 1rt)t 

Dlrds 
<"'hickcn Clivcr. t-lt•nd)•tt 

f\.fanun11h 
TIC'C "hrcwJ 
Armadillut 
Hcd¡i.c ho11t 
Oui11C'a rl~t 
Ruhbltt 
>tu.1 (lhcl)•tt 
,.tou .. c (lh·c,. braln, thymu .. , "Plccn, 

J..ldncy)•tt 
J111m .. 1crl 
Calt (lhymu ... livcr. kldncy) •tt 

rr1ma1cs 
Tuorslcrf 
Shn.v l.orhf 
J'ouot 
Cuof'UC'hinf 

ºª"'ª"' Vervclt 
Owl monlccyt 
Orcen mnnkcyJ 
Oibbont 
.Rhcsu..tf 
IJ;1bt'9nt 
ChlmpnftJ'cc•t 
lluman•tt 

Planls 
R)'c: {Srf!11/")t 
TC"ht1cc:a (N/u•t"'un JC'IUllf!a) t 
Dc11n (rha• .. uhu 1·11/Na•i.tJ t 
Vctc:h C Vi<!on 1·íffl,.nU 
D11rleY (Hn"'"'""' vul11arf!)•t 
Pea (ri.tum .rntn·u.,1 vur. Al;nk4J•t 
\Yhc:nl (T•11fr·u•11 nr.rtlv,.•11)•; 
Onlun c .. 111,,.,,, .. r.1• 

• ft•le ar 1C••~ .. c1 .. 11on mc;u1nf!d ditcc11,. b,. 
hJ1dr<>•1"•P•lhc fraellonaUun nr mra•u1cmen1 of 
op1lcal h1"1'°'<'chr<>mlei1J' a• '" r11nctlun or 1imir or 
bo1h. t Lal•ek<I, she11rcú' lt;o>lmenls hlnJ lo 
l>NA hnm 1hc '""'" ~""'""' cmhcdcl.,d In 1111.,r 
al a C1r •o lnw """' repe1ulnn '""" h" P''""""'· a Sheóllred nun1:.J1uae11 .. ., l11111rnenls ni UNA trnm 
lhe 1111 .. d nr111nh1n "º"'"'"''" -11h th" DNA

$111•r re11ellr>n lf) ni 11 tel;oled 1pce1.,s. rird.,.,ln• 
lhc amount ni labdeJ DNA whieh blnds lo lhc 
embHhlcd ONA. 



mismo"?. La conc1usi6n de que ambas observaciones son 
manifestaciones de1 mismo fenómeno, resu1t6 de la poaibi1idad de 
man:lpu1ar este fenómeno (ver Hacking, 1983). Britten y Waring 
pod.!.an separar f.!.sicamente ("manualmente") la banda de menor 
densidad del gradiente.. Esto se hacía mediante succión con una 
pipeta de vidrio .. Esta fracción de1 DNA podía ser desnaturalizada, 
y luego vue1ta a reasociar en 1aa condiciones usua1ea de 1oa 
experimentos de hibridación. E.1 reau1tado era una a1ta tasa de 
reasociaci6n, que indicaba 1a presencia de muchas secuencias 
a1tamente repetidas. A 1a inversa, cuando las fracciones 
rápidamente asociadas de DNA anima1, producto de 1os experimentos 
de hibridación, eran co1ocadas por Britten y Waring en un gradiente 
de densidad y eran u1tracentrifugadas, 1a banda que formaban se 
situaba exactamente en 1a misma región de menor densidad que el 
"DNA satélite" reportado por Kit y Szyba1aky14 • De aqu.!. tomó 
Britten el. nombre de "DNA-satél.ite", en 1o que ea un c1aro ejemp1o 
de robustez centr.!.peta de un fenómeno. Veamos ahora un ejemp1o de 
robustez centr.!.fuga. 

En 1968 Britten y Kohne publ.icaron 1os resu1tados de su 
trabajo rea1izado a partir de 1965. Este art.!.cu1o tenía una forma 
muy diferente a 1a de 1a corta nota de 1966 (Britten y Waring 1966) 
pues su objetivo era comunicar el. caracter universaJ.. de1 DNA
aaté1ite en 1as célu1as eucariontes15

• Conceptual.mente 11evaban a 
cabo 1o anterior introduciendo el. parámetro/concepto de "Cot 11 , cuya 
importancia se destacará en l.a siguiente sección. La distribución 
genera1 °de1 fenómeno ejemp1ifica uno de 1os criterios más 
importantes de robustez centr~fuga de un fenómeno biol.ógico. En 
bio1ogía esto significa que el fenómeno se reproduce en diferentes 
sistemas experimentales, ya que la util.izaci6n de diferentes tipos 
de tejidos o 1as diferentes especies de organismos constituye, de 

14 La explicación de este hecho consiste en que la fracción altamente 
repetitiva del DNA parece tener un contenido menor de pares de guanina-citosina. 
Estos nucleótidos se aparean mediante ~ puentea de hidrógeno. mientras que el 
par adenina-timina ee forma mediante d..2§. puentes de hidrógeno. La menor cantidad 
de puentee de hidr6geno del DNA satélite le proporciona una menor densidad que se 
detecta en la ultracentrifugaciOn en gradiente. 

1
• En el capítulo r ya me referí al hecho de que el caracter contingente de 

la evolución biológica no nos permite hablar de una distribución "universal". 
pero s.! de la construcción de conocimiento "general". 
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hecho, variantes técnicas del. contexto experimental.16 • El. DNA
aatél.ite estaba presente, según Britten y Kohne, en todas l.as 
célul.as eucariontes. De hecho, parecía tratarse de una 
característica distintiva y fundamenta1 de1 genoma eucarionte con 
respecto al. genoma procarionte. Britten y Kohne no dudaron por eso 
en publicar un gran artículo en Ssience: l.a noticia del. DNA
satél.ite había adquirido ahora otro matiz pues se trataba de una 
característica t1univeraal. 11 (en sus pal.abras) del DNA de J.os 
organismos superiores. Y el. articul.o tiene también características 
distintivas: l.oa autores se permitían una cierta especul.aci6n sobre 
l.aa implicaciones evol.utivaa y l.a importancia funcional. del. DNA 
aatél.ite, al.go raramente visto en una publicación de este tipo. 

Desde el. inicio de su trabajo en 1964, Britten y Waring sabían 
que l.a hibridación animal. no se observaba excl.usivamente en el. DNA 
de rat:6n. En el. capítulo anterior me referí a que l.as hibridaciones 
entre DNAs de diferentes especies animal.ea y vegetal.es formaban 
parte normal. de l.os experimentos para medir homol.ogías evolutivas. 
De hecho, l.os experimentos sobre J.a cinética de l.a reacción, a l.os 
que se abocó Britten, derivaban de esta ampl.~a aplicación de l.a 
técnica a l.os DNA de origen animal.. Sin embargo¡ Britten y Waring 
primero montaron un sistema experimenta1 estab1e que pudiera servir 
como parámetro de otros experimentos. Debido a que e1 DNA de ratón 
era facil.mente adquirib1ei decidieron estudiar 1a cinética de 
hibridación de ese DNA, y una vez que este sistema func.ionó, 
pareció razonabl.e buscarl.o en otras especies biol.6gicaa. Este 
trabajo l.o real.izó Britten con ayuda de David Kohne, una vez que 
Waring concl.uyó su estancia postdoctoral. en Washington. 

En esta nueva serie de experimentos Britten y Kohne 
aprovecharon al. máximo l.as ventajas de l.a técnica de medición con 
HAP (hidrox.iapatita) i pues con el.l.a podía separar l.as fracciones de 
DNA con altas tasas de hibridaci6n de 1as fracciones de hibridación 
lenta. Sol.amente a l.as fracciones en l.as que se observaba una 
rápida reasociación (sinónimo de poco tiempo de .incubación), sel.es 

1
• Al impacto que tiene la elección de diCerentes especies o tejidos en laa 

preguntas y respuestas que genera un sistema experimental se han dedicado 
recientemente varios trabajos (ver por ejemplo, el nam~ro especial del Jgu;=pa1 gf 
the Hiatgry of Biolggy, Vol. 26, namero 2, 1993. en torno al tema "The Right 
Organism for the Job". En varios de eatos trabajos (Kohler l.993, o Clause 1993) 
se trata el tema de la construcción de organismos de laboratorio como parte de 
las condiciones técnicas de un sistema experimental. 
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med~a 1a tasa de 1a reacción (paso 9 de 1a técnica) .. Esta se 
11evaba a cabo observando l.oa cambios de densidad óptica (rayos uv) 
en sol.uci6n conforme se variaba su temperatura. En conjunto se 
trataba de un procedimiento muy eficiente, que permitía ahorrar 
mucho tiempo pues no era necesario "probar" todo el. rango de tasas 
de l.a reacción de cada especie de DNA para observar el. fen6meno1~. 

Pese a el.l.o, el. trabajo que había que rea1izar para medir 1a 
reasociaci6n de 1a fracción de DNA-saté1ite era enorme y e1l.os a61o 
1o rea1izaron en cuatro especies (ratón, ternera, erizo de mar y 
cebol.l.a) .. La l.ista que presentaban en 1968, enumerando l.as especies 
que presentaban rápida reasociaci6n, era muy extensa (de ah~ la 
afirmación de que el. fenómeno era "universal. 11 ), pero ell.o se debió 
a que incl.uyeron l.os resul.tados de l.os experimentos en DNA-agar 
real.izados por l.os otros miembros de su mismo grupo de 
investigación (y aqu~ me refiero al. grupo en su forma "extendida" 
que abarcaba tanto al. laboratorio de Washington como al. laboratorio 
de Virus del. NIH). 

El. significado y l.a importancia que para entonces (1965-66) l.e 
conferían l.oa miembros del. laboratorio de Biof isica al fenómeno 
DNA-satél.ite hab.ía aumentado notoriamente y prácticamente hab.ía 
despl.azando a todos 1os demás prob1emaa que previamente· se atacaban 
con l.a técnica de1 DNA-agar. En este caso destaca, además, l.a 
fl.exibi1idad del grupo de Washington para adaptarse a nuevos 
probl.emas. Tan so1o cuatro años antes 1a técnica del. DNA-agar, con 
todas sus poaibi1idadea de diversificación y adaptación, 1es había 
abierto las puertas de numerosos prob1emas, desde l.a transduccion 
viral. y la sintesis de RNAm, haota el establ.ecimiento de homolog.ías 
evol.utivaa entre especies. Pero ahora, en 1965, todos loa miembros 
del grupo se daban cuenta de que el DNA-satélite era un reau1tado 
cient~fico "rea1mente importante", y concentraron en él. sus 
recursos18 y sus resultados previos. La conc1usi6n era 1a 

17 En realidad, Britten y Kohne solamente "probaron" el ONA de timo de 
ternera y el DNA de salmón en todo el rango de la reacción. Esto es. solamente 
estos dos genomas midieron tanto la tasa de reasociación de la fraccióp pg 
~ del DNA, que en el genoma de ternera podía requerir meses de incubaci6n. 

18 Parad6j icamente, a1 hacer esto la técnica del ONA-agar fu6 siendo 
desplazada por otras técnicas más eficientes y adecuadas a la estabilizacion del 
nuevo fenómeno. Ya en 1965 la técnica del DNA-agar ee encontraba subordinada a 
aportar datos parciales acerca de la distribución del fenómeno en diferentes 
especies Y tejidos animales. Pero la técnica no podía entrar en un oistema 
experimental como el de Britten y Kohne. que requer~a una gran rapidez para 
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siguiente: 

"Since so many types of organismo are represented it seems virtual1y certain 
that repetitious DNA is univereally present in higher organiems" (Britten y Kohne 
1968, p. 532). 

3.3 Representaci6n conceptua1 de1 DNA-saté1ite 

La construcción de una representación conceptual adecuada del 
DNA-satélite l.e debe mucho al trabajo de Britten. Este proceso no 
constituye una actividad que esté fuera de1 proceso de construcción 
material de1 fenómeno, ni ocurre independientemente de 1a actividad 
experimental. En la caracterización conceptual. también se construye 
el fenómeno, pues ea mediante e1l.a que se le dá sentido y unidad a 
los resultados experimentales y a los problemas que hay que abordar 
a partir de el.los. La aceptación de que el DNA-aatélite era un 
fen6meno universal le debe tanto a los experimentos de hibridación 
como a l.a representación que construyó Britten. El tipo de 
representaciones conceptual.es que se construyen en estas 
tradiciones, del mismo modo que e1 tipo de fenómenos que se 
construyen, se encuentra restringido por el sistema experimental en 
cuestión19 • 

En 1964, en e1 Reporte Anual de la Institución Carnagie, 
Britten y Waring presentaron un diagrama o dibujo al que ya me 
refer~ (ver figura 1) que i1ustraba de manera senci1la ei mecanismo 

rea1izar 1os experimentos en muchas especies al mismo tiempo. Para entonces eran 
también notorias sus 1imitaciones en problemas como el de las homologías 
evolutivas, como vimos en el capitulo anterior. 

19 Rheinberger ( 1.993b) se ha referido también a esta relación entre "objeto 
cient:lfico .. y "modelo": "A scientific object inveetigated by an experimental 
ayetem is dcp1oyed and articulated within a space oc material representation. How 
is it shaped? The structure of the scicntific object contained and contended 
about in the experimental aetting conatitutes a model. The model is a atructure 
through which the noise produced by the rescarch arrangement is translated into 
voice, trace, and writing. Ita articulation cr~ates the apace of representation. 
Without this repreaentation the particular piecc of nature being set up in the 
laboratory remaine without meaning. Although the model unually has a theoretical 
correlate -pictorial, mathematical- which facilitates it being communicated, I do 
not regard modela primarily as 'theoretical• reprenentationa. The model is 
implemented in the atructure of the experimental arrangement itself. It is 
materialized as the scientific object under inveatigation. Thio is what renders 
it resistant against the forms of 1ogica1 coherence ene would 1ike to bestow or 
impoee on it. Ita resiatance constitutes the end1ess game of che -machine for 
making the future'"(p. 390). 
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de 1a reacci6n de reaaociaci6n y de 1a formación de redes 
tridimensiona1es en 1a fracción a1tamente repetitiva de1 DNA. Este 
esquema buscaba mode1ar e1 mecanismo mediante 1a presentación de 
1as diferentes fases de1 proceso en que se 11evaba a cabo. Se puede 
decir que, en 1964, este mode1o constituia e1 objeto cient!fico que 
daba sentido a 1oa resu1tados de1 trabajo experimenta1, contenidos 
sobre todo en datos, gráficas y tab1aa. E1 mode1o también era un 
medio eficaz y senci11o para comunicar 1a idea que Britten y Waring 
ten!an de1 mecanismo de 1a rápida reasociación de1 DNA anima1, pero 
su difusión fué 1imitada, dado que so1amente se reprodujo en 1os 
Reportes que anua1mente presentaban a 1a Carnagie Institution. 

En 1968, en cambio, 1a representación conceptua1 de1 fenómeno 
hab!.a evo1ucionado hacia 1as "gráficas de Cot 11 (ver Figura 2). Las 
gráficas de Cot incorporaban 1os resu1tados de diferentes 
experimentos. Asimismo, proporcionaban 1a magnitud de un parámetro 
construl:do que dificí1mente se puede considerar "natura1": e1 
parámetro "Cot" que es e1 producto de 1a concentración de DNA por 
e1 tiempo de incubación. 

Las gráficas de Cot cump1ían una función conceptua1 diferente 
a 1a de1 primer diagrama de1 mecanismo de reasociación de1 ONA
aaté1i te. Britten, Waring y Kohne, en 1oa años que van de 1964 a 
1968, construyeron también otros mode1os gráficos y matemáticos, 
que cump1ían otro tipo de funciones conceptua1es, y que buscaban 
responder diferentes preguntas que iban surgiendo conforme se 
desarro11aba 1a serie experimenta1. La idea básica ea que cada tipo 
de representación se encontraba materia1mente restringida por 1o 
que iba "ocurriendo en e1 sistema experimenta1 de Britten y sus 
co1egaa, y no era e1 resu1tado de a1guna inferencia teórica 
proveniente de a1gíin mode1o20 • 

3.3.1 Ei mecan~smo 
Ya mencioné que en e1 Reporte Anua1 de 1964 (pub1icado en 

abri1 de 1965), aparece una serie de dibujos que representan e1 
mecanismo de 1a reasociaci6n rápida e imperfecta de1 DNA aaté1ite 
(ver figura 1). Este conjunto de dibujos o esquemas no aparece 

u La dial.6ctica entre l.a existencia y ausencia de una "esi:.rategia de 
invesi:.igación" se ejempl.ifica precisamente con esta ausencia de probl.emas bien 
del.imitados "desde un inicio". Los probl.emas se van también construyendo, 
conforme se desarrol.la l.a serie experimental. Este hecho también ha sido 
documentado recientemente por Rheinberger (1995) . 
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pub1icado en ninguno de 1os artícu1os de Britten y sus co1egas, a 
pesar de 1o didáctico que resu1ta para comprender e1 'tnecanismo y 
1os otros resul.tados experimental.es en 1os que el. mecanismo se 
atrincheraba. El. esquema era considerado más bien como una 
re:ferencia "interna" del. grupo de investigación de Washington y no 
habí.a sido diseñado para el. consumo "externo". Se trataba de un 
instrumento que permitía "visual.izar" 1as reacciones que estaban 
ocurriendo en l.os experimentos de hibridación y que, por supuesto, 
no eran observabl.es directamente. 

Las observaciones que el. grupo de Britten podía hacer para 
detectar al. fenómeno ya 1as he descrito: l.a menor estabil.idad del. 
DNA-satél.ite ante l.os cambios de temperatura, 1a formación de 
redes, l.os cambios en absorbancia y otros, el. efecto de l.a 
:fragmentación en l.a vel.ocidad de 1a reacción. etc. Todos estos son 
efectos probabil.ísticos de l.a acción del. mecanismo, pero no son "el. 
mecanismo en si 11 • La función del. esquema, pues, era hacer visibl.e 
en cierto modo aquel.l.o que era inobservabl.e pero que podía expl.icar 
l.a mayor parte de l.as observaciones. 

El. diagrama no pretendía "ser el. mecanismo". Los autores 
expl.ícitamente sostenían que se trataba de un esquema simpl.ificado, 
que mostraba s61o una pequeña región del. DNA sin estructura 
hel.icoidal.. Esto, de por si, l.o hacía ya un model.o poco "real.ista" 
con respecto a l.o que se sabía de 1a estructura del. DNA y, 
específicamente, de 1.a reacción de reasociaci6n, que consistía 
precisamente en l.a re-formación de 1.a estructura hel.icoidal. del. DNA 
nativo. La el.iminaci6n intencional. de esta característica 
fundamental. del. DNA (su caracter hel.icoidal.) se hacía con el. fin 
expl.icito de tener mayor "cl.aridad 11 • Esta cual.idad constituye uno 
de l.os criterios científicos-estéticos mas util.izados en l.as 
representaciones gráficas de l.a ciencia (ver, por ejempl.o, 
Rasmussen 1993, Hol.mes 1993). Veámos cómo el. diagrama integraba y 
permitía expl.icar graficamente l.os resul.tados de l.a actividad 
experimental. y, al. mismo tiempo, parecía surgir "natural.mente" de 
estos resul.tados. De hecho, el. diagrama parece seguir l.a secuencia 
temporal. de 1os procedimientos experimental.es que se 1.1.evaban a 
cabo en l.a reasociaci6n. 

Por ejempl.o, en l.a Figura 1a, el. diagrama muestra el. "estado 
original. 11 del. sistema, esto ea, una cadena de DNA nativo con 
secuencias repetidas situadas a una cierta distancia (corta) que 
hace probabl.e que estas secuencias se "encuentren" en el. caso de 
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Fig. 2. Rcnssocintion of doublc-strnncJed nucJcic uci<lo; from vnrious sources. "rhe 
gcnon1c sí7.c (2.5) is i11dicutct.I Oy thc nrruws nenr 1hc 11ppcr nomosr•1phic scnle. Ovcr 
a factor of JO", this valuc is proportionnJ lo 1hc c,,r rcquired Cor h:ilf rcaction. Thc 
DNA was shcurcl! ( 18) and lhc olhcr nucleic ncids nre rcportcd 10 havc nppro:dmateJy 
lhe snme fragn1ent size (ubout 400 nucleotidcs, single-str<tnt..fed). Corrcction has been 
made (19) lo give thc rntc that would be ohscrved al 0.18/\/ sodium-ion concenlralion. 
No correction ror 1c1npcrnturc has l-tccn nppliecl ns it wns :1pproximately optinium in 
uU c:ases. Opaicnl rntntion w<1s thc numsurc oí thc rc:1ssociation of thc culf thymus 
nonrepcntcd frnction (far risht). Thc J\fS-2 RNA points werc c¡dculatcd from a series 
of measurcmcnls (28) of thc incrensc in ribonuclc:tsc rcsistancc. The curve (far Jeft) 
Cor polyuridylic nchf + polyaden}·lic acid was cMimntcd frorn thc data of Ross and 
Sru,.tevnnt (29). Thc rcnwincJcr of lhe curves wcrc n1e:isured by hypochromicity nt 
260 nm; :a Zciss spcc1ropho1omc1cr with n cunlinuooq recording ntlnchmcnt wns uscd. 

SCIHNCJ!. VOL. JGI 

FIGURA 2. GRAFICAS DE "Cot'' 



que e1 DNA se disocie y se intente reasociar. Posteriormente, en 
"b", se representa e1 DNA desnaturalizado y fragmentado. 

E1 resul.tado de la reasociación de las cadenas sin fragmentar 
se muestra en "c". Se puede decir que "c" ilustra o hace visible el 
fenómeno de l.a reasociaci6n del. DNA-satélite pero, sobre todo, de 
l.a formación de redes tridimensionales. Es claro que las secuencias 
no vuel.ven a aparearse con su cadena complementaria origina1, por 
l.o que ea probabl.e que estos apareamientos sean "imprecisos". Esto 
se ilustra en que las cadenas, no cortadas al tamaño m~nimo, dejan 
"extremos terminal.es" sin aparearse. Estos grandes conglomerados 
eran l.os detectados en l.os experimentos de hibridación del grupo de 
Harvard con u1tracentrifugaci6n en gradiente de densidad. La figura 
"e'' tambien ilustra el hecho de que se formen pocos apareamientos 
debido a la diferente distribución de l.aa secuencias 
complementarias. "e" ea, por tanto, un dibujo compatible con el 
resultado de que la tasa de reasociaci6n disminuye al util.izar DNA 
no fragmentado. En cambio "d" ilustra l.a elevación de la tasa de 
reasociación que se obtiene al fragmentar la mol.écula de DNA. En 
ese caso, cada fragmento es "libre" de encontrar una secuencia 
compl.ementaria. La fragmentación, dice el dibujo, "faci1ita" la 
reasociaci6n, y de este modo esta condición experimenta1 de la 
reproduccion del. fenómeno quedaba explicada visual.mente en el. 
esquema. 

3.3.2 La caracter~zaci6n "universa1" (Cot) 
Las gráficas de Cot se introducen a1 año siguiente (1965) . Son 

parte sustancial del trabajo deaarro11ado por Britten y Kohne en 
ese año (ver Figura 2), y son un caso ejemp1ar de movilización de 
inscripciones. Su importancia se encuentra íntimamente re1acionada 
con el. robustecimiento del fenómeno como un fenómeno universal. de 
1aa cél.u1aa eucariontea. Esto es as~ porque e1 DNA de cada especie 
b~o16gica se caracteriza por una curva o gráfica. específica. de Cot. 
Este hecho, de que cada especie pueda asociarse con una curva 
caracter~stica, no es un efecto "mil.agroso" o indeacifrab1e de l.a 
actividad intelectua1 de los científicos. Las curva.a de Cot cump1en 
esa función porque para eso fueron diseñadas por Britten y Kohne. 
Y el. diseño no fué el. producto de una inspiración ajena a la 
actividad experimental., sino el producto de e11a y de las 
condiciones restrictivas material.ea, del sistema experimental.. 

El parámetro Cot, que se sitúa en 1a ordenada, representa el 
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producto de 1a concentraci6n del. DNA y e1 tiempo de incubación de 
1a reacción de reasociaci6n. Estas dos son l.as condiciones 
experimental.es básicas de l.a reacción y, de hecho, l.as que permiten 
"observar" e1 fenómeno, gracias a que "expresan" una de sus 
características más importantes: su gran rapidez. En gráficas que 
nos son más famil.iares es común encontrar en 1a ordenada magnitudes 
tal.es como "tiempo", "concentraci6n 11 o "longitud" de un objeto o 
grupo de objetos. El. parámetro 11 Cot 11

, en cambio, parece ser 
distinto a este tipo de parámetros comunea 21 • Antes de que Britten 
y Kohne 1o propusieran, ni siquiera existía una pal.abra para 
designar1o. 

E1 producto del. tiempo de incubación por 1a concentración de 
DNA podía representar 1a vel.ocidad de l.a reacción, que es l.a marca 
de1 fenómeno DNA-satél.ite. Y entonces, a Britten simpl.emente se 1e 
ocurrió "sustantivizar" l.a rel.ación y pronunciarl.a "como suena": 
'cot'. En 1a abscisa de 1a gráfica, en cambio, se representa 1a 
fracción o proporción de DNA que se ha reasociado a un determinado 
va1or de Cot. Este val.ar se puede obtener con diferentes 
aubtécnicas de medición que ya he descrito y se expresan como 
porcentajes de DNA reasociado. La traducción a ºporcentajes de DNA 
reasociado" cumpl.e, pues, una función práctica, que responde a 1a 
necesidad de comunicar aenci11amente e1 punto central. de Britten y 
Kohne: que para cada especie biol.ógica existe una fracción o 
proporción de su genoma con una a1ta tasa de reasociaci6n22

• 

Respecto este hecho, que cada especie biol.ógica se 
caracteriza por una curva de Cot específica, no hay mucho misterio. 
La ordenada indica 1a ve1ocidad de 1a reacción, de modo que 1as 
curvas que se sitúen "a 1a izquierda•• de 1a curva de l.a bacteria E..z.. 
~. representan reacciones que se l.1evan a cabo a una gran 

u Sin embargo, ver Martinez (1992} para una consideración de la robustez que 
requieren incluso las propiedades consideradas como "primarias'". como la 
longitud. Estas, como el parámetro Cot, aon también constru~das en un determinado 
contexto. 

22 En la construcción de gr~ficas y representaciones también cumple un papel 
importante la utilizaciOn de criterios prácticos e incluso estéticos, a los que 
no me voy a referir aqu~. Loe cientificos, sobre todo loe morfólogos, han 
seftalado la importancia de estos criterios en la descripción de objetos. 
Recientemente en los estudios sobre la ciencia también se ha destacado la 
importancia del análisis de estas rapresentacioneo (ver Lynch y woolgar 1990 y 
Oriesemer y Wimsatt 1989 para puntos de vista diversos; Rasmussen 1993 y Holmes 
1993, para una discusión mas detallada del valor cient~fico de los criterios 
estéticos) • 
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ve1ocidad (ver Figura 2) . Por tanto, indican 1a presencia de DNA 
saté1ite, que se caracteriza por esa gran ve1ocidad de reacción. La 
abscisa, en cambio, indica la proporción del DNA que se ha 
reasociado para una determinada tasa y que ea característica de 
cada especie. 

Entre otras cosas las curvas de Cot permiten la comparación 
directa de diferentes resultados, ya que Britten y Kohne podían 
manipu1ar e1 Cot en el cual l1evaban a cabo cada experimento, esto 
ea, cada reacci6n. Por eso, una vez que el fen6meno, que se 
reproducía en muchas especies, se representó con las curvas de Cot, 
la utilizaci6n de estas gráficas se seleccionó como uno más de los 
instrumentos para construír y representar el fenómeno. 

3.3.3.La repreaentac~6n forma1 
Las gráficas de Cot incorporaban parámetros de la teoría 

química de las reacciones, tales como la velocidad de reacción. La 
representación formal de la reacción de reasociaci6n de1 DNA
satélite 1a presentaron Britten y Waring en 1965, y 1a pub1icaron 
Britten y Kohne en 1968. La reacción es descrita, tal y como lo 
había hecho el grupo de Harvard, como una reacción de segundo 
orden, esto es, como una reacción que depende de la colisión entre 
dos tipos de moléculas. La ecuación relaciona las distintas 
condiciones experimentales y se aplica tanto a 1a fracción de DNA 
repetitivo como al DNA no repetitivo (Ni•1) : 

Cot1/;;;a-G/~i 

En donde: 
e-longitud de1 genoma 

(contenido haploide) 
K-constante de 1a reacción 
Ni-frecuencia de repetici6n por 

familia 

La ecuaci6n expresa los reau1tados experimenta1es que he 
descrito y que podían obtenerse con las técnicas de hibridación: e1 
tiempo y la concentración de DNA (Cot) que se requiere para que se 
lleve a cabo 1a mitad de 1a reasociaci6n es proporcional al tamafio 
de1 genoma. En cambio, con DNA repetitivo e1 Cot que se requiere 
para la reasociaci6n de cada familia se reduce en proporción a1 

l.03 



grado de repetición. La constante K se evalúa midiendo la tasa de 
reasociación del DNA de un organismo con un tamaño de genoma 
conocido sin repetición significativa (como Escherichia co1i) bajo 
idénticas condiciones. 

Lo significativo de este 
fenómeno podía asociarse a una 
podemos verlo también como 
construcción. La detección de 

tipo de representación ea que el 
teoría química general. Este hecho 
el resultado de un proceso de 
la anomalía original. se debía a 

ciertas expectativas teóricas: se supon.ía que el DNA animal no 
podría hibridizar debido a que su concentración de secuencias 
repetidas era demasiado baja. Pero lo que he tratado de mostrar es 
que es erróneo creer que 11 debido a esta expectativa teórica se 
descubrió" el. DNA-satél.ite. El DNA-satélite es un fenómeno 
biol.6gico impredecible para l.a teoría química. La {re) producción de 
una fracción del DNA caracterizable por su tasa de reasociaci6n, se 
di6 gracias a la introducción de una variante en las técnicas de 
hibridación, la fragmentación. Pero el DNA-aatél.ite no se 
encuentra, in vivo, disociándose y reasociándose a gran velocidad 
en el genoma. En este sentido no es algo que podría "descubrirse", 
sino un fenómeno que tiene que "provocarse" o producirse Para ser 
detectado. La construcción pau1atina de las condiciones materia1es 
que permiten su reproducción de la manera más eficaz conduce a 1a 
determinación de las variab1es de la teoría química que intervienen 
solamente para explicar su velocidad. Es en esta representación 
restringida que el fenómeno construído por una tradici6n 
experimental. se puede atrincherar en una tradición teórica 
distinta: la de la físico-química. 

3.4 E1 DNA saté1:Lte y 1a evo1uei6n mo1ecu1ar 

Después de 1968 Rey Britten se transladó al rnstituto 
Tecno1ogico de California {Ca1Tech) y comenzó a trabajar 
estrechamente con Eric H. Davidaon. Su objetivo, desde entonces, ha 
consistido en encontrar una funei6n para el DNA satélite en el 
marco de alguna teoría genera1 de la evolución de1 genoma y/o de ia 
regulación genética en organismos superiores. Ninguna de las 
teorías o modelos que le asignan una función al DNA-satélite, 
propuestas por Britten o por otros autores, ha sido aceptada en 1a 
comunidad científica. De hecho, en genera1 ha ganado mayor 
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aceptación l.a idea de que esta fracción del. DNA (y otras 
descubiertas posteriormente) no cumpl.e una función en el. organismo 
(Dool.it1e y Sapienza 1980 y Orge1 y Crick 1980) 23

• E11o no descarta 
1a posibil.idad de que e1 DNA aaté1ite pueda, a1gún d.ía, 
atrincherarse como mecanismo de otros fenómenos o teor.ías más 
genera1es que 1oa fenómenos y modelos l.oca1es que hasta ahora 
permite expl.icar. En esta sección me referiré a al.gunoa de 1oa 
intentos por situar al. DNA-satél.ite en el. marco de una teorra más 
general.. 

El. DNA-aatél.ite era un fenómeno que no habra sido "previsto" 
en ninguna de l.as teorraa de l.a biol.ogra; era, en varios sentidos, 
un producto de l.a apl.icaci6n de l.as técnicas de hibridación. Sin 
embargo, una vez que se mostró su presencia en todas l.aa cél.ul.aa 
eucariontes, parec.ía 11 natural. 11 encontrar una expl.icaci6n acerca de 
cómo podr.ía haberse producido en el. curso de l.a evol.uci6n. Esta 
expl.icación deb.ía contempl.ar dos tipos de mecanismos: por un l.ado, 
l.os mecanismos mol.ecul.ares que e.xpl.icaran l.a mul.tipl.icaci6n de 
al.gunas secuencias de unos 400 parea de nucl.e6tidos y su inserción 
en el. genoma; por otro, l.a función adaptativa que se suponía deb.ía 
tener esa fracción del. genoma, l.a cual. expl.icar.ía su presencia en 
los eucariontes2

'. 

La respuesta al. primer tipo de mecanismo se encontró 
rápidamente. E1 desarrollo de l.a genética mol.ecul.ar y el. ha1l.azgo 
de mecanismos de mutación y movilidad del. genoma que no hab~a sido 
plenamente considerados por l.a genética cl.ásica, apunta1aron l.aa 
tempranas especul.aciones de Britten y Kohne en torno a un mecanismo 
de mul.tip1icación, inserción y divergencia de l.as secuencias 
repetidas. A la vez, la noción de que en el. genoma eucarionte 
exiat.ían numerosas copias de algunas secuencias cortas, contribuyó 
a modificar l.a idea de un genoma r.ígido (l.as "cuentas de un 
coll.ar••), posibilitando el. deaarrol.l.o de una concepción en la que 
el. genoma es una estructura p1ástica. Con el. re-descubrimiento de 

~~ Esta idea de que el CNA-satélite no cumple una función específica en los 
organismos ganó aceptación a partir de la publicación de la Teoría Neutral de la 
Evolución Molecular (ver los cap!tulos V y VI) y. de hecho. el ONA-satélite se 
convirtió en una de las evidencias Ca'1n en discusión) a favor de dicha teoría. 

24 Estos dos tipos de explicaciones pueden verse desde la perspectiva de 
Mayr (1982) 1 respectivamente se requería de una respuesta de la nbiolog!a de 
causas próximas" (un mecanismo causal), y una respuesta de la "biología de causas 
1lltimas" (un mecanismo evolutivo) . 
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1os transposones debido a 1a genética mo1ecu1ar2s, e1 DNA-saté1ite 
se convirtió en una de 1as evidencias ecntra1es de 1a p1asticidad 
y movi1idad de1 genoma. 

En cambio, no existe aún una respuesta convincente sobre cuá1 
ea, si es que existe, 1a función adaptativa que cump1e e1 DNA
saté1ite en e1 genoma eucarionte y que, por tanto, "exp1ica" su 
presencia universa1. La ausencia de una función reconocida para e1 
DNA-eaté1ite es 1o que 10 hace interesante desde e1 punto de vista 
de este trabajo: e1 fenómeno DNA-saté1ite no se inserta c1aramente 
en ninguno de 1os dos marcos teóricos reconocidos en 1a Evo1uci6n 
Mo1ecu1ar (neutra1ismo y se1eccionismo), si bien es demandado por 
unos y por otros. A pesar de e11o, e1 DNA-saté1ite es, c1aramente, 
un fenómeno que pertenece a1 dominio de esa diacip1ina. 

3.4.1 Las causas y 1a función de1 DNA-saté1ite 
E1 mecanismo cauaa1 ( 11 próximo 11 ) que exp1icaba 1a producción 

de1 DNA-saté1ite fué propuesto por primera vez en e1 Reporte Anua1 
de 1965 por Britten y Waring: 

"A reaaonable conjecture for the source of the repetitions is that they originate 
by multiple copying of preexisting genes. To account for the continua1 divergcnce 
of apecies the gene-duplication procese would have to occur frequently over a large 
fraction of geologic time. { •.• ] the patt~rn of repet:.itions in the genome of a 
particular animal would result from a balance of procesees auch as duplication, 
translocations, point mutation. and deletion of nucleot:.ide aequences" Cp.332). 

Este no era un mecanismo sirnp1e de dup1icaci6n y fijación de 
genes. aritten y Waring se preguntaban porqué so1amente algunas 
secuencias se encontraban a1tamente repetidas, mientras que la gran 
mayorí.a no. Parecía que a1gunas secuencias en particu1ar eran 
se1eccionadas para este proceso de duplicación, a1 cual 11amaron 
11 rep1icaci6n sa1taciona1 11 • En rea1idad e1 mecanismo era aún 
producto de mucha especu1ación: suponía 1a existencia de una c1ase 
genética de 1a cua1 s61o se expresaría fenotípicamente una porción 
pequeña. Las secuencias altamente repetidas tendrían que asociarse 
a una de esas clases que, a1 ser seleccionadas por aportar a1guna 

Hablo de re-deecubrimiento porque en los años cuarenta Barbara McClintock 
hab~a mostrado, con ayuda de las técnicas de la citogen6tica y de la genética 
clásica, la existencia de estos genes salterines en el ma!z. Pero fué solamente 
después del descubrimiento de las endonucleasas de restricción, que fué posible 
mostrar, en la genética molecular, la presencia de estos genes (ver Barahona 
1995). 
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ventaja adaptativa a1 organismo, permitirían 1a fijación de l.as 
secuencias repetidas que no se expresaban fenotipicamente. Este 
mecanismo incl.uía, pues, una consideración que no era estrictamente 
sel.eccionista: 1a porción que se expresaba y era sel.eccionada 
"arrastraba" un "paquete ocul.to de efectos genéticos potencia1ea 11 

que, al. fijarse en 1a pobl.aci6n, no serían el. resul.tado de un 
ba1ance entre 11 mutaci6n y sel.ecci6n 11 (Britten 1984) . 

Esta hipótesis debe destacarse. Britten ha dedicado sus 
esfuerzos desda 1968 a encontrar1e una funci6n adaptativa a1 DNA
saté1ite. En este sentido, Britten es un se1eccionista. Sin 
embargo, a1 igual. que todos 1os fundadores de l.a Evol.uci6n 
Mol.ecul.ar provenientes de l.a biol.ogía mo1ecu1ar, Britten defiende 
un Cierto tipo de neutral.ismo en 1os mecanismos específicos de1 
nivel. mol.ecul.ar. 

Esta caracterí.stica se manifiesta en una de l.as primeras 
funciones que Britten y Waring l.e atribuyeron al. DNA-satél.ite: su 
papel. en el. amortiguamiento de mutaciones. Probabl.emente, 
sostenían, existía una rel.aci6n entre l.a duplicación génica y l.a 
tasa de evol.uci6n. Una vez que un gene había sido dupl.icado, 
disminuye el. riesgo de una mutación del.eterea. Si una copia de1 
gene se conserva practicamente sin cambio debido a 1as presiones de 
se1ecci6n, entonces otras copias ser~an 1ibres de mutar siempre y 
cuando no se produjeran productos de1etéreos. En e1 curso de 1a 
evo1uci6n, 1a capacidad de al.gunas de las copias para especificar 
l.a función origina1 podría perderse: 

"The.development of a gene epecifying a new function from remaining elements 
of an older gene that had been protected from adverse selection pressure by copying 
eeema to be far more probable than its development de novo from a random nucl.eotide 
seqUence. and would repreeent an evolutionary mechanism of consequence. A great 
source of variety in new structures might result from the combination {by 
tranalation of parte of dupl.icated genes) of elemento from several preexi.sting 
genes". 

Quizás 1a anterior sea l.a función más "obvia" que se l.e puede 
asignar al. DNA-satél.ite. Esta función, sin embargo, también 
permitía asignar1e a1 DNA-satél.ite un pape1 dentro de 1a 
interpretación neutral.ista, ta1 y como pronto 1o entendieron King 
Y Jukes (1969) , que incorporaron al. DNA-satél.ite como una de l.as 
evi~encias a favor de su teoría no-darwiniana (ver capítu1o V) . Así 
pues, en e1 contexto predominantemente adaptacionista de esos años, 
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ventaja adaptativa al organismo, permitirían la fijación de las 
secuencias repetidas que no se expresaban fenotipicamente. Este 
mecanismo incluía, pues, una consideración que no era estrictamente 
seleccionista: la porción que se expresaba y era seleccionada 
11 arrastraba" un "paquete oculto de efectos genéticos potencial.es" 
que, al fijarse en la población, no serían el resultado de un 
balance entre "mutación y selección" (Britten 1984). 

Esta hipótesis debe destacarse. Britten ha dedicado sus 
esfuerzos desde 1968 a encontrarle una función adaptativa al DNA
satél.ite. En este sentido, Britten ea ae1eccionista. Sin 
embargo, al. igua1 que todos los fundctdoi.-ei'.:i d~ l.a Evolución 
Molecular provenientes de 1a biolog~a mo1ecu1ar, 3ritten defiende 
un Cierto tipo de neutralismo en 1os mecanismos específicos del 
nivel. molecul.ar. 

Esta característica se manifiesta en una de l.as primeras 
funciones que Britten y waring l.e atribuyeron al. DNA-satél.ite: su 
papel. en el amortiguamiento de mutaciones. Probabl.emente, 
sostenían, existía una relación entre l.a duplicación génica y la 
tasa de evol.uci6n. Una vez que un gene había sido dupl.icado, 
disminuye el riesgo de una mutación deleterea. Si una copia de1 
gene se conserva practicamente sin cambio debido a 1as presiones de 
se1ecci6n, entonces otras copias serían 1ibres de mutar siempre y 
cuando no se produjeran productos de1etéreos. En el. curso de la 
evo1ución, 1a capacidad de algunas de las copias para especificar 
l.a funci6n original podría perderse: 

"The.development of a gene specifying a new function from remaining elementa 
of an ol.der gene that had been protected from adverse selection pressure by copying 
aeems to be far more probable than ita development de novo from a random nucleotide 
sequence. and would represent an evolutionary mechanism of consequence. A great 
source of variety in new structures might result from the combination {by 
tranalation of parta of duplicated genes) of elements from severa! preexisting 
genes ... 

Quizás 1a anterior sea l.a función más "obvia" que se le puede 
asignar al. DNA-saté1ite. Esta función, sin embargo, también 
permitía aaignarl.e al. DNA-satél.ite un papel. dentro de l.a 
interpretación neutral.ista, tal. y como pronto l.o entendieron King 
y Jukes (1969), que incorporaron al DNA-aatél.ite como una de l.aa 
evidencias a favor de su teoría no-darwiniana (ver capítu1o V) . Así 
pues, en el contexto predominantemente adaptacionista de esos años, 
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esa propuesta no bastaba. Seguramente una fracción de:L genoma 
eucarionte que ocupara entre el 10 y el 80% del. genoma desempeñaba 
una función más específica y de mayor envergadura. 

En 196g Britten, quien entonces ya trabajaba con Eric H. 
Davidson de l.a Universidad Rockefe11er de Nueva York, propuso una 
teor.!.a de regul.aci6n génica para eucariontes que asignaba un 
importante papel. al. DNA-satél.ite. De acuerdo a esta teoría, 
exist.!.an grandes diferencias en 1a transcripción de secuencias 
repetidas (esto es, de DNA-satél.ite) en l.as cél.ul.·aa diferenciadas 
(Britten y Davidson 1969) . La teoría de 1a regulación de Britten y 
Davidson contenía muchos más elementos (genes productores, genes 
receptores, RNA activador, etcétera) . Esta teoría formaba parte del. 
auge de modelos de regulación génica que se desató a partir de l.a 
publ.icación del. modelo del oper6n de Jacob y Monod en 1962. Sin 
embargo, l.a teoría no tuvo el éxito esperado: no se pudo mostrar ni 
la existencia de l.os digerentes tipos de genes que propon.!.an 
Britten y Davidson, ni la diferencia en las tasas de transcripción 
en" l.as diferentes fracciones de DNA. Además, el. model.o parecí.a 
demasiado complicado y poco atractivo; ningún grupo de 
investigación se propuso mostrar la presencia de cada uno de sus 
componenetes en la célula eucarionte. En l.a actual.idad se desconoce 
si el. DNA-aatél.ite cumple una función reguladora en l.a 
diferenciación celular de los eucariontes. 

La convicción de Britten de que e1 DNA-satélite debía tener 
una función evolutiva ea típicamente adaptacionista. La mera 
presencia del. fenómeno debía tener una explicación sel.eccioniata. 
Además de adoptar este supuesto, Britten adoptó el. supuesto de que 
el. DNA satélite debía aportar una ventaja adaptativa para el. 
organismo individual26

• Pronto, estos supuestos (pero 
principal.mente el. primero) se verían minados por el propio 
desarrol.l.o de l.a Evol.ución Mo1ecu1ar. En otros tipos de 
tradiciones, l.as descriptiviatas y las teóricas, el auge de las 
técnicas experimental.es enfocadas a probl.emas evol.utivos, 
contribuyó más que ningún otro factor a deatruír l.a "unidadº de l.as 
explicaciones sel.eccionistas en biol.ogía. Paradójicamente, la 
primera vez que el. DNA-satél.ite se incorporó en una teor~a, fué 

26 w. Ford Ooolittle, ha propuesto recientemente la hipótesis de una 
función adapatativa de este tipo de secuencias. a nivel de especies, no de 
organismos individuales. 
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como "evidencia" a favor de 1a Teor.ía Neut:ra1 de 1a Evo1uci6n 
Mo1ecu1ar (ver cap.ít:u1o V) . 
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CAP:CTO'LO J:V. LAS TRADJ:C:CONES DESCR:CPTIVISTAS · DE LA BVOLUCJ:ON 
MOLECULAR 

4.0 :Cntroducc~dn 

En 1os aftos sesenta varios grupos de investigación publicaron 
1os primeros trabajos sobre evolución de prote~nas y 1as primeras 
u fil.ogeniaa molecul.area 11 , dando inicio a l.as tradiciones 
descriptivistaa de 1a Evol.uci6n Molec:ul.ar (por ejempl.o, Zuc:kerkand1 
y Pauling l.963, l.965, Ingram 1961, 1963, Margo1iaah 1963, 
Margoliash y Smith 1965, Margoliash y Fitc:h 1967). Estas 
tradiciones se caracterizaron por la utilizac:i6n de técnicas 
experimentales originarias de 1a bio1ogLa molecular para abordar 
problemas clásicos de la biologLa evolutiva. A diferencia de 1as 
tradiciones experimentales, las tradiciones descriptivistas 
moleculares se desarrollaron en torno a un douú.n~o de prob1emas 
previamente esta.bl.ec:l.do cuyo eje central. era el uso del método 
comparativo: la construcción de clasificaciones natural.es y el 
estudio de los mecanismos evolutivos. 

Los descriptivistas moleculares abordaron problemas que hasta 
ese momento habLan sido dominio exclusivo de los biólogos 
organísmicos. sus resultados contribuyeron a la delimitación de un 
dominio propio, generando una serie de debates que facilitaron 1a 
coneol.idaci6n de l.a Evol.uci6n Mol.ecul.ar y su separaración de 1a 
biol.ogLa evolutiva tradicional.. La importancia de estas tradiciones 
en l.a conformaci6n de esta diacipl.ina, por tanto. no se puede 
exagerar. 

En este capítul.o me centraré en los probl.emas que esas nuevas 
tradiciones compartieron con los descriptivistaa organísmicos y en 
los medios que utilizaron para dar.lea sol.ución. Los descriptivistas 
moleculares adoptaron estrategias de investigación reduccionistas, 
apoyados en la aplicación del. método comparativo a l.os reeul.tados 
obtenidos con l.aa nuevas técnicas mol.eculares. E1 trabajo de dos 
grupos de investigación, el de Emil.e Zuckerkandl y Linus Paul.ing en 
CalTech, y el de Emanuel. Margoliash (de la Universidad de 
Northweatern) y Walter Fitch (de la Universidad de Wisconain), 
servirá para ilustrar l.o anterior. El. primero se adentró en el 
estudio de los mecan~smos de 1a evo1uc~6n mo1ecu1ar y propuso l.a 
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hipótesis de1 re1oj mo1ecu1ar. E1 segundo pub1ic6 en 1967·e1 primer 
árbo1 fi1ogenét~co mo1ecu1ar que incorporaba 1os _resultados 
obtenidos con 1aa técnicas mo1ecu1ares y nuevos criterios 
cuantitativos de c1asificaci6n. 

4.1 Mo1écu1as y evo1uci6n 

'La idea de comparar "caracteres mo1ecu1ares" con e1 objetivo 
de estab1ecer ·re1aciones fil.ogenéticas no se inició gracias al. 
desarro11o de 1a biol.og~a mol.ecul.ar de 1os sesenta, sino en l.a 
bioqu~mica tradicional de l.a primera mitad del. sigl.o XX. Los 
caracteres mol.ecu1ares se sumaron a 1oa caracteres de todo tipo 
(anatómico, embrio1ógico, pal.eontol.6gico, biogeográfico, etcétera) 
en l.a construcci6n de clasificaciones biol.6gicas cuyo objetivo era 
determinar l.as rel.aciones evol.utivas entre diferentes taxa 1 • La 
robustez de l.as cl.asificaciones biol.ógicas dependía del. número e 
independencia de l.os tipos de evidencia (caracteres) uti1izados 
para su construcción. Si bien existían algunos taxa probl.emáticos, 
l.as cl.asificacionea biol.6gicas constituían objetos cient~ficoa 

establ.ea que cada vez incorporaban una mayor cantidad de 
información. 

As~ pues, la sistemática y la taxonomía, ligadas a l.a biol.ogía 
evolutiva, se caracterizaban por su enfoque interdiscipl.inario y su 
estrategia de investigación anti-reduccionista. Es en ese contexto 
en donde deben ubicarse l.os primeros intentos por util.izar 
caracteres bioquímicos; estos eran una evidencia más en l.a 
construcción de cl.asificaciones. Dentro de esos primeros estudios, 
destacan los que util.izaban caracteres inmuno16gicos. Los 
resu1tados de las reacciones sero16gicas entre dos especies 
permitían medir la afinidad inmunol.6gica de éstas, habiéndose 
mostrado muy pronto (Nutal.1 1904) que ésta era proporciona1 a l.a 
rel.aci6n fil.ogenética (o tiempo de divergencia) entre 1as especies. 
La proporción entre afinidad inmunológica y tiempo de divergencia 
de dos especies podía obtenerse ca.1ibrando éstos resultados con l.os 

1 He dejado fuera de esta reconstrucción los intentos actuales de elaborar 
taxonomías utilizando caracteres bioquímicos de los seres vivos (quimiotaxonomta}. 
Como veremos más adelante, este tipo de proyectos se distinguen de las filogenias 
moleculares de las que me voy a ocupar porque en 6ataa se utilizan exclusivamente 
moléculas informacionales (prote!nas y ácidos nucleicos). 
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obtenidos por procedimientos paleonto16gicos y embriológicos (ver 
Nutall 1904, Anfinsen 1959, Kaplan y Wilson 1964) 2

• 

Estas técnicas, sin embargo, ten.ían dos restricciones muy 
importantes: una era su aplicabilidad exclusiva a las especies con 
sistema inmune (los mam.íferos), y otra era la dificultad 
(compartida por otros métodos y técnicas) para cuantificar la 
reacción de afinidad aero16gica entre dos especies. La búsqueda de 
criterios y caracteres que permitieran cuantificar las relaciones 
evolutivas ent_re especies hab.ía sido parte importante de la 
historia de la biolog.ía evolutiva (por ejemplo, Haldane 1931, 
Simpson 1944) • Sin embargo, su éxito hab.ía sido limitado. Ea por 
esa ·razón que loa tax6nomos y evolucionistas molecul.ares 
convirtieron l.a cuantificación de criterios en uno de sus 
argumentos de "superioridad" frente a l.oa enfoques organ.ísmicos, 
como veremos más adel.ante. 

Pero l.a utilización de información molecular antes de 1960 no 
se .reat.ring.ía al uso de técnicas serológicas. A partir de la 
publicación de la teor.ía de Oparin en 1924, la evolución del 
metabolismo formó parte de loa estudios sobre el origen de la vida. 
Algunos bioqu.ímicos elaboraron comparaciones de las v.ías 
metabólicas conocidas en d~versos grupos de organismos, buscando 
encontrar el patrón f i1ogenético por el cual se hab.ía originado la 
diversidad bioqu.ímica de 1os organismos actua1es (por ejemp1o 
F1orkin 1944, Tatum 1965, Jukes 1966). Estos estudios de bioqu.ímica 
evolutiva, sin embargo, no pertenecen a la Evolución Molecular sino 
a disciplinas como la exobio1og.ía y el or.ígen de 1a vida. 

A áiferencia de los caracteres inmuno16gicos y bioqu.ímicoa 
utilizados hasta entonces, las nuevas comparaciones mo1eculares se 
restríng.ían a 1as llamadas mo1écu1ae .:lnformac.:lona1ee, esto ea, 
ácidos nuc1eicos (DNA y RNA) y prote.ínas. Las evidencias 
inmunológicas y bioqu.ímicas se incorporaban como "un carácter más 11 

en las taxonom.ías tradiciona1es, mientras que las nuevas evidencias 
moleculares se consideraban suficientes para el. estudio del proceso 
de evolución molecular y el establecimiento de relaciones 
fi1ogenéticas entre especies. Si bien esta afirmación tenía un alto 

El calibramtepto de diferentes métodos y técnicas es parte del 
robustecimiento de los objetos científicos. En el capítulo I me referí ya a las 
clasificaciones biológicas como científicos ~· En este capítulo profundizará 
en la noción de ca1Abramientg entre las comparaciones moleculares y las 
paleontológicas, que es central para la construcción de ~rbo1es fi1ogenéticos. 
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contenido retórico a favor de l.os nuevos descriptivistas (ver 
capítul.o VI), habí.a el.ementos de l.a teoría evol.utiva y de la 
biolog.ía molecul.ar que apuntaban en esa dirección. 

La noción de mo1écul.as informacionales hizo posibl.e que 
considerara innecesaria la estrategia anti-reduccionista e 
interdiaciplinaria de 1os tax6nomos organísmicos. Asimismo, 
imp1icaba nuevas relaciones entre la biol.ogía evolutiva y 1as 
técnicas de 1a biología mo1ecul.ar. Estas técnicas permitirían 
"extraer el registro histórico" contenido en l.os genes y en l.as 
proteínas, lo cual. resolvería probl.emaa conceptual.mente 
establ.ecidos de l.a biología evol.utiva. Sin embargo, l.a 
diaponibil.idad de nuevas técnicas fué también l.a que hizo poaibl.e 
l.a rea1izaci6n de un proyecto descriptivista basado en l.a 
comparación de molécul.as informaciona1es 3 • El. tipo de resul.tados 
que se obtenían con esas técnicas "sugerían" su aplicación en 
nuevos nichos de problemas. Un ejemplo de el.l.o l.o constituyeron l.aa 
técnicas de hibridación apl.icadas a l.a cuantificación de homol.ogíaa 
(capítul.o II), pero existen otros ejempl.os, como el. del.as técnicas 
de secuenciaci6n de aminoácidos utilizadas por l.os dos grupos de 
investigaci6n que abordaré en este capítul.o. 

4.1.1 E1 concepto de "mo1écu1as informaciona1es" 
Como señal.é, la idea de uti1izar el. método comparativo para el. 

anál.isis de caracteres mo1ecul.area no era nueva. Pero 1a ·idea, 
aceptada en l.a actual.idad y sumamente cargada de retórica, de que 
l.os ácidos nucl.eicos y las proteínas codif icadaa por e1l.os 
constituyen "registros evolutivos" privil.egiadoe o 11 mo1écul.as 
informacional.es 11 , cumpl.i6 una función predominante en l.a 
del.imitación del. dominio empírico de 1a Evol.ución Mol.ecul.ar y, por 
tanto, en l.a separación de 1a nueva comunidad de evol.ucioniatae 
mol.ecul.ares de l.os evolucionistas organísmicos. 

La idea de "mo1écul.aa informacional.es" parece haber sido 
expresada de manera informal. por Francia Crick a final.ea de l.os 
años cincuenta. Anfinsen (1959) fué el. primero en considerar a 1as 
proteínas como caracteres taxonómicos de gran val.or, dado su 

> Este hecha ilustra, ahora en el caso de las tradiciones descriptivistas, las 
limitaciones de la concepción teórica de la ciencia, que supone que el planteamiento 
de problemas cient~ficos ocurre en una dirección predominante que v~ de las teorías 
Y problemas conceptuales al desarrol.l.o y util.ización de técnicas experimentales 
adecuadas para articular dichas teorías y probl.emas. 



caracter de productos génicos. Sin embargo, l.a idea de que estos 
caracteres (ácidos nucl.eicoa y proteínas) tuvieran un val.or 
especial. para l.os estudios evo1utivos fué presentada por primera 
vez de manera sistemática en 1964, en un artícul.o de Emil.e 
Zuckerkandl. y Linus PauJ.ing publ.icado en ruso y reimpreso al. año 
siguiente en ingl.és (Zuckerkandl. y Paul.ing, 196Sa) 4 • 

El. concepto de mol.écul.aa informacional.ea o "aemántidas" 
(mol.écul.as "con significado") parte del. reconocimiento de que l.os 
seres vivos_preservan l.a variación, esto ea, su historia. Esta idea 
ea c1ara en l.a siguiente cita: 

"Of a11 natural systems. living matter is the one which. in the face of great 
transformations. preserves inecribed in ita organization the largest amount of ita 
own paat hietory. Using Hegel ~e expression, we may say that there is no oc.her system 
that is better au~gehoben (constantly abolished and aimultaneoualy preserved). We 
may ask the questiona where in the now living systems the greatest amount of their 
past history has survived and how it can be extracted• (Zuckerkand1 and Pauling 
1965&. p. 357). 

En real.idad, ya existía una respuesta a l.a pregunta pJ.anteada 
por J.os autores. De acuerdo a l.a genética y a l.a Síntesis 
Evol.utiva, l.a historia de l.os seres vivos se preserva en J.os genes. 
Loa genes eran J.as entidades responsabl.es de l.a herencia biol.6gica 
y e1 l.ugar donde ocurría l.a mutación o variabil.idad heredabl.e, 1a 
única re1evante para el. proceso evol.utivo. Por e11o podía pensarse 
en J.os genes como un reg~stro de 1as variaciones fijadas a l.o l.argo 
de l.a historia de cada especie. En l.a década de l.oa sesenta l.os 
1ogros de l.a bio1ogía mol.ecu1ar hacían pensar en l.a posibi1idad, 
futura pero cercana, de extraer de 1oa genes ese registro o 
informaci6n histórica5 • El. artícul.o de Zuckerkandl. y Paul.ing 
(196Sa) enumeraba sistemáticamente l.as (poaibl.es) ventajas de 
trabajar con ese tipo de mol.écul.as y pl.anteaba un programa empírico 

Seg11n Walter Fitch (comunicación personal. nov. 1994} el concepto de 
mo1écu1as informacionales era. a inicios de los sesenta, una de esas ideas que 
"flotaban en el aire". "Flotaba" también la idea de que la evolución de estas 
moléculas podt.a estudiarse de manera totalmente independiente al estudio de la 
evoluciOn en otros niveles de organización. Como se di.ce en el texto. Emile 
Zuckerkandl y L. Pauling fueron, embargo. los primeros en sistematizar estas ideas. 
Zuckerkandl coincide con Fitch (comunicación personal nov. 1993. abril 1995}. 

s La historia del concepto de "moléculas informaciona1es" y de la "información 
genética" está llena de metáforas lingü!eticas y cibernéticas. Me referir.! 
brevemente al contenido retórico de las mismas en el capitulo V:I. Un primer análisis 
crt.tico de estas metáforas se encuentra en Sarkar (1989} . 
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a desarro1Iar en los próximos años. Para el.lo propusieron 
clasificar a las moléculas orgánicas en tres grupos, de acuerdo al 
grado en el que reflejaban la información específica contenida en 
ellas: aemántidas, epiaemántidas y asemántidas&. 

El punto central era que el paso de las semántidaa a las 
episemántidaa y a las asemántidas implica la pérdida de información 
bio16gica. Mientras que las enzimas, por ejemplo, son la primera 
expresión fenot~pica de los genes, las episemántidas expresan 
únicamente 1a acción del sitio activo o la función de las enzimas 
que las sintetizaron7

• Esto es lo que explica, de acuerdo a 
Zuckerkand1 y Pauling, que la evolución de las epiaemántidaa (por 
ejemplo, la evolución de los carotenoides) requiera de confirma.ci6n 
independiente de otras ramas de la biología. Y también ea por ello 
que las reconstrucciones evolutivas de los bioquímicos 
tradiciona1es, basadas en este tipo de moléculas, se incorporaban 
tan solo como "un carácter más" en las clasificaciones biológicas. 
E1 mismo argumento se aplicaba con mayor razón a los caracteres 
morfológicos que usaban los taxónomos tradicional.es, mucho más 
"distantes" aún de las mol.éculas informacional.es o semántidas. 

Pero exiat~an más argumentos a favor de la utilización de las 
semántidas como caracteres evo1utivos. Uno de e1loa era que 1as 
episemántidas y loa caracteres morfológicos son caracteres 

• Las semAntidas eran aquellas moléculas que llevaban la información de lod 
genes en ellas o la transcriben. Los genes (DNA) serían sem4ntidas primarias, las 
moléculas cte RNA mensajero serí.an semántidaa secundarias. y las protcí.nas semántidas 
terciarias. Las moléculas episemantidas serí.an las moléculas sintetizadas bajo el 
control de las enzimas o semántidaa terciarias. Aunque no expresan información son 
un producto directo de esta información. Por altimo, las moléculas ascmántidas son 
aquellas que no son producidas en el organismo y por tanto no expresan, ni directa 
ni indirectamente. la información que el organismo contiene, excepto porque su 
presencia indica que el organismo posee mecanismos para absorberlas y utilizarlas. 
Estas moléculas pueden ser modificadas por las enzimaa y entonces convertirse en 
episemántidas. Asimismo, una molécula que es epiaemántida en una especie puede ser 
asemántida en otra. 

7 La afirmación de que "se pierde información" al pas."l.r de unas moléculas a 
otras, aoí. como la interpretación de zuckerkandl de la "información'' como "causa." 
(ver Zuckerkandl y Pauling 1965a), son cuestioneo en las cual.es no existe un 
consenso. No es claro. aún, a qué se refiere e1 concepto de "información" en 
biología. Diferentes autores sostienen diferentes conceptos de "información 
biológica" (ver sarkar 1989). Algunos (por ejemplo, Brooka y Wiley 1986), 
contrariamente a Zuckerkandl y Pauling sostienen que 101 "información" acumulada en 
el organismo se incrementa conforme se pasa de un nivel de organización (el nivel 
molecular) a otro Cel del del organismo) . Lo único que puede afirmarse es que la 
noción de información implícita en la biología molecular (ver, por ejemplo, 
Schr6dinger 1944, St:.ent 1968) es la que utilizaron zuckerkandl y Pauling. 

116 



po1igénicos y, por tanto, 1a informaci6n evolutiva que se obtenía 
no provenía de un so1o l.inaje reproductivo, como sí podría ocurrir, 
al. menos en principio (decían loa autores), si se comparaban genes 
y proteínas. Otra de l.as "ventajas" era que debido al caracter 
discreto de 1as mutaciones a nivel molecular (cambios en la 
secuencia y nümero de nucle6tidos y/o aminoácidos), parecía 
"natural." y aparentemente sencilla l.a aplicación de criterios de 
comparación cuantitativos y uniformes. Más adelante me referiré a 
al.gunos de esos criterios, así como los problemas que enfrentaron 
l.os tax6nomos moleculares al intentar aplicarlos. Por último, al 
medir l.aa similitudes y las diferencias entre moléculas 
informacionales homólogas se efectuaba una comparación entre 
estructuras directa y causa1mente involucradas en los mecanismos de 
la evolución. Así, la comparación de estructuras no sería "sesgada" 
por eventos "no evolutivos", como las contingencias del desarrollo 
y la expresión de caracteres en diferentes ambientes 8 • 

Así pues, los datos sobre secuencias de genes o proteínas, 
por si solos, podrían aportar la misma información que loa datos 
reunidos en muchas y distintas disciplinas para la construcción de 
clasificaciones robustas. Para loa tax6nomoa moleculares se 
justificaba una estrategia de investigaci6n reduccionista distinta 
de la estrategia tradicional de 1os tax6nomos. El concepto de 
molécu1as informacionales, por tanto, tenía un pape1 centra1 en ese 
proyecto. Era el recurso científico que justificaba 1a adopción de 
una estrategia novedosa en el dominio tradiciona1 de la biolog~a 
evolutiva. 

A inicios de la década de loa sesenta, sin embargo, exiat~an 
una serie de obstáculos que impedían 11evar a cabo el programa de 
investigaci6n de los tax6nomos moleculares. Estos obstáculos eran 
de naturaleza técnica, y para resolverlos se depend~a de la 
genética molecular y otras disciplinas como la bioqu~mica. Las 
tradiciones descriptivistas de 1a Evolución Molecular no eran, aún, 

8 Las "ventajas" del nuevo enfoque podXan resumirse asX:"Zn arder to accept 
the speCial importance of the ana1ysis of informationa1 macromolecu1es, it is 
sufficient to subscribe to the fo1lowing proposítions: (a) the level of bio1ogical 
1.ntegration that contains the greatest concentration of "causal factora" will 
further our understanding more than any other. (b) A concentration of information 
is a concentration of "causa1 factora". (e) The largest concentration of information 
present in an organism, and perhaps also the largest amount of information, and the 
only organically transmissible information, is in ita semantides. " (Zuckerkandl y 
Pauling 1965, p. 98). 
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parte de una discip1ina independiente con tecno1ogía propia. 
La restricci6n más importante era la escasez e ineficiencia de 

1as técnicas uti1izadaa para extraer 1a información evo1utiva 
mo1ecu1ar. Esta información consistía en la secuencia o estructura 
primaria de ácidos nucleicos y proteínas~. Si bien ya existían las 
primeras técnicas de secuenciación de aminoácidos, estas requerían 
una considerable cantidad de trabajo, tiempo y recursos para ser 
utilizadas. De aquí resultaba una escasa disponibilidad de 
secuencias de aminoácidos. Más aún, no existían todavía técnicas 
para secuenciar loa nuc1e6tidos de un gene o molécula de DNA, y 
tampoco era posible secuenciar el otro ácido nucleico relevante, el 
RNAm. 

Estas restricciones generaban problemas de índole conceptua1. 
Teóricamente, todo el mundo estaba de acuerdo en que una 
comparación o filogenia construída con base en secuencias de DNA o 
RNAm sería superior, esto es, proporcionaría mayor información, a 
una conatruída con secuencias de aminoácidos. La "degeneración del 
código genético" (el hecho de que para la mayoría de los 20 
aminoácidos que componen a las proteínas exista más de un triplete 
o cod6n de RNA que lo codifique) ocasionaría la pérdida de 
información genética en las proteínas, pues cabía la posibi1idad de 
que existieran "heterocigotoa isosemánticos", o sea. que dos genes 
distintos en su secuencia de nucle6tidos codificaran para 1a ~isma 
secuencia de aminoácidos y, por tanto, para efectos de la 
comparación de cadenas po1ipeptídicas. estos dos genes parecerían 
tener "e1 mismo significado" 1 º. se trataría, pues, de un tipo de 

51 Una proteína es un tipo de macromolécula compuesta por una secuencia regular 
y constante de aminoácidos. La secuencia lineal de amino4cidos constituye la 
"estructura primaria" de una proteína. Las interacciones y conformaciones de esta 
secuencia de aminoácidos forman su "estructura secundaria•; ejemplos de esta 
estructura secundaria son la •alfa-hélice" que se encuentra en amplios segmentos de 
muchas proteínas globulares, y la "beta-plegada" que constituye sobre todo 
estructuras en las proteínas fibrilares como las colágenas. La "estructura 
terciaria", en cambio, se refiere a la configuración tridimensional de la proteína. 
Los primeros trabajos sobre la evolución de la estructura terciaria fueron 
realizados de manera destacada por Dickerson (1971, 1~7l.a). Por tlltimo, la. 
"estruceura cuaternaria" se refiere et la ini:eracción de varias cadenas de 
aminoácidos en el caso de las prote.!nas (como la hemoglobina) que están constitu.tdas 
por más de una de estas cadenas (llamadas oligoprote.tnas). Los an4lisis utilizados 
en la Evolución Molecular se refieren a la estruceura primaria y, en segundo lugar. 
a la eseructura terciaria de las prote.!nas. 

u Actualmente también se Coma en cuenta que en genes que han divergido hace 
mucho tiempo, existe la posibilidad de que se acumulen "multiple hita" en un solo 
sitio. Esto es, que la homolog.ta entre dos genes de especies muy distantes 
aparentemente sea mayor que 1a de dos genes más cercanos debido a que en un solo 
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11 cripticidad 11 que no ser.ta detectada por 1os tax6nomoa 
mo1ecu1ares11 • Pese a estas desventajas. se dispon.!a exc1uaivamente 
de 1as técnicas de secuenciaci6n de aminoácidos y estas fueron 1as 
que se uti1izaron en 1os primeros estudios comparativos. La 
el.aboraci6n de árbo1es fi1ogenéticoa mo1ecu1ares. en cambio. tuvo 
que esperar 1a so1uci6n comp1eta de1 código genético. que depend~a 
enteramente de 1os reau1tados de otra discip1ina. 1a genética 
mol.ecu1ar. 

En resumen. si bien 1a nomenc1atura de Zuckerkand1 y Pau1ing 
nunca tuvo un uso extendido entre 1os evo1ucionistas mo1ecu1ares12 , 

el. concepto de "mo1écu1as informaciona1es" uti1izado hoy en d.!a 
tiene su origen en esa distinción basada en criterios 1ingQ.!aticoa. 
Más aún, persisten 1a mayor.!a de 1os argumentos sobre J.a 
superioridad de l.os estudios mo1ecu1ares. a pesar de que l.a 
articul.aci6n del. "programa" impl..!cito en el. trabajo de Zuckerkandl. 
y Pau1ing ha tenido numerosos tropiezos y. de hecho, ha mostrado su 
inoperancia. Pese a e11o, sus argumentos no fueron inati1ea. Como 
veremos en e1 cap.!tu1o VI. fueron parte de 1a retórica que ayudó a 
separar a J.oa evo1ucioniatas mo1ecu1ares de l.os organ.!smicos. 

4.1.2 Técn~cas y tipos de evidencia 
En 1953 Frederick Sanger y su grupo de1 Laboratorio Cavendish 

de Cambridge publ.icaron 1a primera secuencia compl.eta de una 
prote.!na, l.a insul.ina de bovino. El. trabajo de Sanger abri6 l.as 
posibil.idades de secuenciaci6n de prote.!nas cada vez más comp1ejas 
y pronto comenzaron a publ.icarse secuencias de otras prote.!nas 
cortas. Pero si bien a inicios de 1a década de 1os sesentas era 
posibl.e secuenciar prote~nas de mayor peso mol.ecul.ar que l.a 

nucl.eótido se pueden haber sufrido varias mutaciones. las cuales se detectarán corno 
un solo cambio o a que. en ocasiones. esas mutaciones •regresan• ese sitio a 1a 
secuencia del gene ancestral. 

11 Este tipo de "cripti.cidad" no solamente ser.!.a i.ndetectable para l.oa 
taxónomos sino para la propia selección natural. La poaibil.idad de que existieran 
este tipo de mutaciones apareció independientemente en las tradiciones 
descriptivistas y en las tradiciones teóricas. En el caso de éstas áltimaa paaO a 
ser parte centra1 de la Teor.!.a Neutra1 y de la discusiOn entre neutral.istas y 
se1eccionistas. Estos temas se tocarán en los capítulos V y VI. 

1~ La misma suerte corrió el. término "química paleogen6tica" inventado por 
Zuckerkandl para designar el campo en el que trabajaban 1os primeros tax6nomos 
moleculares. 

l.l.9 



insu1ina, 1a comparación de secuencias homól.ogas aún se encontraba 
seriamente 1imitada por el alto costo, la 1entitud y la 
laboriosidad requerida por estas técnicas. Diversos grupos 
comenzaron a secuenciar proteínas homólogas en diferentes especies, 
pero 1a evidencia era todavía muy escasa y no siempre correspondía 
a las necesidades de l.os ºquímicos pal.eogenéticos". 

La magnitud de estas restricciones, frente al. potencial que 
significaba l.a uti1izaci6n de "mo1écu1as informacional.es", se 
ejemp1ifica en l.a estrategia adoptada por Emi1e Zuckerkandl. al 
11egar a1 laboratorio de Linus Pauling en Caltech. Zuckerkand1 se 
había incorporado a este equipo en 1959, con 1a idea de estudiar 
algunas características de l.a hemoglobina, pero Paul.ing 1e sugirió 
comparar proteínas hom61ogas para estudiar los procesos evolutivos 
a nive1 mo1ecu1ar (Zuckerkandl, abril 1995, comunicación personal.). 
En el. l.aboratorio de Pauling se habían investigado, en diferentes 
etapas, diversos aspectos de la estructura y l.a función de 1as 
hemog1obinas (ver Kay 1993), pero aún en 1960 no se ten.ía la 
secuencia compl.eta de estas proteínas. Varios grupos de 
investigación (el de Brautnitzer, el de Hill y Konigsberg, y el de 
Ingram y Voge1), se encontraban determinando las secuencias de 
diferentes cadenas de la hemoglobina humana y de caball.o, pero los 
métodos eran aún muy laboriosos y 1as hemoglobinas bastante más 
compl.ej as que la mayoría de las proteínas13

• 

Ante esta situación, Zuckerkand1 y Young, un estudiante de 
posgrado, decidieron utilizar una técnica más eficiente, si bien 
menos informativa y menos confiable. Esta técnica era conocida como 
"fingerprinting" de proteínas, y consistía en un análisis de 1os 
patrones de péptidos o 11 huel.las 1' características de cada proteína 
en un espacio de dos dimensiones. Las 11 huellas" o manchas se 
obtienen mediante la hidrólisis (ruptura} parcial de la proteína 
con tripsina, seguida de el.ectroforesis o cromatografía en pape1 
(cromatografía en dos dimensiones), procedimiento que 11 separa" los 
diferentes péptidos en los que ha sido hidrolizada la proteína. 
Cada péptido forma una mancha característica en tamaño, forma y 

13 La hemoglobina humana. por ejemplo. tiene un peso molecular de alrededor 
de 13 veces el de la insulina. y se encuentra formada pOr cuatro cadenas 
polipept~dicas. Cada una de las cadenas tiene un grupo hemo con un átomo de fierro, 
el cual efectaa la función óxido-reductora de la hemoglobina. El mantenimiento del 
grupo hemo. por tanto, es una de las características estructurales que explican la 
función de esta proteína. 
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posición en 1a superficie de pape1 y, por tanto, cada protel:na se 
caracteriza por un patrón único de hue11as (ver Figuras 3). La 
comparación entre diferentes protel:nas se efectuaba simp1emente 
superponiendo unos patrones de hue11as sobre otros (Zuckerkand1, 
Young y Pau1ing, 1960). 

Con 1a técnica de "fingerprintingº e1 grupo de Ca1tech pudo 
hacer comparaciones ••cua1itativas 11 de 1a hemog1obina Obtenida de 
diferentes primates (gori1a, chimpancé, orangután, mono rhesus), de 
otros maml:feros, de varias especies de peces y de equinodermos. La 
técnica no proporcionaba información inequl:voca14

, pero al: permitl:a 
apreciar una tendencia a un mayor parecido g1oba1 . entre 1os 
patrones de 1as protel:nas de especies cercanas. Los experimentos de 
Zuckerkandl y Y'oung, pues, tan solo confirmaban 1a potencia1idad de 
las comparaciones de mo1éculas informacionales. 

En 1os affos siguientes (1961-1965) diferentes grupos de 
bioqul:micos comenzaron a publicar secuencias parciales y fina1mente 
secuencias completas de diferentes protel:nas. Este auge se debl:a al 
desarrollo de variantes de la técnica de secuenciaci6n de Sanger, 
como el 11amado "método subetractivo" de Edman, muy utilizado por 
1oe primeros tax6nomos mo1eculares15 • El método de Edman no 

14 Las huellas presentes en el mismo lugar pod1an no representar péptidos 
iguales o pod!an contener más de un péptido; además, un solo péptído, debido a las 
alteraciones sufridas en e1 procedimiento, podría partirse en dos y dar lugar a dos 
huell.as. Para colmo, una parte considerable de la molécula de hemoglobina no parecía 
hidrolizarse con loe métodos utilizados y, por canto, no exist!an huellas de estas 
regiones. 

••Las-técnicas de secuenciación consist!an. origina1mente, de los siguientes 
pasos o subt6cnicas: 1> Si l.a prote!na tiene más de una cadena polipeptídica, 1as 
cadenas individuales son primero separadas y purificadas, 2) todos los grupos 
disulfuro (que unen dos ciste!nas) son reducidos y alquilatados, 3) una muestra de 
cada cadena se somete a hidrólisis total y se determina su composicíOn de 
aminoácidos, 4l en otra muestra de 1a cadena se identifican loa amino&cidoa del 
extremo amino y carboxiterminal, S) la cadena polipept!dica intacta es fragmentada 
en una serie de péptidos m4s pcque~os por hidrólisis enzimática o qu!mica, 6) los 
fragmentos resultantes se separan y se determina su composición y secuencia, 7) otra 
muestra de la cadena original se hidroliza parcialmente por un segundo procedimiento 
para fragmentar a la cadena en puntos en los que no fué cortada por el primer 
procedimiento (paso 5), y de nuevo se determina su composición y secuencia (paso 6l, 
B). Al comparar las secuencias aminoac!dicas de los dos grupos de fragmentos en los 
lugares en que se sobrelapan. los fragmentos pueden ser colocados en el orden 
adecuado para determinar la secuencia completa d~ la cadena, 9) se determinan las 
posiciones de los enlaces disulfuro y de los grupos amida de 1a cadena origina1. Al 
igua1 que en las técnicas de hibridación, cada uno de estos pasos puede permitir 
diversas variantes que son seleccionadas de acuerdo a 1as restricciones del. contexto 
experimental lll cua1 se adapta cada t6cnica concreta. Con la variante de Edman 
(paso 4) se identifica el aminoácido del extremo amino mediante una reacciOn con 
fenilisotiocianato, 1a cual deja intacta a la cadena par.3. otra reacción. Cada 
aminoácido que ha reaccionado con el feniliaotiocianato se puede identificar por 
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so1amente hizo más eficiente y menos costosa 1a secuenciaci6n de 
aminoácidos, sino que pronto condujo a 1a automatizac:l.6n de ·todo e1. 
procedimiento16 • La información sobre diversos caracteres 
mo1ecu1ares se fué acumu1ando y se pub1icaron 1os primeros "at1as" 
o "bancos de datosº (ver, por ej. Dayhoff 1966) .. 

En ese esfuerzo destacaron los proyectos que reunían 
secuencias de proteínas homólogas como e1 citocromo e y 1as 
g1obinas. En 1963 se contaba con 1aa secuencias parcia1es o totales 
de unas 16 g1obinas, entre el1as 1as cadenas alfa, beta, gama, y 
de1ta de 1a hemoglobina humana. Estas secuencias habían sido 
obtenidas en diferentes laboratorios alrededor.del mundo (ver más 
abajo). En cambio, el citocromo ·c de varias especies era 
secuenciado por e1 grupo de Emanuel Margo1iaah. A diferencia de los 
grupos que trabajaban secuenciando globinas, Margo1iash era un 
conocido bioquímico que había enfocado sus intereses hacia e1 
estudio de 1a evolución de 1as proteínas. Su trabajo buscaba 
adecuarse a 1as necesidades del nuevo enfoque molecu1ar, y por ello 
secuenciaba 1os citocromo c de diferentes taxa representati~os de 
1a diversidad bio16gica. La información reunida por su grupo fue. 
por e11o, 1a más adecuada para elaborar (junto con Walter Fitch en 
1967) e1 primer árbol fi1ogenético molecular. 

4.2 Comparaciones mo1ecu1ares: 1a búsqueda de exp1icacionea 
unificadoras 

Con 1aa primeras secuencias comp1etaa de proteínas, se 
pudieron rea1izar 1os primeros estudios comparativos. Estos no 
ten~an por objeto 1a construcción de c1asificaciones bio16gicas. su 
objetivo se 1imita.ba a mostrar l.a ap1icabi1idad y 1a potencia1idad 
de 1aa técnicas mo1ecul.ares para 1a obtenci6n de reeul.tadoa con.' 

cromatograf~a de gasea, o alternativamente se determina el contenido de amino4cidoa 
de la cadena antes y despuEs de la reacci6n1 a esta variante se le conoce como el 
m6tgdg substractivo de Edman. 

16 En algunos laboratorios bien equipados se contaba con analizadores 
autom.tticos que determinaban .las proporciones y presencia de cada amino&cido. Estos 
analizadores funcionaban mediante .la t6cnica de la cromatograf~a de gasea. En 1967 
Edman CEdman y Thompson 1967) pub.licó su trabajo sobre secuenciadores autom4ticoa 
de amino.1:cidos. En estos aparatos se combinaba .la reacción de Edman con l.os primeros 
analizadores de amino.dcidos. · 
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re1evanc~a evo1ut~va. Varios grupos intentaron, por ejemp1o, 
descubrir a1gan patrón de substitución de aminoácidos que pudiera 
expl.icarae a la 1uz de 1a teor~a de la evolución (Zuckerkand1 et a1 
1960, Ingram 1961, Zuckerkandl y Pauling 1963, 196Sb y Margoliash 
y Smith 1965). Ese era e1 tipo de "generalizaciones" que podí:an 
elaborarse, pues el. escaso número de secuencias conocidas imped~a 
real.izar lo que ahora se llaman "filogenias moleculares". 

Los trabajos más influyentes de esa etapa se publicaron en 
1965, en l.as memorias del. Simposio sobre "Evol.ving Genes and 
Proteína" (Bryaon and Vogel. eds, 1965) organizado por Henry Vogel. 
en Rutgers University, en Nueva York, el. af'lo anterior. En ese 
Congreso se reunieron l.os primeros tax6nomos mol.eculares y al.gunoa 
representantes de l.a biolog~a evolutiva organ~amica como Ernat Mayr 
y George Gay1ord Simpaon. Lo distintivo de esa reunión fue que la 
mayor~a de l.os asistentes reconoc~an el. concepto y la importancia 
de l.as mo1écul.as informacional.ea. Presentaron, además, una buena 
cantidad de evidencias sobre la estructura y los patronea de cambio 
de estas mol.éculaa, que hab~an acumulado en l.os af'los previos. 

Zuckerkandl. y Pau1ing presentaron en ese Congreso su trabajo 
del. úl.timo lustro. Este se publicó en l.aa memorias (Zuckerkandl. y 
Pau1ing 19GSb) y pronto se convirtió en una especie de gu~a 

metodol.6gica y conceptual. para l.os miembros de l.a naciente 
comunidad (Aya1a noviembre 1994, comun. personal.). El art~cu1o, 

considerado un "c1áaico" de 1a Evo1uci6n Mo1ecular, fué producto 
de1 trabajo de Zuckerkandl. durante su estancia en Cal.tech17

, y 
conten~a dos de l.aa ideas más fruct~f eras para el desarrol.1o de la 
discipl.ina: 1a noción de mecanismos mo1ecul.area de la evolución y 
1a hipótesis de1 re1oj mol.ecul.ar. 

4.2.1 La noci6n de mecanismos de 1a evo1uci6n mo1ecu1ar 

Emile zuckerkandl es, seguramente, el miembro mas destacado de l.as 
tradiciones descriptivistas de la Evolución Molecular. Esta posición se debe, en 
gran parte, al trabajo integrador que comenzó a deeempeftar a partir de 1960. Si bien 
su formación era típicamente experimental (hab!a obtenido la maestría en bioquímica 
en la Universidad de Illinoia y el doctorado en la misma especialidad en la 
Sorbona), Zuckerkandl pasó rapidamente a utilizar los resul.tados experimentales de 
otros grupos sobre secuencias de globinas, con el objetivo de elaborar comparaciones 
de proteínas homólogas que le permitieran establecer el curso y los mecanismos de 
l.a evolución a nivel molecular (Zuckerkandl 1987). As! pues, Zuckerkandl es lo que 
se llama un "biOlogo teórico" al estilo de crick (González 1994). 
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E1 anál.isis comparativo de 1as secuencias primarias de al.gunas 
prote.í.nas paree.ta un buen camino para conocer l.os principios y 
mecanismos de 1a evol.uci6n de l.aa mol.écul.as biol.6gicaa (Zuckerkandl 
y Paul.ing 196Sa, 196Sb) . Pero a inicios de l.a década de l.os 
sesenta, 1a noción de mecanismos mo1ecu1ares de 1a evo1uci6n se 
enfrentaba a1 escepticismo de dos comunidades científicas 
antag6nicas: la de l.os biól.ogos organísmicos y 1a de 1os 
bioqu.!micos. Para l.os primeros, el. nivel. causal. de l.a evol.uci6n se 
local.izaba en l.os organismos individual.es y por tanto l.oa 
caracteres más apropiados para estudiar l.os mecanismos evol.utivos 
eran aquel.l.os que se encontraban "distantes" (G. G. Simpson) del. 
nivel de l.os genes. Para l.os segundos, el. concepto de mecanismo era 
apl.icabl.e solamente a procesos de "corta duración", esto ea, 
procesos f.!sico-qu.!micoa en que l.a causal.idad es "inmediata". 

La respuesta a ambos grupos exigía una redefinición de l.a idea 
de "mecanismo evolutivo", que deb.ía J.egitimar el. nivel. mol.ecul.ar 
como un nivel. causal. apropiado para el. estudio de l.a evolución 
bio16gica. El. resul.tado, sin embargo, trajo consigo otras 
consecuencias: condujo l.a idea de que existían mecanismos 
evol.utivoa espec~ficoe del. nivel. mol.ecul.ar y die tintos o 
desacop1adoe de l.os que actuaban a nivel. de l.os organismos. Con la 
Teoría Neutral. esta idea pasó a ser parte central de la 
constitución de l.a Evoluci6n Mol.ecular y de1 debate entre 
neutralistas y ael.eccioniatas (capítulos V y VI). 

Entre l.os argumentos a favor de la utilización de moléculas 
informacional.es, se encontraba l.a idea de Zuckerkandl. de que no 
existía una mayor concentración de factores causal.es evolutivos que 
en esas mol.écul.as 18

• Más aún, Zuckerkandl. sostenía que el. concepto 
de 11 información 11 podría reemplazar con ventajas el concepto de 
11 causa 11 en el análisis de la evolución (ver el apartado 4.1.1 y l.a 
nota 6). La razón era que l.as moléculas informacionales cumplían un 
papel. único en l.a determinaci6n de l.as propiedades de los seres 
vivos en tres nivel.es distintos: el. de l.a reacción bioqu.ímica (de 
corto plazo), el del desarrollo ontogenético (de mediano plazo) y 
el. del. evento evol.utivo (de largo plazo) . La noción de meca.n.~emo, 
pues, no tenía por qué reducirse la noción de causalidad 

u En J.o sucesivo me voy a referir a "J.as ideas de zuckerkandl n porque~ a pesar 
de que ~stas se encuentran en art~culos escritos con Pauling, se trata de ideas que 
Zuckerkandl. desarroJ.J.6 durante y después de su estancia en Cal.tech (Ayala nov. de~ 
19~4 Y zuckerkand1 nov. 1993, abril 1995, ambos comunicación personal). 
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inmediata con .l.a que estaba fami.l.iarizado el. bioqu~mico. La 
continuidad de .l.os .l.inajes bio.l.ógicoa estaba· dada por .l.a 
continuidad, a través de .l.a sobrevivencia y .l.a reproducci6n, de 1as 
mo1écu.l.aa informaciona.l.es: 

"The factora of c::onstanc::y that define the organiam as a nontransient 
oZ:9Ani-zatio~ are all in the informational mac::romolec::ulea. and in that sense the 
eaaence o€ the organiam is there and not at any level of the environment of theae 
molecules" (Zuckerkandl y Pauling 196Sb. p. 98). 

E1 concepto de mol.écu.l.as informaciona1ea, pues. unificaba .l.a 
causa.l.idad inmediata con .l.a . preservación histórica de 1as 
estructuras bio16gicas. Pero aer.ía erróneo pensar en Zuckerkand.l. 
como un reduccioniata ingenuo. Educado en 1a escuel.a francesa de .l.a 
bio1og.ía mo1ecu1ar. su visión de1 genoma era bastante más comp1eja 
que 1a de .l.a mayor~a de 1os genetiatas mo1ecu1ares19

• Zuckerkand.l. 
fué e1 primero en defender 1a idea de que l.oa mecanismos de .l.a 
evo1uci6n mo1ecu1ar no ten~an por qué ser idénticos a 1os de otros 
nivel.es. Además, desde muy temprano CZuckerkandl 1963, 1964) se 
hab.ía especu1ado sobre el. papel. que 1os genes regul.adorea jugaban 
en la evolución y, más aún, sosten.ía que entre más l.ejos nos 
encontráramos de1 gene, mejor comprenderíamos el papel de .l.a 
selección, pues 1a función de .l.os genes se define en términos de 
1aa ~nteraec~onea directas e indirectas con 1os productos de otros 
genes y con factores del medio ambiente. La se1ecci6n natural. 
ocurr.ía sol.amente donde se .l.levaba a cabo una función, y a1 nive1 
del gene individual no exiat~a una base para definir tal. función. 

La· noción de 11 mecan.1smoa de la evolución mo.l.ecular 11 se 
convirtió en la base sobre la cual zuckerkandl. caracterizó por 
primera vez a la nueva disciplina, que él. l.1am6 "qu.ímica 
pa.l.eogenética". Esta no se restring.!a a l.a elaboración de 
clasificaciones fi1ogenéticas. Su objeto consist.ía en e1 estudio de 
11 1oa modos de transformación macromolecular retenidos por la 
evolución, 1os tipos de cambio en el contenido de su información, 

u La complejidad y los matices de 1a perspectiva de zuckerkand1 han dado 1ugar 
a que su postura sea interpretada indistintamente como neutraliata o seleccionista. 
El mismo zuckerkandl C1987) confiesa haber oscilado entre ambas posturas. sin 
embargo. la idea de ubicar a Zuckerkandl en uno u otro bando solo es comprensible 
si se adoptan ciertos supuestos: si se adopca una perspecCiva adapca.cioniaca, 
zuckerkandl parece un neutraliaca. Si se adopca una postura reduccionista como la 
de King y Jukes en 1969. enconces Zuckerkandl es un se1eccionista. En 1os próximos 
cap!tulos se aclarar4n estas nociones. 

125 



las consecuencias de estos cambios en la función mo1ecular y en el. 
organismo como un todo, y la historia evo1utiva vista desde estas 
perspectivas" (.iJ2.i..9.. p.99). Esta caracterización fué adoptada sobre 
todo por los miembros de las tradiciones provenientes de 1a 
biología molecular y 1a bioquímica, y posteriormente se comp1ement6 
con e1 estudio de 1a variabilidad genética dentro de cada especie 
(variabi1idad poblacional), problema que fué abordado sobre todo 
por 1oa científicos pertenecientes a 1aa tradiciones téoricas. En 
e1 siguiente capítulo se verá cómo ambos aspectos (evolución 
molecu1ar en diferentes taxa y variabilidad genética pob1aciona1) 
se conjugaron en la Teoría Neutral de la Evolución Molecular, que 
jugó un papel central en la consolidación de1 dominio de 1a 
Evolución Mo1ecular. Consideremos ahora el tipo de datos y análisis 
sobre 1os que descansaba la noción de mecanismos molecul.ares 
deaarro1lada por Zuckerkandl. 

4.2.2 E1 mecan~amo de 1ae restricciones funciona1es 
En 1965 zuckerkandl contaba con las secuencias de 16 cadenas 

po1ipetídicaa de g1obinaa, proporcionadas a él por otros grupos de 
investigación. La información sobre secuencias se producía a 
cuentagotas. Walter Schroeder, quien estaba a cargo de un 
laboratorio de bioquímica en Caltech, le proporcionó en 19GO 
muestras de l.a al.fa-globina humana. Posteriormente, Schroeder 
también le facilitó la secuencia de miogl.obina de ball.ena. Max 
De1brück, quien acababa de regresar de Munich en 1960, 1e 
proporcionó la secuencia de los 30 aminoácidos del. extremo amino
terminal de 1a cadena beta (también humana), obtenida en e1 
1aboratorio de G. Braunitzer; y L. Stryer 1e había proporcionado 1a 
secuencia de mioglobina de ballena corregida por Edmunson y 
Kendrew. Como señalé antes, gracias a la evolución de l.as técnicas 
de aecuenciaci6n de aminoácidos, en 1963 la informaci6n comenzó a 
flu~r con mayor rapidez: los laboratorios de Schroeder y de R. J. 
Hi11 y J. Buettner-Janusch le proporcionaron el reato de 1as 
cadenas, excepto 1a de l.a hemogl.obina de lamprea, proporcionada por 
v. Rudloff y la de carpa, proporcionada por Braunitzer (Zuckerkand1 
1987, zuckerkandl y Pauling 196Sb) 2 º. 

E1 intercambio de materia1es (en este caso prote!nae) y de informaci6n. es 
una de 1as condiciones más importantes de1 trabajo en 1ae tradiciones 
descriptivistas. Un ejemp1o simi1ar es e1 de 1a cooperaci6n entre Fitch y Margo1iash 
que veremos a continuación. Estos intercambios constituyen uno de 1os substratos 
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Una de 1as características más notorias que surgían a1 
comparar esas secuencias era la existencia de sitios invariantes, 
esto es, sitios en 1os que no hab.!.a ocurrido una sustitución 
aminoacídica en ninguna de las cadenas hom61ogas a pesar de que 1os 
1inajes a los cuales pertenecían se hubieran separado hacía muchos 
mi11onea de años. Este hecho había sido documentado también por 
otros grupos de investigación en otras proteínas como el citocromo 
c (por ejemp1o, Margo1iash 1963) . E1 número de sitios invariantes 
en 1aa globinas era de 11 aminoácidos (un 8% de 1a cadena tota1). 
Este nümero había venido decreciendo conforme se conocían nuevas 
secuencias, pero Zuckerkand1 sostenía que no 11egaría a cero. A1 
menos la histidina (Hys) 11amada 11 proxima1" y 1a Hya "distal" 
parecían ser necesarias para mantener en su sitio a1 grupo heme, .e1 
cual contenía a1 átomo de fierro que era esencia1 para 1a funci6n 
de 1as g1obinas21

• 

Para llegar a esa conc1usi6n Zuckerkandl. se apoyaba en dos 
tipos de datos. Unos eran 1os estudios de estructura terciaria de 
Perutz y Kendrew, que habían mostrado que esas dos histidinas eran 
1os residuos más importantes en el mantenimiento de1 grupo hemo. 
Otros, eran 1os estudios c1.!.nicos mo1ecu1ares, que a pesar de haber 
descrito una amplia de g1obinas mutantes no habían encontrado 
mo1écu1ae funcionales en 1as que estas hiatidinas hubieran sido 
substitu.!.das. Estos ú1timos datos provenían de estudios 
epidemio16gicos y de pato1ogía22

• Zuckerkand1 conc1.uy6 que 1as 
presiones de se1ecci6n sobre estos dos aminoácidos eran bastante 
más fuertes que sobre e1 resto de 1os aminoácidos. 

Más aún, 1a comparaci6n de secuencias hacía ver que 1a ma.yor~a 
da 1oa amino&cidoa pod~an. ser sustitu~dos sin que se a1terara 1a 
funcicSn de 1a prote:!na. Loa pocos residuos invariantes parecJ:an 
estar relacionados con 1a estabi1izaci6n de 1a estructura terciaria 
de la prote.!.na. Así pues, Zuckerkand1 conc1uy6 que 1o que 
asociaba a 1a :funci6n de u.na proteJ:na. y que, por tanto, ara 

cognitivos y materiales más importantes en la consolidac:i6n de una disciplina (ver 
c:ap.t.tulo V:I:I). 

u Las evidencias actuales le han dado J.a razón a Zuc:kerkandl. E1 nllmero m.t.nimo 
de sitios invariantes en las globinas es de 2. 

u Estos hab!an sido iniciados por Pauling durante la Segunda Guerra Mundial 
(ver Kay 1993), al proporcionar una explicación molecular de la anemia ~alaiforme. 
En loa aftos siguientes el grupo de Cambridge, a cargo de Max Perutz, hab!a reunido 
un banco de hemoglobinas y globinas patológicas. " 
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se1eccionado, era 1a estructura terciaria, no 1a estructura 
primaria de 1a proteína23

• Lo que permite J.a función de una 
proteína es su estructura gl.obal., mantenida por l.as interac~iones 
entre aminoácidos, y no l.a suma de l.as funciones de cada aminoácido 
individual.. Varios aminoácidos podían ocupar un mismo sitio sin 
al.terar l.a función de l.a proteína, aunque había ciertas 
restricciones: l.os aminoácidos invariantes y algunos otros 
aminoácidos que parecían intercambiarse por otros funcional.mente 
equival.entes. Sin embargo, no era posibl.e asociar una sola 
propiedad o función (tamaño, carga, capacidad de formar puentes de 
hidrógeno, etc.) a un aminoácido, como con frecuencia se pretendía 
hacer; en J.ugar de ell.o, cada aminoácido parecía poder cumplir 
varias funciones. Los 20 aminoácidos formaban una red de 
propiedades que se sobrel.apaban, y esta era la base del cambio 
extensivo en l.as secuencias de aminoácidos que ocurren sin que se 
produzca un cambio en l.as características fundamenta.les de l.a 
estructura terciaria y la función de una proteína. 

Este mecanismo de "variabil.idad estructural. y conservaci6n de 
l.a función" o de "restricciones funcional.es", permitía explicar l.a 
diferencia entre J.aa tasas de cambio de las globinas y de1 
citocromo c. E1 número de residuos invariantes en el citocromo e 
era mayor (en ése momento se calculaba que un 50% de e1loa lo eran) 
y, por e11o, su tasa de evo1uci6n (substituci6n de aminoácidos) era 
menor a l.a de 1as globinas. No había razón para pensar en una tasa 
de mutación mayor en l.as globinas. La estabi1idad de la estructura 
del. citocromo c en diferentes l.inajes podía explicarse, más bien, 
en térmiños de .los requerimientos funciona1es muy restrictivos de 
ésta proteína. Estas restricciones no eran solamente l.as del grupo 
prostético (que era también un grupo heme, como en l.as gl.obinas), 
sino l.as de sus interacciones con otras proteínas o coenzimas de1 
aparato respiratorio celular en el que interviene el citocromo c. 
Esta proteína, además, parecía sufrir rearreg1os tridimensiona1ea 
importantes al efectuar su función, por lo que debía tener 
propiedades cinéticas bien definidas para que el rearreglo 
ocurriera de manera apropiada. Todas estas restricciones 

u Estas conclusiones de zuckerkandl se robustecían con las conclusiones 
similares obtenidas en el caso del citocromo c. como he mencionado, el anAlisis de 
l.a estructura primaria de estas proteínas era estudiada en el laboratorio de Emanuel 
Margoliash, mientras que su estructura terciaria· era estudiada por Richard 
Oickerson, de cuyo trabajo no me he ocupado en esta tesis~ Ver Dickerson 1971. 
1971a, 1992 (éste es un recuento autobiográfico) y Margoliash ~. 1971. 
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funciona1es, en suma, se traducían en una mayor conservación de su 
estructura a 1o 1argo de 1a evo1uci6n de 1inajes muy distantes (ver 
Dickerson 1971, 1971a, Margo1iash et a1 1971) . 

E1 mecanismo de 1as raatriccionea funciona1ea era compatib1e 
con e1 mecanismo de 1a ae1ecci6n natura1 y, en especia1_ con 1a 
noci6n de "se1ecci6n e1iminativa 11 (ver capítu1o V). Sin embargo, 
zuckerkand1 proporcionaba datos y argumentos que apuntaban en otra 
dirección. Estos hac~an pensar en 1a especificidad de 1oa 
mecaniamoa de avo1uci6n en e1 nive1 mo1ecu1ar y au deaacop1amiento 
con respecto a 1oa mecanismos evo1utivos a nive1 de1 organismo. En 
especia1, 1a a1ta tasa de subatituci6n de 1as g1obinaa parec~a una 
seria anoma1ía. Por ejemp1o. 1a cadena a1fa de 1a Hb humana difería 
en e1 76% de sus aminoácidos de 1a Mb de ba11ena. pero 1a función 
y 1a estructura terciaria de ambas ea muy aimi1ar. E1 mecanismo de 
1as "restricciones funciona1es•• permitía exp1icar que 1o que cuenta 
es un sistema. da interacciones entre dos o más aminoácidos, y no 1a 
natura1eza qu~mica de cada aminoácido. Un cambio discreto podr~a 
hacer permisib1es cambios que antes no 1o eran, favoreciendo as~ 1a 
fijación de nuevas mutaciones. Además, una parte de 1as 
substituciones serían poaib1es porque muchos de 1oa aminoácidos 
presentes en 1as prote~naa son simi1ares en estructura y en 
propiedades químicas_ y por tanto estos cambios representar~an una 
pequefta modificación. Pero este tipo de exp1icacionea, que a1udían 
a una enorme f1exibi1idad eatructura1 a nive1 mo1ecu1ar, se 
convirtieron poco después en argumentos centra1ea de 1a Teor~a 
Neutra1. 

A1gb simi1ar ocurrió con 1a noción de mutaciones neutras o 
si1entea. zuckerkand1 y Pau1ing (196Sb) dudaban seriamente de 1a 
existencia de variaciones neutras. Sostenían que para que una 
mutación fuera rea1mente neutra tendría que mostrarse que e1 gasto 
energético de 1a cé1u1a a1 sintetizar esa proteína era igua1 a1 
invertido en e1 a1e1o si1veatre. Pero era innegab1e que su art~cu1o 
presentaba argumentos que podían 1eerse en otro sentido24

• Es as:r 
como fué entendido por muchos evo1ucionistas mo1ecu1area, 
especia1mente 1os provenientes de tradiciones experimenta1es como 
e11os. Pese a que 1a intención de Zuckerkand1 y Pau1ing era 

H Estos argumentos son los que he descrito en el p.!lrrafo anterior. El hecho de 
que 1a selección no actuara sobre cada aminoácido individual, sino sobre regiones 
funcionales. sugerl:a que esas funciones las pod!an cumplir diferentes secuencias 
codificadas por genes distintos pero selectivamente equivalentes. 
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presentar una visión compleja de la acción de la se1ecci6n natural 
a nive1 mo1ecu1ar, su artícu1o se convirtió en uno de 1os e1ementos 
más importantes en 1a construcción de 1a Teor~a Neutra1 (ver King 
y Jukea 1969) . 

Los mecanismos que propuso zuckerkand1 constitu!an 
exp1icac:l.ones :integra.doras de varios tipos de datos: 1os del 
análisis comparativo de 1as secuencias de aminoácidos de diferentes 
globinas, los de loa estudios sobre estructura terciaria de la 
hemoglobina (Hb) y 1a mioglobina (Mb) realizados por Perutz y 
Kendrew y los de la tasa de evolución molecular (medida como 
substitución de aminoácidos). Los descriptiviatas se encuentran en 
buena posición, en las disciplinas biológicas, para efectuar esta 
integración de resultados mediante explicaciones o mecanismos 
unificadores. El. argumento de Zuckerkandl a favor de un nivel 
causal predominante era que los caracteres observados a nivel del. 
organismo se encuentran determinados simultáneamente por muchos 
genes. E11o no descartaba, sin embargo, que cualquier cambio en 
esos caracteres se encontraba determinado por mutaciones discretas 
en genes individuales, y que es sobre esos cambios sobre 1os que se 
espera que actúe la selección natural (~. p.101.-102). La postura 
de zuckerkand1, pues, reflejaba su defensa de una estrategia de 
investigación reduccionista centrada en la uti1izaci6n de las 
nuevas técnicas mol.ecu1ares y sus resultados, que no necesariamente 
10 compromet!a con un reduccionismo exp1icativo25

• 

4.2.3 La h:l.p6tes:l.a del reloj molecular 
Los mecanismos explicativos de Zuckerkandl cristalizaron en 

una de las hipótesis que mejor ha caracterizado e1 desarro11o de 1a 
Evo1uci6n Molecular: e1 reloj mo1ecu1ar. A1 igual que los 
mecanismos mo1ecu1ares propuestos por Zuckerkand1, esta hipótesis 
pronto se encontrar~a en el centro del debate entre neutralistas y 
se1eccionistas. 

A inicios de este siglo, los bioqu!micoa que utilizaron 

a• Es importante enfatizar este hecho Cal que volver~ en el cap~tulo VII) : el 
enfoque molecular de la evolución no implica la adopción de una postura 
reduccionista frente al problema de las unidades de selección. Ello se puede 
expresar ns!: una estrategia de investigación reduccionista no imp1ica que se 
sostengan explicaciones reduccionistas (ver el ejemplo de Sarkar 1989 sobre las 
estrategias de investigación en el desciframiento del código genético, y Sarkar 1991 
para una clasificación de los tipos de rcduccionismo). 
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prote.ínas como caracteres taxonómicos se percataron de que éstas se 
comportaban como cua1quier otro caracter anatómico. Un aná1isis de 
1as diferencias entre prote.!nas cuya función y caracter.ísticas 
qu.ímicas eran simi1ares (esto ea, hom61ogaa), permit.ía constru.ír 
c1asificacionea que coincid.ían con 1aa c1asificaciones 
tradiciona1ea. Reichert y Brown (1909, citado en Zuckerkand1 1987) 
concluyeron, por ejemp1o, que 1as propiedades crista1ográficaa de 
1as hemog1obinas variaban en 1as diferentes especies, y que 1oa 
miembros de un género o familia compart.ían con frecuencia estas 
propiedades, 1aa cuales no eran compartidas por 1oa miembros· de 
otros taxa. Nuta11 (1904), por su parte, uti1iz6 1as reacciones 
sero16gicas entre especies como una medida de su cercan.fa 
fi1ogenética, y en 1a década de 1os sesenta e1 grado de reacción 
sero16gica entre dos especies era considerado como un caracter 
taxonómico más (Kap1an y Wi1son 1964). 

Los estudios de zuckerkand1 con 1a técnica de f ingerprinting 
(Zuckerkand1 et. a1 1960) permitían inferir que 1a estructura 

primaria de 1aa hemog1obinas variaba en función (a1 menos 
aproximada) de 1a distancia f i1ogenética entre 1as especies de que 
proven~an. Otros estudios comparativos rea1izados por Zuckerkand1 
y por otros grupos (Margo1iash 1963, zuckerkand1 y Pau1ing 1965, 
etcétera) también mostraron que existía una proporción entre e1 
tiempo pasado desde que dos organismos habían compartido un 
ancestro comt'.in y e1 número de diferencias en 1aa secuencias de 
prote.ínas homó1ogas. La re1aci6n entre ambos parámetros ten.!a 
imp1icacionea prácticas en 1a e1aboraci6n de árbo1ea fi1ogenéticoa. 
Pero ésto no era todo. E1 aná1isis comparativo de1 citocromo e en 
diferentes taxa (Margo1iash y Smith 1965) , y de 1aa diferentes 
cadenas de g1obinas (Zuckerkand1 y Pau1ing 1965) mostraron que ésta 
re1ación, 11amada tasa de evo1ución mo1ecu1ar, era constante para 
cada proteína y se mantenía así en 1oa diferentes 1inajes. 

La constancia de 1a tasa de evo1uci6n mo1ecu1ar, o hipótesis 
de re1oj mo1ecu1ar26

, era expl.icab1e mediante 1os mecanismos de 1a 
evo1uci6n mo1ecu1ar propuestos por Zuckerkand1. Cada proteína ten.i:a 
restricciones funciona1es propias, que permanecían practicamente 
constantes a 1o 1argo de toda su evo1uci6n y que, por tanto, 

26 Muy poco tiempo después de que Zuckerkandl y Pau1ing se refirieran a e1la 
en 1962 (sin ese nombre). la adoptaron evolucionistas moleculares como Jukea (1963), 
Sarieh y W~1aon {1967a, b, 1973). y por supuesto Kimura (1969) siguiendo a King y 
Jukes (1969). 
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determinaban e1 número de cambios que podría soportar sin a1terar 
su función. Pero esta hipótesis contradecía 1a observación de 1os 
evol.ucionistas tradiciona1es en e1 sentido de que l.as tasas de 
evol.uci6n morfo16gicas mostraban una enorme variación. 

Para los biólogos organísmicos la evolución era un proceso 
demasiado complejo y variab1e, conectado con demasiados factores, 
como para que existiera una relaclón simple y constante entre el 
tiempo de divergencia y e1 cambio a1 nivel mo1ecu1ar. Algunos taxa 
mostraban una tasa de cambio morfológico ace1erada, mientras otros 
(como los llamados ••fósiles vivientes'') se caracterizaban por 1a 
conservación de caracteres ancestrales. Mayr, por ejemp1o, (citado 
en Zuckerkandl y Pauling 196Sb p.138) afirmaba que la evolución de 
dos 1inajes después de su divergencia podía ocurrir a diferentes 
velocidades e, incluso, podía ocurrir a diferentes velocidades en 
los diferentes sistemas de los organismos (por ejemplo, podría 
darse un desarro11o acelerado de1 sistema nervioso en uno de 1os 
1inajes y no en e1 otro). Otro de los más importantes 
evo1ucionistas, G. G. Simpson, había destacado que "un caracter 
puede cambiar rapidamente en un grupo de organismos y lentamente, 
si es que cambia, en otros. En el mismo grupo de organismos, en 
otro periodo de su historia, el caracter puede cambiar a una tasa 
enteramente diferente. Dentro de un grupo dado, un caracter puede 
evo1ucionar rapidamente mientras otro permanece estático. El 
análisis del cambio morfo16gico ha enfatizado la irregu1aridad del 
proceso evolutivo 11 (citado en Sarich y Wilson 1967 p. 142). 

Las observaciones de la evolución en el nivel de 1os 
organismos, y e1 caracter impredecible de la evoluci6n orgánica 
parecían darle la razón a Mayr y a Simpson. De hecho, en 1963, 
Zuckerkand1 mismo había lanzado 1a conjetura de que si dos 
organismos eran simi1ares a nive1 morfo1ógico, también serían 
similares en la mayoría de las secuencias de sus polipéptidos, y 
viceversa. De ser cierto 1o anterior, la evidente heterogeneidad en 
las tasas de cambio morfo16gico debería ref1ejarse en la 
heterogeneidad de las tasas de cambio mo1ecu1ar. En 1965, sin 
embargo, con un mayor número de secuencias de proteínas 
disponibles, y tras el análisis comparativo de éstas en diferentes 
1inajea, la conjetura pareci6 refutada. Lo que era sorprendente era 
1a constancia de las tasas de evolución molecular en los diferentes 
linajes, independientemente de los cambios o de la conservaci6n de 
los caracteres morfo16gicos. Esto es, había un deeacopl.am.:Lento 
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entre 1as tasas de cambio de 1os dos nivel.es27
• 

Zuckerkandl.# quien (como aeña1é) se había interesado en e1 
pape1 de 1os genes regu1a.dores en l.a evol.uci6n, pudo dar una 
expl.icaci6n a ese desacopl.amiento entre l.as doa tasas en 1965: l.oa 
cambios visibl.es a nivel. morfo16gico serían el resu1tado de cambios 
en l.os genes regul.adores, que representan una proporción menor de 
l.os genes de una especieªª· La constancia en l.a tasa de evo1uci6n 
sería una característica de los genes estructural.es, cuya tasa de 
evol.uci6n estaba determinada por las restricciones funcional.es de 
1a proteína que codificaban. Algunos de l.oa cambios rápidos que se 
observaban en ciertos linajes, como el. de l.os homínidos, podrían 
deberse a cambios en el control. de la actividad génica (.il2i..Q. p. 
147) . A esto se añadía el ha11azgo de Zuckerkand1 y otros de que el. 
cambio funcional. de una cadena pol.ipeptídica no se encontraba en 
rel.aci6n con l.os cambios de su secuencia primaria. Un buen número 
de substituciones conservativas de aminoácidos, que preservaban 
a1gunas de l.as funciones del. aminoácido original., podían traducirse 
en cambios funcional.es indetectabl.ea. Mientras que en otras 
ocasiones l.a s61a substitución de un aminoácido podía ocasionar un 
cambio funcional. radical.: 

"Therefore an abnormal.ly rapid change in phenotYPe along a given evol.utionary 
l.ine need not impl.y an abnormall.y high rate of evolutionary effective amino acid 
aubstitutions even in those proteins that are most directl.y invol.ved in the 
evolutionary change. It is the type rather than the number of amino acid 
aubstitutions that is dccisive. { ... J But, if for brin-ging about significant 
functional. changes, the emphasis is on type rather than on number of amino acid 
substitutiqns, periods of rapid evolutionary change need not be expressed by a 
substantial. increase in rate of amino acid substitution at the polypeptide l.evel." 
CJJ,ll.s3.. p. 148). 

Pero de esto se seguía una consecuencia heterodoxa que, 
independientemente de l.as intenciones de Zuckerkandl., apuntal.6 l.a 
postura anti-sel.eccionista: 
secuencias de aminoácidos 

l.os cambios 
no son 

que se observan en 1as 
necesariamente cambios 

2
" Como veremos, el deefl!spplamientg de l.as tasas de evolución molecul.ar y 

mor~ol.ógica es uno de l.os puntos central.es del debate entre neutral.istas y 
aeleccionistas y de l.a retórica a favor de 1a construccíón de una discipl.ina 
evolutiva exclusivamente centrada en el nivel. mo1ecular (cap~tulo VI). 

29 Posteriormente esta idea de que l.os genes estructural.es y regul.adores 
evol.ucionan a tasas diferentes fué def~ndida en l.a discusión acerca de l.a evo1uci6n 
de l.oa homínidos por Alan Wileon y su grupo (Wil.son ~ l.974, Wil.aon 1975. King 
y Wilson l.975). 
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adaptativos. Por el contrario, los cambioa que ocurren a una tasa 
regu1ar son aquellos que modifican escasamente las funciones de la 
proteína, esto ea, los llamados cambios 0 isogenéticos" o 
"conservativos" que poco tiempo después se 11amarJ:an "neutral.ea" o 
"casi neutra1es 0

• 

La tasa básica de aubetituci6n de cada proteína expresar.ía el 
grado de p1asticidad de 1a re.l.aci6n entre la función mol.ecu1ar 
estrechamente delimitada, y la secuencia o estructura primaria. Si 
1a p.l.asticidad fuera grande, la tasa de cambio observada en la 
prote.!na aer.!a alta, porque una proporción relativamente mayor de 
1as substituciones ser.ían ".l.igeramente ventajosas" (expresión que 
cambiar.ía en la Teoría Neutral a "casi neutras") . Este ser.í.a el 
caso de las g.l.obinas. Por e.l. contrario, si .l.as restricciones 
funciona1es de una proteína fueran mayores, su tasa de cambio serJ:a 
baja, pues una proporción mayor de .l.as substituciones serían 
desventajosas. Este sería e.l. caso de1 citocromo c, proteína que a 
.l.o largo de su evo.l.ución preserva una gran cantidad de sitios 
invariab1es. Por encima de esta "tasa básica" se encontrarían 
aque11os pocos cambios que afectan significativamente .l.a función 
(por ejemp.l.o, los de genes reguladores o 1os de aminoácidos 

11 invariab.l.es"). Dicho de otro modo: el reloj mol~cular expresa .l.a 
tasa básica de evolución de una proteína, la cual ea independiente 
de los cambios adaptativos (funcionales) que sufre dicha molécu.l.a, 
pues expresa .l.a proporción constante de su estructura que puede 
cambiar sin a1terar su función. 

Así pues, por varios caminos fueron quedando li.gadas la 
hipótesis del reloj molecular, el mecanismo de las restricciones 
funcionales y la 11 hip6tesia neutra" que iba desarrollándose en .l.aa 
tradiciones descriptivistas (Fit ::h, nov. de 1994 1 comunicaci.6n 
personal) de manera independiente a su desarrol.l.o posterior en la 
genética de poblaciones (Kimura 196Ba, 1969) . El reloj molecular, 
como veremos, se integró poco después como la principal. evidencia 
a favor de la Teoría Neutral en la versión de King y Jukes de 1969 
(ver capítulos V y VI) . 

El. concepto de reloj molecular es una de las aportaciones más 
importantes de las tradiciones descriptiviatas a la constitución de 
.l.a Evolución Molecular. Dicho concepto implica l.a autonomía. o 
desacopl.amiento de l.os mecanismos de evo1uci6n mo1ecul.ar con 
respecto a 1os mecanismos de 1a evo1ución a nive1 de organismos. 
Por ello, constituyó un poderoso elemento de disputa entre .l.a nueva 
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comunidad de evolucionistas mo1ecu1area y 1a de 1oa evo1ucioniataa 
tradiciona1es. Por un 1ado, 1as ap1icacionea (prácticas) de 1a 
hipótesis de1 re1oj mo1ecu1ar condujeron a serios debates contra 
1os pa1eont61ogos en torno a 1os tiempos de divergencia de a1gunas 
especiea2 •. Por otro, 1as imp1icacionea (conceptua1ea) de1 re1oj 
mo1ecu1ar (e1 desacop1amiento de 1os mecanismos de evolución 
mo1ecu1ar y organ~smico), fueron parte de 1a retórica que legitimó 
1a separación entre ambas comunidades (ver cap~tu1o VI). 

4.3 Las pr:l.meraa f~1ogeniaa mo1ecu1ares 

La construcción de fi1ogeniaa mo1ecu1ares constituye uno de 
1os objetivos más viBib1es en la Evolución Mo1ecu1ar30 • La 
construcción de dichas f i1ogenias invo1ucra prácticas y mátodos 
típicamente deacriptivistas. Sin embargo, 1a utilización de 
técnicas provenientes de 1a biolog~a molecular dotó de un carácter 
espec~fico a1 trabajo de 1os tax6nomos mo1ecu1ares. Ya me refer~, 
por ejemplo, a 1a 1egitimaci6n de una estrategia reduccioniata en 
un campo dominado hasta entonces por loe enfoques inter
discip1inarios. En este apartado me referiré a algunos aspectos de 
1a construcción de 1a primera fi1ogenia molecular y a1 desarrollo 
de algunos de 1oa primeros criterios cuantitativos de c1asificaci6n 
molecular CFitch y Margoliash 1967), 1os cuales i1ustran 1o 
espec~fico de estas tradiciones. 

Como ya mencioné, e1 grupo de Emanue1 Margo1iash se hab.!a 
dedicado desde inicios de los sesenta a la obtención de secuencias 
de prote.!nas con fines evolutivos. Hacia 1967 Margo1iash contaba 

a• El más importante de estos debates fué, sin duda. el. que enfrentó a Sarich 
y Wilson (1967, 1971} contra los paleoantropól.ogos, en torno a l.os tiempos de 
divergencia del hombre y el chimpanc~. Este debate tuvo serias implicaciones en la 
constitución de una comunidad respetable de evolucionistas moleculares, pues 
adquirió una gran notoriedad en los medios masivos de comunicación. En el capitulo 
VI me refiero brevemente a él, pero por su complejidad y sus aristas socio
culturales ha quedado practicamente fuera de este trabajo. 

30 Para quienes forman parte de esta disciplina las dos actividades centrales 
son la elaboración de est~ tipo de filogenias. y el estudio de la variabilidad 
genética en las poblaciones naturales, problema que se abordar4 en el próximo 
capl:tulo. Recientemente, por ejemplo, se han crea.do dos nuevas revistas en l.a 
Evoluc:ion Molecular que se enfocan, precisamente, a este tipo de resultados, y que 
se anaden a las dos revistas existentes (Journal of Mol.,..cular Evglut:ion, de 1971, 
y Mg1P-gu1ar Biology and Evo]ution de 1983}. Mol~cular phylogenetica and evglutign 
se enfoca a la publicacion de fi.logenias moleculares, mientra.a que Mglecular Ecglogy 
se enfoca a los estudio de genetica de poblaciones molecular. 
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con unas 20 secuencias completas de citocromo c. Las conclusiones 
de los primeros análisis comparativos de esas secuencias (por 
ejemplo. en Margoliash y Smith 1965). eran muy similares a las de 
zuckerkandl y Pauling (196Sb. Hasta entonces, sin embargo, nadie 
habra intentado elaborar un árbol f ilogenético utilizando 
exclusivamente la información de un conjunto de moléculas 
homólogas. 

4.3.1 Criterios de c1aaificaci6n cuantitativos 
La utilización de secuencias de moléculas informacionales en 

la construcción de árboles filogenéticos está ligada a la evolución 
de técnicas experimentales adecuadas para obtener evidencias 
( 11 informaci6n 11 ) y al desarrollo de criterios de clasificación 
cuantitativos. Los caracteres que se comparan son cuantitativos o 
discretos: por ejemplo, el número de sitios invariantes entre dos 
secuencias, o inversamente, el número de sustituciones, inserciones 
y deleciones que explican las diferencias entre ellas. Este 
caracter discreto o cuantitativo constituía, como hemos visto, una 
de las "ventajas" más notables que, según los tax6nomos 
moleculares, tenran los caracteres moleculares sobre los caracteres 
morfológicos. r: 

La naturaleza de los caracteres moleculares facilitaba que las 
decisiones que usualmente toma un tax6nomo al elaborar una 
clasificación se apegaran a criterios cuantitativos explícitos, 
asociados con una supuesta mayor 11 objetividad 11 • El. uso de esos 
criterios no es exclusivo de 1as tradiciones moleculares; a partir 
de las clasificaciones de Linneo se han preferido los caracteres 
que se pueden asociar a un parámetro cuantitativo, ta1es como el 
número, posición o longitud de una estructura (ver, por ejemplo, 
Foucault 1966 (1989]). De manera independiente a1 desarrollo de la 
taxonomía molecular, en la taxonomía "tradicional 11 se di6 el 
surgimiento de la llamada escuela feneticiata o de taxonom.í:.a 
numérica, la cual desarrol.16 criterios cuantitativos similares (ver 
Hull 1988) . Sin embargo, los caracteres moJ.eculares resultaban 
especialmente adecuados a este fin. En este apartado me voy a 
referir a algunos de los criterios cuantitativos desarrollados por 
Margoliash y Fitch en 1967, haciendo ver que a estos les subyacen 
decisiones metodológicas sumamente atrincheradas en las prácticas 
científicas. En el capítulo VI volveremos estos criterios, 
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considerados como argumentos de 1a 1•superioridad" de 1a taxonom.ía 
mo1ecu1ar. 

La primera pregunta que Margo1iash debió contestar para 
va1idar e1 uso de1 citocromo c como un carácter pertinente para sus 
comparaciones evo1utivas (y 1uego c1aaificaciones), era si éste era 
un caracter 11 homól.ogo 11 , cuando se 1e encontraba en diversas 
especies. Recuérdese que éste es uno de 1os problemas centrales de 
1aa tradiciones deacriptiviatas en 1a bio1og.ía. ¿C6mo tener 1a 
"certeza" de que 1as mo1écu1aa que Margoliaah comparaba compart.ían 
un ••ancesti·o común•• en el pasado evo1utivo? Lo que él ten.ía era un 
conjunto de sustancias que se caracterizaban laxamente como 
"citocromo c de tipo mam.ífero 11 (aunque no provinieran de mam.ífero) . 
Este grupo de moléculas compart.ía una serie de caracter.ísticaa 
fu.ne.:lona.1es. tJna de esas caracter.íaticas era que todas estas 
mo1écu1as se inactivaban al usar un tipo de enzimas espec.íficas de 
mam.ífero (de ah.í su nombre); otra, era el papel que todas ellas 
parec.ían jugar en el transporte de oxígeno durante la respiración. 
Sin embargo, 1a similitud de funciones no imp1ica necesariamente 
homo1og.ía, como sefialé en el cap.ítulo I. 

A la similitud en la función se sumaba una similitud de tipo 
eatructura1. En todas las secuencias de citocromo c de Margoliaah 
existía una alta proporción (aproximadamente 50%) de aminoácidos o 
sitios que permanecían invariantes en 1os distintos 1inajea. 
Parecía a1tamente improbab1e que esta convergencia estructura1 se 
hubiera producido por azar. Este era un argumento aná1ogo al de la 
taxonomía tradicional: ah.:t se supone que entre más evidencias 
independientes se tienen acerca del origen común de dos 
estructuras, ea menos probab1e que su similitud se deba a un 
proceso de evo1uci6n convergente. La diferencia con ese criterio 
estriba en que, con la proporción de 50% de sitios invariantes, 
Margo1iash di6 1a primera respuesta cuantitat.:l.va a un prob1ema 
c1ás.:l.co de 1a taxonom~a. De este modo, sustituyó 1a estrategia 
interdiscip1inaria de 1oa taxónomos por una estrategia basada en la 
adopción de un solo tipo de criterios, los estadísticos. 

E1 criterio cuantitativo de homolog.ía entre dos moléculas ha 
variado desde que Margo1iash se refirió al citocromo c. En 1a 
actua1idad se considera que dos molécu1aa son homólogas si tienen 
a1 menos e1 30% de simi1arídad en sus secuencias; la determinación 
de ésta cifra se hace con base en cálculos sobre 1a probabilidad de 
la convergencia por azar de dos estructuras de ese tipo, y 
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constituye 1a base de un criterio regular y exp1ícito que no puede 
ap1icarse a los caracteres organísmicos. Sin embargo esta cifra 
tiene un componente convencional y puede variar de acuerdo a 1os 
diferentes autores y según el tipo de proteína. 

Veámos otro de los criterios que se introdujeron en 1a 
construcción de 1as primeras fi1ogenias mo1ecul.ares. Una vez 
reauel.to e1 prob1ema de si 1as diferentes proteínas englobadas con 
el. nombre de "citocromo c" eran homó1ogas, parecía posib1e 
construír árboles f i1ogenéticos con base en 1os datos de 
similaridad de sus secuencias, medida como e1 número de sitios 
invariantes entre dos secuencias. Sin embargo, existía una 
restricción sumamente importante que ya he mencionado: e1 
desconocimiento del código genético comp1eto. Hasta no conocer con 
exactitud qué triple te o trip1etes codificaban para cada 
aminoácido, no pedí.a determinarse e1 número de sustituciones 
nuc1eotídicas (1, 2 6 3) necesarias para que ocurriera una 
sustitución aminoacídica. E1 desconocimiento de1 código genético 
impedía, también, ca1cu1ar 1a probabilidad de que hubiera ocurrido 
una sustitución a1 nive1 del. gene que no se expresara al. nivel. de 
1a proteína. Este segundo problema se evitaría si se contara con 
secuencias de DNA, pero recuérdese que 1as uni.caa secuencias 
disponibles eran 1as de aminoácidos. Ambos prob1emas se asociaban 
a 1a 11amada "degeneración de1 código genético". 

Una vez conociendo e1 código genético podría ca1cu1arse un 
parámetro necesario que Fitch bautizó como 11 distancia mínima" de 
mutación (Fitch y Margo1iash i967). Este era el. número m~n:Lmo de 
cambios en el DNA que se requerirían para exp1icar l.a substitución 
de un aminoácido por otro en una secuencia hom61oga. La adopción de 
este parámetro para medir la distancia entre dos secuencias de 
aminoácidos incorpora uno de los supuestos más atrincherados en 1as 
tradiciones descriptivistaa (y 1a ciencia general) : el. 
principio de parsimonia. La discusión filosófica en torno a l.a 
adecuación de este supuesto, así como las diferentes formas que 
adquiere e1 supuesto a1 combinarse con diferentes criterios de 
c1asificaci6n, no es e1 objetivo de esta sección, pero quisiera 
destacar que este es uno de los supuestos más socorridos en 1a 
construcción y e1ecci6n de árbo1ea filogenéticos en 1a Evolución 
Mo1ecul.ar (respecto a 1a justificación y 1os prob1emas derivados de 
este supuesto, ver Sober 1991) . 

El. primer árbo1 mo1ecu1ar que incorporó criterios taxonómicos 
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cuantitativos fué resu1tado de 1a combinaci6n de distintos tipos de 
información: secuencias de aminoácidos, código genético, y cá1cu1os 
probabi1~aticos) . La conatrucci6n de este árbo1 fué poaib1e gracias 
a1 trabajo conjunto de Wa1ter Fitch y Emanue1 Margo1iash (ver 1a 
Figura 4) 21 • Fitch hab.í.a deaarro11ado un programa computaciona1 o 
a1goritmo para 1a e1aboraci6n de árbo1es fi1ogenéticoa. Sin 
embargo, dos prob1emas 1imitaban 1a ap1icaci6n de su programa: 1a 
determinación de1 código genético y 1a ausencia de secuencias de 
prote.í.nas. 

En 1967, sin embargo, ambos prob1emas desaparecieron -a1 menos 
parcia1mente. Por un 1ado, Gobind Khorana, quien era su co1ega en 
1a Universidad de Wisconsin, conc1uy6 junto con otros grupos 1a 
determinación de1 c6digo genético. Fitch tuvo un acceso rápido a 1a 
informaci6n, que uti1iz6 para desarro11ar el. concepto de 11 distancia 
m~nima mutaciona1 11 al. que ya me referí. Con este parámetro, Fitch 
pudo proporcionar una estimaci6n cuantitativa de 1as distancias 
evol.utivas. Por otro 1ado, su encuentro con Margol.iash tuvo por 
resul.tado que éste l.e proporcionara l.a secuencia de 10 cadenas 
nuevas de citocromo e, provenientes de diferentes especies. Estas 
secuencias se sumaban a 1as 10 secuencias previamente publ.icadaa de 
citocromo e, l.o cual. hac.í.a de ésta la mol.écu1a de 1a cua1 se 
contaba con e1 mayor número de secuencias homó1ogas (20 en tota1) . 

Esta informaci6n permitió 1a ap1icaci6n de1 programa de Fitch. 
A inicios de 1967 él y Margol.iash escribieron un artícu1o c1ásico, 
"Construction of Phy1ogenetic Trees" en el cua1 no solamente se 
e1aboraba y uti1izaba por primera vez un criterio cuantitativo de 
1a distancia entre dos especies usando datos mo1ecu1ares, sino que 
se introduc.í.an ya 1os problemas característicos de 1as tradiciones 
descriptivistas que, desde entonces, preocupar~an también a 1oa 
tax6nomos mo1eculares. Uno de estos probl.emas era l.a e1ecci6n de1 
árbo1 más adecuado entre aque11os que es posibl.e construír a partir 
de un mismo conjunto de datos. E1 criterio introducido por Fitch 
para reso1ver el prob1ema fué también cuantitativo: e1 mejor árbo1 
era aque1 que reducía a1 m.í.nimo la desviación standard de 1a suma 

21 Fitch se había formado. al igual que Margoliash, como experimentalista. Se 
hab.l.a doctorado en bioquímica en Berkeley. en l.958. En l.960 se incorpor6 a la 
Universidad de Wisconsin, donde tiempo después conoció a Margoliash {a fines de 1966 
o inicios de l.967}, quien asistía a un seminario y estaba a punto de mudarse a la 
Universidad de Northwestern Illinois. Fitch, noviembre de l.992 y nov. l.994, 
comunic. personal.). 
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de 1as distancias mínimas de mutaci6n. De nuevo, a este criterio 1e 
subyacía e1 principio de parsimonia. 

Me voy a referir brevemente a1 procedimiento que siguió Fitch 
para adoptar este criterio. E11o tiene 1a intención de hacer ver, 
por un 1ado, e1 tipo de supuestos matemáticos, metacientíficos y 
prácticos que se adoptan en 1a construcción de filogenias 
mo1ecu1ares y, por otro, 1as ventajas y desventajas de este enfoque 
frente a1 enfoque taxonómico tradicional. 

4.3.2 Los prob1emas y ventajas de 1as fi1ogenias mo1ecu1ares 
La elaboración del árbol fi1ogenético de Fitch y Margo1iash 

(ver 1a Figura 4) requirió de un método para ca1cu1ar 1aa 
distancias mínimas de mutación. La distancia de mutación entre dos 
citocromos c se definía como e1 número mínimo de nuc1e6tidos que 
necesitarían ser alterados para hacer que el. gen de uno de 1os 
citocromos codificara al otro citocromo. Si se cuenta con 1a 
secuencia de tres proteínas homó1ogas hipotéticas, A, B, y C, y sus 
distancias mínimas de mutación (ver Figura S), existen dos 
problemas fundamenta1es: ¿qué par se debe unir primero? y ¿cuáles 
son las 1ongitudes de a, b, y c? 

El primer problema se resuelve eligiendo el par con 1a 
distancia de mutación más pequeña. El segundo problema se resuelve 
a partir de una reconstrucción exacta de 1as distancias de 
mutación, en que las sumas de a+b, a+c, y b+c sean precisamente 
esas distancias (ver Figura 5). Cuando se uti1iza más informaci6n 
que la ~proveniente de tres proteínas, se sigue e1 mismo 
procedimiento, solamente que en un inicio cada proteína se asigna 
a un "subconjunto" y entonces, en cada cic1o, se unen dos proteínas 
para crear subconjuntos cada vez más inc1usivos. El proceso se 
sigue hasta que todas las proteínas pertenecen a un so1o conjunto. 
Un árbo1 fi1ogenético no ea mas que una representación gráfica de1 
orden en que se arreg1an 1os diferentes subconjuntos (Margo1iash y 
Fitch 1967 p. 280). 

Sin embargo, existe un prob1ema práctico que debe enfrentarse 
antes de 11evar a cabo el procedimiento anterior, y que consiste en 
1o que actualmente se llama 11 a1ineamiento" de 1as secuencias. Para 
medir la distancia de mutación entre dos cadenas una computadora 
rea1iza una comparación de 1os valores de mutación de aminoácidos 
hom61ogoa (es decir, e1 número de cambios de nuc1e6tidos requeridos 
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Fig. 1. Calculalion of observed mu1a1ion 
distances. The upper apex represenls a 
hypolhelical ancestral organism that 
divided into two descending lines, one of 
which subsequcntly also divided. Thus wc 
have three present-day species, A,. B, and 
C. Thc number of observable mulalions 
that have occurred in a pnrticular gene 
since lhe ·A and B lines of deseen! 
diverged are represented respectiveJy by 
a and b. The nl.UJlbcr of mulations that 
separate thC Jower apex and e is repre
sented by c. The sums of a + b. ·a + c. 
and b + e, then, are the mutation dis
tances of the three species as currently 
obscrved. 

FIGURA S. CALCULO DE LAS DISTANCIAS MXNXMAS 

DE MUTACXON (F~tch y Margo1~ash ·1967) 



para esa substitución). Sin embargo, las cadenas de citocromos 
provenientes de diferentes especies varj'.an en su longitud, es 
decir, en el. número de aminoácidos que las componen. Esto se debe 
a las de1eciones e inserciones que pueden haber ocurrido a 1o 1argo 
de su evo1uci6n en distintos 1inajes. Así pues, ¿c6mo a1inear cada 
par de cadenas de manera que se conserve 1a mayor cantidad posib1e 
de homología? Fitch y Margo1iash adoptaron un criterio pragmático. 
Alinearon a las cadenas tomando en cuenta 1a coincidencia de 1os 
aminoácidos que sostienen e1 grupo heme, que ea fundamental para e1 
funcionamiento de esta protej'.na. Resultó que 1as deleciones 
ocurrj'.an solamente en 1os extremos de 1aa cadenas. En donde se 
encontraba una de1eci6n, no se asignaba un valor de mutaci6n. 

Se adopt6, como parámetro, que el citocromo e tenj'.a una 
l.ongitud de 110 aminoácidos y, por lo tanto, para medir 1a 
distancia de mutación entre dos cadenas se sumaban 110 distancias. 
Sin embargo, antes de eso había que producir otros criterios, ya 
que en donde había una de1eción, no se asignaba un valor de 
mutación. E1 criterio consistió en que l.aa distancias de mutación 
mj'.nimaa en realidad eran promedios: l.a distancia entre una cadena 
de 110 aminoácidos y una de 106 era el número de diferencias 
mu1tip1icado por 110/106 y, por tanto, no era un número entero. 
Esto generaba, entre otros, un problema especial.: el criterio que 
permit.!.a a Margoliash y a Fitch elegir el 11 mejor árbol. 11 era el. que 
tenía la menor desviación standard, aunque éste parámetro 
eatad~stico no se aplicara a promedios. La so1uci6n fué aún más 
pragmática: consistió simplemente en colocar entre comi11as esta 
11 desviación standard 11 • El mejor de l.oa árboles construídos era 
aque1 que buscaba minimizar el porcentaje de l.a "desviación 
standard". 

Las primeras filogenias moleculares, inc1uída la filogenia 
conatruída con base en las secuencias de citocromo c, coincidían 
con las de 1os árboles fi1ogenéticos y 1as clasificaciones más 
aceptadas. La topología de1 árbol obtenido por Margo1iash y Fitch 
(1967) coincid.!.a en 1o general. con la topología reconocida en las 
clasificaciones tradiciona1es, si bien era 11 imperfecto 11 pues 
presentaba a algunas especies más cercanas de J.o que se les 
consideraba por otros medios como los de 1a paleontología. Sin 
embargo, considerando que se había analizado un so1o producto 
génico, y que no se habían tomado más que decisiones de tipo 
"estadístico" (Margo1iash y Fitch 1967 p. 283) 1os resu1tados 
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parec.:ían sumamente promisorios. Era, puee, sobre todo en el. 
caracter cuantitativo de l.os criterios de l.a taxonom.:ía mol.ecul.ar, 
donde resid.:ían l.as ventajas de éste enfoque. El.1o acercar.:ía, sobre 
todo en esa primera etapa, a l.os tax6nomos mol.ecul.area con J.a 
eacuel.a de 1a taxonomía numérica (Fitch nov. 1992, comunicaci6n 
personal.). 

Los árbol.ea mol.ecul.area el.aborados con esos criterios 
proporcionaban excl.uaivamente una topol.og.:ía de ~.as rel.acionea entre 
taxa o entre genes. Pero si se adoptaba l.a hipótesis del. rel.oj 
mol.ecu1ar, reaul.taba posibl.e cal.ibrar l.as distancias mutacional.es 
comparando l.as l.ongitudea de l.os brazos del. árbol. con el. tiempo de 
divergencia cal.cul.ado en el. registro pal.eontol.6gico. El.l.o condujo 
muy pronto a que se produjeran diferencias entre l.os tax6nomos 
mol.ecul.ares y l.os evol.ucionistaa tradicional.es en torno a l.oa 
tiempos de divergencia de al.gunos grupos o especies. Entre esas 
disputas destaca l.a ya mencionada de Sarich y Wil.son contra l.os 
pal.eoantrop6l.ogoa, acerca del. tiempo de divergencia entre el. ser 
humano y el. chimpanzé. 

El. atrincheramiento de l.a hipótesis del. rel.oj mol.ecul.ar en l.a 
construcción de filogenias mol.ecul.area constituyó l.a primera 
advertencia del. neutralismo que se estaba gestando en l.as 
tradiciones descriptivistas y experimental.istas. Pronto, el. 
neutral.iamo formar.:ía parte de l.as tradiciones teóricas de l.a 
genética de pobl.acionea. 
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CAPJ:TULO V ... LOS OR:CGENES DE LA TEORl:A NEUTRAL DE LA EVOLUC:l:ON 
MOLECULAR 

5 ... 0 :Cntroducc~6n 

Bajo l.a concepción ortodoxa se supone que 1as discipl.inaa 
científicas se organizan al.rededor de una teoría general. (capítul.o 
I). Esta teoría del.imita el. dominio de l.a diacipl.ina: l.os probl.emas 
a resol.ver, l.as l.eyes para hacerl.o y 1as posibl.es sol.uciones que 
reconoce l.a comunidad que conforma esa diacipl.ina. La construcción 
de una teor~a se considera, pues, como el. ingrediente central. en l.a 
consolidación de una discip1ina. Contrariamente a esta idea, en l.os 
tres capítul.os anteriores me he referido a un buen número de 
prácticas, prob1emas, métodos y objetivos que no se encontraban 
dirigidos a l.a construcción y articu1aci6n de una teoría general 
pero que, sin embargo, fueron ingredientes indispensab1es de la 
conformación de la Evol.uci6n Mol.ecular. 

En este capítulo me interesa reconstruir l.os orígenes de l.a 
Teoría Neutral. de 1a Evo.lución Molecular (TNEM) l.a cual es, 
probabl.emente, la teoría más utilizada por los evolucionistas 
mol.ecul.ares 1

• Esto permitirá del.imitar el papel. que jugaron las 
tradiciones teóricas en la conformación de la discipl.ina de la 
Evol.uci6n Mol.ecular. Mi tesis es que la construcción de la TNEM fué 
resul.tado de l.a integración de diferentes proyectos llevados a cabo 
de manera relativamente independiente en l.os tres tipos de 
tradiciones. La integración de resul.tados de l.os tres tipos de 
tradiciones constituye e1 dominio de la Teor~a Neutra1, pero no el 
dominio de toda la discip1ina de 1a Evolución Molecul.ar. Esto es, 
si bien 1aa tradiciones teóricas jugaron (y han jugado) un pape1 
predominante en el desarrol.lo de loa modelos matemáticos de l.a 
TNEM, 1as tradiciones descriptivistaa y experimentalistas también 
contribuyeron proponiendo mecanismos molecul.ares, exp1icaciones 
integradoras e hipótesis acerca del modo de acción de l.a evolución 

1 Veáse 1a afirmación de James F. crow (1985) en ese sentido; "The neutral 
theory accounts for a 1arge numbcr of facts that don•t 1end themselves to any other 
simp1e, quantitative theory. I believe that it wi11 probably turn out to be correct 
for the great majority of molecu1ar changes. Zt is certain1y the starting point for 
devel.opment of a more compreheneive theory. Yet. I don• t want to be overboard; there 
are doubts and inconsietenciee to be removed. Bue. its heuristic va1ue has been 
abundant1y preven, and I expcct thia to continue" (p. 17). 
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mol.ecul.ar. Sin embargo, al.gunos de l.os resul.tados y de l.oa 
prob1emas de l.as tradiciones experimental.es y descriptivistas, como 
el. DNA saté1ite o l.a topo1ogí:a particul.ar de l.aa fil.ogeniaa 
mol.ecul.ares, no son parte del. dominio de 1a TNEM pero sí: del. 
dominio de l.a discipl.ina. 

Al. referirnos a l.a TNEM como integraci6n de diferentes tipos 
de resul.tados es necesario habl.ar de l.as dos versiones de l.a misma 
(Kimura 1968 y King y Jukes 1969), así como el. papel. diferente que 
cada una de el.l.as ha jugado en el. desarrol.l.o teórico de l.a 
discipl.ina, en el. debate contra l.os sel.eccionistas y en l.a 
consol.idaci6n de l.a Evol.uci6n Mol.ecul.ar. Las diferencias entre 
ambas versiones guardan estrecha rel.aci6n con l.os orígenes y 
formación de cada grupo~. Kimura se había formado en una tradición 
de tipo teórico: l.a escuel.a clásica de la genética de poblaciones. 
su objetivo era l.a construcción de model.os matemáticos. En cambio, 
el. equipo de King y Jukes era tan heterogéneo como los argumentos 
de su artículo de Science: King era un genetista de pobl.aciones que 
destacaba por sus habil.idades experimental.es], y Jukes pertenecía 
a una tradición experimenta1 situada entre dos disciplinas en 
proceso de consol.idaci6n: l.a exobiol.ogía y la Evolución Mol.ecular4

• 

Su objetivo era proveer un conjunto de mecanismos que permitieran 
exp1icar integrar l.os resultados recién obtenidos sobre l.a 
evol.uci6n a nivel. mol.ecular. Ambas versiones facilitaron la 
organi2aci6n de los resultados de l.as otras tradiciones en un marco 

~ La Caracterización de lae tradiciones de las cuales provenían Kimura. King 
y Jukee~ as! como el tipo de argumentos desarrollados en ambas versiones de la 
Teoría Neutral se ha elaborado en Suárez y Barahona (en prensa). 

3 En este capítulo buscaré ilustrar la función que cumplen en las tradiciones 
teóricas los experimentos y las investigaciones empíricas. Existen muchos ejemplos 
de genetistas de pobJ.aciones que han realizado una cantidad considerable de 
experimentos. Entre ellos, destacan SewaJ.l Wright (quien realizó experimentos con 
conejillos de indias, acerca de J.a estructura poblacional), Bruce Wallace (realizó 
experimentos sobre el efecto de la radiacion en la adecuacion de poblaciones de 
prgsophila), Richard C. Lewontin (realizó los clásicos experimentos para medir la 
variabilidad bioquímica presente en poblaciones naturales). y el propio Jack L. King 
(quien se enfocaba, hasta antes de 1969, en el efecto de l.as radiaciones en 
poblaciones de ratones). Todos estos experimentos comparten caracteristicas 
epistémicaa que loe sitüan en tradiciones teóricas. como mencioné en el cap!tul.o I, 
los experimentos de las tradiciones teóricas se encuentran aubordinadgs a l.os 
probl.emas que ee infieren de los modelos teóricos desarroll.ados en estas 
tradiciones. Este tipo de experimentos no tienen una "vida propia". como ocurre con 
los de l.as tradiciones experimentales. 

4 Jukes había publicado en 1966. con ayuda de la NASA, el. primer texto 
"moderno" de lo que sería la Evol.uciOn Molecular (ver el cap!tul.o VIII). 
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coherente y con'gran-poder explicativo. Pero, como haré ver en éste 
y 1oa aigu:tentea cap!.tulos, el. dominio de l.a. TNEM no coincide 
compl.etamente con el. doDU.nio de l.a Evol.uci6n Mol.ecul.ar. 

·s.1.La;historia tradicional. 

_ Kimu'ra _P,ub1ic6 en 1968 l.o que poco después 11am6 "l.a Hip6tesis 
de ].a Mutación Neutral. y de l.a Deriva Azarosa", según l.a cual. l.a 
ta&a~d~·evo1uci6n a nivel. mol.ecul.ar es igual. a 1a tasa al.a cual. se 
pr0dúcen·mutaciones5 • El. objeto de dicha hipótesis era explicar una 
anOmal..!a detectada en los datos sobre evolución de prote.ínas: l.a 
al.ta tasa de evol.uci6n a nivel. mol.ecul.ar (Kimura 1968, 1980a, 1985, 
1986) • Esa tasa hab.!a sido ca1cu1ada por una poatdoc::torante de 
Kimura, Tomoko Ohta, con l.os datos sobre evo1uci6n de prote.ínaa de 
l.aa tradiciones descriptiviataa. Como hemos visto en el. cap.ítul.o 
anterior, esos datos se hab.!an obtenido gracias al desarrollo de 
1as téCnicas de secuenciaci6n de aminoácidos y a la implementación 
de un programa emp.írico sobre l.a evolución de las moléculas 
informacional.es. 

La Teor.!a Neutral de la Evolución Molecular, sin embargo, ha 
sido comunmente interpretada como una teoría cuyo objetivo era 
extender y dar respuesta al debate entre la escuela cl.ásica y la 
escuela balanceadora de la genética de pob1aciones, debate que tuvo 
su punto más álgido en 1a década de 1955 a 1965 6

• Pero la idea de 
que 1a TNEM ea una extensi6n de dicho debate resulta no solo 
insuficiente sino francamente incorrecta a la l.uz de un estudio 
histórico detallado. Por un lado obscurece el hecho de que existen 
dos versiones independientes y originales de la TNEM, y no solo la 
verai6n de Kimura favorecida por esta reconstrucción. Por otro, ea 
indiferente a las múltiples fuentes empíricas y tipos de resultados 

5 La ecuación que representa este resultado, u-v (donde u es la tasa de 
evolución Y v es la tasa de mutaci6n) no se publicó, sin embargo, en el art~culo 
original de Kimura sino hasta el afio siguiente CKimura 1969} . Como har~ ver, este 
dato apoya mi reconstrucción de loe or~genes de la TNEM. 

6 La mayor~a de las escasas reconstrucionee históricas de la TNEM que se 
encuentran en la literatura han sido elaboradas por los protagonistas de ese debate 
(Ayala 1984, 1993 comunic. personal, Crow 1971, 1985, Lewontin 1974, Kimura 1980, 
1986, Avise 1994}. Entre ellas destaca la reconstrucción realizada por Richard C. 
Lewontin en su libro The Genetis Saais of EvgJutionary Change C974), a la cual me 
referiré constantemente pues la tomaré como base de la interpretación tradicional. 
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de l.oa que se al.iment6 incl.uso l.a versión matemática de Kimura; 
estas fuentes van más al.J.a de l.os datos empíricos obtenidos por l.oa 
miembros de las tradiciones teóricas rivales7

• 

La historia usua1, desarrollada ejemp1armente por Lewontin 
(1974), se aboca explicar el orígen de J.a versión forma1 
desarrol.1ada por Kimura, quien era un miembro destacado de la 
escuela clásica de l.a genética de poblaciones. Lewontin sostiene 
que los postulados de esa escuela subyacen a la TNEM, a l.a cual. ha 
rebautizado como una 11 teoría neo-clásica 11

• Desde el punto de vista 
de Lewontin l.a TNEM ea una especie de respuesta de 11 un mal. 
perdedor" en el. debate que enfrentaba a las dos escuel.aa en torno 
a l.a magnitud de la variabilidad genética que se suponía se 
encontraba en l.as pobl.aciones naturales. 

El. debate había dividido a la comunidad de genetistas de 
poblaciones al. iniciar la década de loa cincuenta, generando 
programas y estrategias de investigación empírica subordinadas a 
1oa diferentes marcos teóricos en discusión; cada bando real.izó 
experimentos diseñados conforme a sus expectativas sin que fuera 
posibl.e, por más de quince años, cerrar el. debateª. Fueron muy 
importantes, por ejemplo, l.os experimentos real.izados por Wallace 
(1956, 1958) en el contexto de l.a escuel.a balanceadora, y por 

Mul.l.er y Falk (1961) en el. marco de la escuela cl.áaica. Pero, para 
l.a reconstrucci6n de Lewontin, los experimentos decisivos de1 
debate y de la construcción de la teoría de Kimura fueron l.oa 
rea1izados por tres grupos de investigación independientes: el. 
grupo "ingl.éa 11 (Harria 1966), el grupo de Chicago (Lewontin y Hubby 
1966), y el. grupo de Texas (Johnaon et al 1966)~. 

7 Una reconstrucción histórica más detallada de los orígenes de la TNEM se 
encuentra en Suárez y Barahona (1995), por lo que aquí preaentar6 aolo de manera 
breve una versión que busca hacer justicia al papel de loe diferentes tipos de 
tradiciones en el desarrollo de la teoría y en la consolidación de la Evolución 
Molecular. 

8 Este es un ejemplo para~igm4tico de lo que Co11ins (1988) ha llamado 
'"experimental regrese". Ver Lewontin (1974J. Dietrich (1994) y Suárez y Barabona (en 
prensa) para un recuento de los diferentes experimentos realizados y de las 
interpretaciones alternativas que se le dió a los mismos. 

9 Se ha dado una velada disputa por la primacía en la publicación de esos 
resultados. El orden de aparición de los tres artículos fué el siguiente; Harria 
publicó en febrero-marzo de 1966, el grupo de Texas publicó en julio de 1966, y 
Lewontin y Hubby en agosto de 1966. Pero aquí no termina la historia, pues los 
artículos de Lewontin y Hubby (el primero era Hubby y Lewontin 1966, en el que se 
describía el "programa metodológico". el segundo era Lewontin Y Hubby 1966, con loa 
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Los experimentos de 1oa tres grupos se basaron en 1a 
uti1izaci6n y adaptaci6n de una técnica experimenta1 deaarro11ada 
en 1a bioquímica: 1a e1ectroforeeia en ge1 de proteínasJ.º. Los 
resu1tados reve1aban una cantidad inusitadamente a1ta de 
po1imorfiamos genéticos. Pero si bien esos resu1tados significaban 
1a derrota de 1a escue1a c1ásica, 1a escue1a ba1anceadora no tenía 
una respuesta satisfactoria ante 1a enorme magnitud de variabi1idad 
descubierta. La historia usua1 dice que frente a esa gran cantidad 
de variabi1idad reve1ada en 1as pob1aciones natura1es, 1a escue1a 
c1ásica reaccionó en voz de Kimura postu1ando 1a "hipótesis 
neutra", esto es, sosteniendo 1a acción de 1a der:lva g•n.J.ca en 1a 
fijación de numerosas mutaciones neutras o casi neutras y no 
reconociendo e1 pape1 de 1a se1ecci6n ba1anceadora. 

Dietrich (1994) ha cuestionado esta interpretación de 1os 
orígenes de 1a Teoría Neutra1, a 1a cua1 ha 11amado 1a "Tesis 
Histórica de Lewontin" 11

• Apoyándome en su caracterización, se 
puede decir que, de ser correcta 1a Tesis Histórica de Lewontin, 1a 
teoría más importante de 1a nueva discip1ina no sería mas que una 
continuación de 1a genética de pob1aciones y de 1a Síntesis 
Evo1utiva. E11o tendría serias imp1icaciones para 1a concepción de 
discip1ina que he buscado presentar. En particu1ar, 1a Tesis 
Histórica de Lewontin imp1ica 1a restricción de 1a dinámica 

resultados sobre variabilidad) fué recibido por ~ (marzo 30) antes que el 
art!culo de Johnson et al (mayo 27) por pNAS. Eel retraso de ~ enfureció a 
Lewontin quien un ai"lo después .. olvidó'" citar en un review sobre genética de 
pobl.aciones el trabajo del grupo de Texas. entonces lidereado por Wilson Stone 
(.:"ohnson et a.l l.966), y al cual había pertenecido Hubby. A partir de entonces 
Lewontin dejó de citar el trabajo de los texanos (ve.1.se, por ejemplo, Lewontin 
1974). que rival.izaba de manera directa con el suyo pues ambos se enfocaban en 
especies de prosophila. Harria, en cambio. analizó l.a variación genética en grupos 
humanos sanguJ:neos y esto parece explicar que su trabajo l.e preocupara menos a 
Lewontin. Con frecuencia sol.amente aparecen citados l.os textos de Harria (l.966) y 
el. de Lewontin y Hubby (l.966). Poco tiempo despuea w. Stone falleció y el grupo 
texano se desmembró (Francisco Ayala. comunicación personal. noviembre de l.994). 

'
0 Para una historia detallada de esta técnica y de los artefactos necesarios 

para llevarla a cabo (llamados inicialmente "aparatos de Tiselius"), as! como de su 
inserción en el desarrollo de la biologta mol.ecular. ver Kay (l.999). 

1J. Segün Díetrich (l.994). Lewontin le comunicó personalmente que a1 escribir 
esa reconstrucción histórica sólo pensó en J.a influencia que tuvo la TNEM en e2 
debate entre las dos escuelas de la genética de poblaciones {p. 57) • Ver al. 
respecto. Abir-Am Cl.982), quien analiza criticamente J.as reconstrucciones históricas 
de los protagonistas "exitoaoa" en la bio.l.og.!a molecular. La reconstrucción que 
presento en este capítulo (y en SuA:rez: y Barahona l.995) sigue y profundiza loa 
argumentos de Dietrich. Sin embargo, en este capítulo enfatizo el papel que tuvo J.a 
TNEM en la consolidación de la Evolución Molecular, aspecto que no se desarrol.la en 
los artJ:culos citados. 
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cient~fica a ia dinámica de l.aa tradiciones teóricas. Sin embargo, 
preci"samente l.o. va.·iioso de esa interpretación reside en el. anál.isis 
de1·papel. que jugaron l.aS tradicioneS teóricas en el. desarrol.l.o de 
l.a Teor~a ,_Neutral.. 

s~'i.·1 El. contexto te6ri.co del. debate 
La· imPortancia de las tradiciones te6ricaa en 1a genética de 

pobl.aciones ha sido siempre determinante (ver cap~tul.o I) . En esa 
diacip1ina el. desarro11o de model.oa matemáticos a partir de 1a 
déc-ada de l.os treinta (Fisher 1930, Hal.dane 1931, Wright 1931, ver 
Provine 1971), y hasta bien entrada l.a década de los sesenta (por 
ejempl.o, crow 1950, Mul.l.er 1950, Kimura 1955, Haldane, 1957, Kimura 
1961, Kimura y Crow 1964), había ocurrido a un paso considerab1e. 
Sin embargo, este conjunto de tradiciones adol.ecía de una ausencia 
de datos empíricos sobre 1a estructura genética de 1as pobl.aciones 
y el. comportamiento de loa genes. La situación se il.uatra en 1a 
siguiente cita de Lewontin: 

"For many years popu1ation genetics waa an inmense1y rich and powerfu1 theory 
with virtua11y no auitab1e facto on which to operate. Xt was 1ike a complex and 
exquisite mnchine, designed to procesa a raw materia1 that no one had succeeded in 
mining. Occasiona11y some unusua1ly clever or lucky prospector would come upon a 
natura1 outcrop of high-grade ore, and part of the machinary wou1d be started up to 
preve to ita backers that it rea1ly would work. But for moat part the machine was 
1eft to the engineers, forever tinkering. forever making improvements, an 
anticipation of the day when it would be ca11ed upon to carry out fu11 production" 
(Lewontin 1974, p.189). 

El. debate entre la escue1a clásica y l.a bal.anceadora se 
enmarca en ese contexto, en que un buen número de probl.emas 
fundamentales solamente se pod~an responder teóricamente. E1 
problema más importante de 1a genética de poblacionea·ae encontraba 
en esa aituaci6n: consistía en describir de manera suficiente 1a 
compoaici6n genética de las poblaciones, esto ea, en decir en qué 
proporción se encontraba determinado genotipo en una pob1aci6n en 
un momento dado. Sin embargo, 1a necesidad de e1aborar esta 
descripción contrastaba con 1o que en rea1idad se podía contar. 
Lewontin (1974) caracterizó esta contradicción como una "paradoja 

l.50 



epistemo16gica 1112
• 

E1 prob1ema, que no pod~a responderse emp~ricamente, s~ pod~a 
reformu1arae de 1a siguiente manera; "Si pudiéramos examinar e1 
genotipo dip1oide de un indíviduo t.tpico e1egido de una pob1aci6n 
con reproducción sexua1, ¿en qué proporción de sus 1oci ser.i:a 
heterocigoto?" (Lewontin, 1974, p. 23). Esta pregunta simp1ificaba 
e1 prob1ema origina1, pero su respuesta ya ser.ta un gran avance en 
esa dirección. Aún as.!, 1os principios y técnicas de la genética 
mende1iana no permit.tan un ataque emp.trico directo, de modo que 1aa 
respuestas se ordenaron a 10 1argo de un continuum de posturas que 
en sus extremos Theodosius Dobshanzky designó como 1aa "escue1aa'' 
clásica y ba1anceadora (Dobzhansky 1955). En un polo, la eacue1a 
c1ásica (representada por James F. Crow y Herman J. Mu11er) 
respond.ta que para casi cada 1ocua cada individuo de una pob1ación 
deb.ta de ser homocigoto respecto a un gen-silvestre (wild-type 
gene). En e1 otro, la escuela balanceadora (representada por 
Dobzhansky y su a1umno Bruce Wa11ace) argumentaba a favor de que 
1oa individuos de pob1acionea con reproducción sexual eran 
heterocigotoa para casi cada uno de sus 1oci. 

¿De dónde preven.tan estas respuestas? Dedicaré mayor atención 
a la escuela c1ásica ya que a ella perteneció Kimura y 
supuestamente la TNEM es una extensión de ella. Dicha escuela ten~a 
su núc1eo en los modelos deaarro11ados por James Crow (de 1a 
Universidad de Wiaconsin) y Herman Mu11er (de la Universidad de 
Indiana), en torno al concepto de carga gen&tica, que habra sido 
desarro11ado por Ha1dane en 1937. E1 núc1eo de ese concepto es 1a 
idea de Que el daño que pueden causar las mutaciones deletéreas a 
1a adecuaci6n de una población no depende de la magnitud (s) de su 

1ª La paradoja se explica porque la necesidad de elaborar una descripciOn 
enumerativa deriva de la naturaleza discreta de la herencia y, por tanto, de que l.as 
leyes de1 cambio evolutivo son "por necesidad, leyes de las proporciones cambiantes 
de clases discretas~ {Lewontin 1974, p.21). A su vez. la posibilidad de enumerar 
clases genot!picas distintas depende (o al menos dependía por completo desde el 
trabajo de Mendel hasta el desarrollo reciente de la biología molecular), de que la 
suetituciOn de un alelo por otro en un locue determinado produjera un cambio lo 
suficientemente significativo a nivel fenotípico. Sin embargo, la demünda de los 
an41isis mendelianos de trabajar con clases genotípicas discretas, se encuentra en 
contradicción con las diferencias fenotípicas cuasi-contínuas que son la materia 
prima de la evolución. Es casi siempre imposible. por ejemplo, distinguir un 
individuo de otro de la misma especie en relación a una característica o a una 
combinaci6n de caracter!aticas (tales como tolerancia a la temperatura o tamafio) 
dado el enorme sobrelapamiento de los grupos de genes Celases). Además, cuando las 
diferencias fenotípicas entre individuos son tan pequefias, ea imposible distinguir 
entre dos genotipos distintos debido a que hay caracteres, como la fecundidad y la 
viabilidad, altamente dependientes del entorno y de los accidentes morfogenéticos. 
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coeficiente (negativo) de se1ecci6n, ni de1 tamaño pobl.acional. (N}, 

sino exc1usivamente de 1a tasa (v) a 1a cual se producen esas 
mutacioneau. 

La idea de carga genética estaba l.igada a la demostración que 
R. A. Fisher había real.izado en 1930 de que 1a el.iminación de un 
a1e1o del.etéreo de una pobl.ación pod.ía ser un proceso sumamente 
1ento para 1a se1ección natural debido a los enormes tamaños 
poblaciona1es que él suponía en su modelo, y al hecho de que el. 
al.el.o podía estar "ocu1to 11 a l.a selección como alel.o recesivo. Esta 
demostración, junto con el. principio de la carga genética, 
impl.icaba que todo aumento en l..a. tasa de mutac:l6n aer:t:a da.fl:l.no para 
1a pobl..ac.:l.6n, esto es, d.:l.sm:lnuir.i:a. su adecuac:i.on. Más a(in, una 
mutación escasamente del.etérea podría hacer mucho mas daño en la 
pob1ación que una mutación sumamente deletérea debido a que la 
primera no sería "detectada 11 por la sel.ección natural., mientras que 
l.a segunda sería rapidamente el.:l.mina.da por la acción de este 
mecanismo. El. papel predominantemente 11 eliminativo 11 que se l.e 
asigna a la selección natural es, de este modo, otro de los 
postulados típicos de la escuela c1ásica14

• A partir de ambas 
ideas, que l.a mutación era un proceso basicamente dañino, y que la 
sel.ecci6n tenía una función predominantemente eliminativa de l.a 
variación, la escuela cl.ásica concluía que l.a estructura genética 
de l.as poblaciones era predominantemente homocig6tica. 

La rival.idad entre ambas escuelas se exacerbó a raíz de su 
rel.ación con una cuestión más polémica y de mayores implicaciones 
pol.íticaa y sociales: el efecto de las radiaciones atómicas en 1a 
tasa de mutación de las poblaciones humanas. En este marco cobraron 
especial. interés loa experimentos de Bruce Wallace ( 1956, 1958, 

13 En Wallace (1981) oe encuentra una clasificación completa de los modelos 
y nociones de "carga genética". En Oietrich (1994) y Su4rez y Barahona (1995) se 
hace una reconstrucción det.allada de loa conceptos de carga genética de Crow y 
Muller. Es importante aeftalar que el concepto de carga genética no estaba libre de 
problemas, y en particular presentaba un "dilema" (el llamado •dilema de Haldane•) 
para loa evolucionistas: la variabilidad genética, materia prima de la evolución y 
de la acción de la selección natural, era el producto de un evento potencialmente 
peligroso para la adecuación de las poblaciones. la mutación. A pesar del dilema, 
la noción de carga genética y el concepto relacionado de •costo de la selección 
natural" (Ha1dane 1957) eran comunmente aceptados por los genetistas de poblaciones 
que los utilizaban para resolver diversos problemas. 

14 El papel eliminativo de la selección natural forma parte también de la 
postura de 1os evolucionistas moleculares como King y Jukes (1969) y como 
Zuckerkand1 (ver el cap~tulo ZV) . 
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1981) y las conclusiones ·teóricas de Herman Mu.ller. En 1956 
Wa.llace, miembro de la escuela balanceadora, public6 unos 
asombrosos resultados experimentales, aegün loa cua.les el 
incremento en 1a tasa de mutación de Drosgphi1a debido a 1a acción 
de diferentes tipos de radiaciones aumentaba .ligeramente .la 
adecuaci6n de 1aa pob1acionea, contrariamente a 1o que predec~an 
.loa modelos de carga genética. Mu.ller reaccionó fuertemente ante 
estos resu1tados (ver, por ejemplo, Muller y Fa1k 1961, Falk 1961) 
pues 1e parec.ía sumamente temib.le .la poaibi.lidad de que e.l aumento 
en .la tasa de mutaciones genéticas sobre 1aa pob1acionea humanas 
pudiera verse como un suceso eventua.lmente positivo o, al menos, 
como carente de peligro15 • 

Moteo Kimura era, al ·igual que Muller, sensible a las 
imp.licaciones de loa resu1tados experimentales de Wallace16

• Esta 
preocupación se sumó al escaso interés que 1os genetistas de 
poblaciones le dedicaban a la cuestión que acaparaba la atención de 
Kimura: e1 pape1 de los procesos estocásticos en la evolución (ver· 
más abajo) 17 • Pronto, Kimura dedicó sus esfuerzos a elaborar 
modelos de carga genética con crow (por ejemplo, Kimura y Crow 
1961, 1964). En 1964, Kimura y Crow publicaron un art.ículo 
clásico sobre las cargas genéticas. Este art~cu.lo constituye 1a 
principa1 evidencia a favor de 1a Tesis Hist6rica da Lewontin pues 
ah.!, en el marco del debate entre 1a escuel.a cl.áaica y la 
ba1anceadora, los autores pl.antearon el. caso de .las mutaciones 

15 Carlson (1974) y Dietrich (1994) han destacado la postura de Muller en 
torno al problema de J.as radiaciones sobre ].a e.opecie humana. asi como el. bien 
conocido compromiso de Mull.er con el. proyecto eugenésico a partir de l.os aftas 
veinte. Mull.er sostenía que la tasa de mutaciones del.etereas pod!a aumentar debido 
a nuestra exposición a radiaciones como las atómicas, y él. proponía la realización 
de "hibridaciones periódicas• que tenderían a disminu!r l.a frecuencia de esas 
mutaciones en las poblaciones humanas (Mull.er, 1950a, 1950b). 

16 Kimura se incorporó a la Universidad de Wisconein como estudiante de 
doctorado bajo l.a dirección de James Crow en 1954. después de una estancia de un afio 
en la Universidad de rowa (ver Kimura 1980, 1986, Provine 1986). Para entonces ya 
era investigador del recién creado rnstituto de Genética de Mishima. que había sido 
fundado por el. gobierno japonés para estudiar, e!ntre otras cosas, las consecuencias 
genéticas del estallido de las bombas atómicas en Hiroshima y Nagasaki. Ni Muller 
ni Kimura estaban equi vacados respecto al uso negativa que podían te!ner los 
resultados de Wallace en el contexto de la guerra fría. Muy pronto esos resul.tados 
sirvieron como base para que la Comisión Nacional de Energía Atómica de los Estados 
Unidos fijará límites "legales" de radioactividad {ver Dietrich 1994). 

1'l' Como dice Provine: " •.. Kimura was in the curious position of being the 
world·s expert in a (stochasticJ procesa that, in the minds of most evolutionists, 
was of rathe!r l.ittle importance in the evolutionary procese as a whol.e" (Provine 
1986, p. 469). 
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neutra.a como un supuesto que simp1ificaba 1os cá1cu1os de su 
mode1o. A este hecho, sin embargo, se 1e ha dado un peso histórico 
que no 1e corresponde mas que en retrospectiva, pues e1 caso de 1as 
mutaciones neutras era en ese contexto exc1usivamente un supuesto 
matemático, y no una hipótesis sobre 1a existencia de ese tipo de 
mutaciones en 1as pob1aciones natura1es. E1 supuesto permitía que 
Kimura y Crow desarro11aran el. caso más simp1e de un model.o de 
cargas genéticas en e1 que, con un coeficiente de selección igual. 
a cero o cercano a cero, no existe carga genética al.guna 16

• 

E1 artículo de 1964 y l.a teoría de las cargas genéticas no 
fueron suficientes para desarro11ar l.a TNEM. Así 1o sugiere el. 
hecho de que Crow no compartió 1a visión neutra1iata de Kimura 
cuando este 1a pub1ic6 en 1968, sino años después. Más aún, otros 
el.ementos centra1es de 1a versión de Kimura de la teoría neutra1 no 
se tuvieron su orígen en l.oa principios de J.a escuela clásica. 

5.1.2 Kimura y 1os procesos estocásticos 
Entre los elementos que no formaban parte de la eacuel.a 

c1ásica destaca el papel. de 1oa procesos estocásticos. No puede 
soslayarse l.a infl.uencia que tuvieron 1oa trabajos de Wright sobre 
el. joven Kimura. Este había iniciado el. estudio de 1oa artícul.os de 
Wright en 1947, apenas después de graduarse de la Universidad de 
Kyoto19

• En J.os años que siguieron, Kimura no s61o tuvo un 
aprendizaje autodidacta de J.aa matemáticas que l.e permitir~a 

comprender e1 trabajo de Wright, sino que pub1ic6 varios trabajos 
presentañdo so1uciones y métodos origina1es para estudiar J.os 
procesos estocásticos. 

Cuando Kimura viajó a Estados Unidos para doctorarse su 
primera intención fué ser estudiante de Wright en 1a Universidad de 
Chicago. Esto no fué posib1e porque Wright estaba a punto de 
retirarse, pero poco después de que Kimura 11eg6 a la Universidad 

18 Dietrich (1994) y Suárez y Barahona {1995), ha mostrado que el caso de las 
mutaciones neutras era. en 1964, solamente un supuesto simplificador en el 
desarrollo de1 mode1o. Así l.o ha narrado en varias ocasiones el propio Kimura 
Cl.980a, l.985, l.9B6J. 

19 Provine {1986} ha mostrado que Wright jamás fué un "neutral.ista" en el 
sentido de Kimura, Y siempre se opuso a la idea de que la deriva g4!nica pudiera 
jugar un papel autónomo como mecanismo evol.utivo. Ello no excluye J.a influencia que 
efectivamente ejerció Wright sobre Kimura y que ha sido ampliamente documentada 
(Kimura l.980, 1986, Crow 1985, Provine 1986) 
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de Wisconsin, Wright también se incorporó como profesor retirado al. 
Departamento de Genética. A partir de entonces Kimura tuvo como co
aseeor a Wright (ver Kimura 1980, 1986, Provine 1986), y su tesis 
doctoral., "Procesos estocásticos en genética de pobl.aci.ones" 
(publ.icada en 1964), refl.eja J.a infl.uencia de éste, as.! como su 
interés por model.ar procesos estocásticos en l.a evo1uci6n. Kimura 
presentó una versión de este trabajo en el. Simposio de Verano de 
Col.d Spring Harbor de 1955, en el. cual. se mostraba ampl.iamente 
receptivo al. papel. que pod.!an jugar en l.a evo1uci6n biol.6gica 
mecanismos diferentes al. de l.a sel.ección natural.. 

Aiios después, en noviembre de 1967 Kimura l.e envi6 a Wright 
una copia de su art~cul.o sobre J.a teor.!a neutral., sol.icitando su 
opinión. La respuesta de Wright ser~a J.a misma que mantendr~a en 
J.os aflos siguientes: el. papel de l.a deriva génica en l.a evo1uci6n 
era temporal., sus refl.exiones acerca de este proceso se hab~an 
apoyado en datos sobre mutaciones con efecto fisiol.6gico, no 
mutaciones a nivel. molecul.ar. Wright reconoc.!a que a nivel. de 
substituciones de nucl.e6tidos o de aminoácidos era posib1e que se 
estuvieran fijando un gran número de mutaciones neutras, sin 
embargo, estas mutaciones que no afectaban l.a adecuación de 1oe 
organismos no eran importantes para J.a evol.ución (ver Provine 
l.986). 

Pese a sus diferencias, y a1 hecho de que Wright nunca aceptó 
el. reconocimiento de precursor que 1e hicieron Kimura y sus al.umnos 
(como Tomoko Ohta), 1a deuda de Kimura con Wright se encuentra en 

el. interés que éste J.e despertó por el. estudio de 1oa procesos 
estocásticos y e1 desarro11o de herramientas matemáticas adecuadas 
para mode1ar1os. Ahora bien, esa es sol.amente una parte de 1a 
historia. No se han expl.orado, sobre todo, 1as conexiones entre el. 
interés de Kimura por 1oa procesos estocásticos y 1a construcción 
c::ie 1a TNEM como una teor.ía diferente a las teor.ías biológicas 
desarrol.1adas hasta entonces. En general. ha pasado desapercibido e1 
hecho de que (al. mode1ar procesos genéticos estocásticos Kimura 
establ.ec~a un paral.el.iamo con procesos f.ísicos estocásticos: 

"Evo1ut:ion is a st:ochaat:ic procesa of change in gene frequencies in naturai 
popu1ation. Since the popu1ationa making up a speciea consist of many individuaia 
and aince evo1ution extenda over a enormoua periods of time. 1awa which govern t:he 
procesa of change are inevitab1y "atatiatica1". In thia aense, the genetica1 theory 
of evo1ut:ion. as R. A. Fisher f1922J suggeat:s. is comparable to the theory of gases. 
This analogy can be pushed furt:her: Inatead of considering popu1ations as aggregat:.es 
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of genes, we find it more convenient to consider populations as aggregates of gene 
frequencies (or ratios) . This is similar to the situation in physics where the 
specification of the population of velocities is eometimes more uaeful than that of 
a popu1ation of partic1es ···" (Kimura 1955. p. 33). 

La posibilidad de que a nivel molecular predominen mecanismos 
f~aicoa de la evolución es parte de la formación y de los intereses 
teóricos de Kimura20 y una de las marcas distintivas de lo que 
ser.í.a la nueva disciplina: la distinción entre dos niveles de 
organizaci6n biológica, uno de ellos molecular y en ese sentido, 
"f.í.sico" (ver la versión de King y Jukes más adelante). Esta 
distinción implicaba la acción de dos mecanismos evolutivos 
diferentes, idea que Kimura defender.í.a a partir de 1968. 

Como vimos en el cap.í.tulo anterior, la misma idea se 
desarrol16 de manera independiente en las tradiciones 
descriptivistas, ligada a la hipótesis del reloj molecular y al 
mecanismo de las restricciones funcionales. Después de iniciado el 
debate contra los seleccionistas, Kimura se interesó cada vez más 
por eaoa estudios y desarrolló modelos que incorporaban la noción 
de restricciones funcionales; asimismo, Kimura adoptó la hipótesis 
del reloj molec~lar, que implicaba el desacoplamiento de las dos 
tasas de evolución (1a molecular y la organ.í.smica). como parte 
medular de sus argumentos a favor de la TNEM (ver Kimura 1983) . 

Si la idea de que actúan diferentes mecanismos de la evolución 
a nivel molecu1ar y organ~smico fué desarrollada de manera 
independiente por Kimura, en cambio la versión 11 deacriptiviata 11 de 
1a misma fué un importante antecedente de la versión de King y 
Jukes de la TNEM, en donde se acentuó y marcó la ruptura con los 
seleccionistas. 

20 Las inquietudes de Kimura en su juventud eran cercanas a la f~sica teórica: 
"The other topic which made a deep impression on me (at Kyoto Univereity at the 
beginning of the 4o•s] was thermodynamics. taught by a young physics teacher ( ••• J. 
What really impreesed me was the fact that one could describe natural phenomena in 
mathematical terma etarting from only a few basic princip1es" (Kimura 1986. p. 152). 
Otra cita similar. en la que se refiere a su relación con un primo pol~tico durante 
sus aftos de estudiante universitario. apunta en la misma dirección:"It so happened 
that:. he was a mathematical physicist working on quantum mechanics. serving as 
associate professor under the famouo Yukawa (a Nobel laureate]. I used to talk at 
great lenght with him, discussing various tapies in the natural sciences. ~ 
ambitign was tg do epmething in qenetiss like whnt the tbeoretisal physisista were 
dginq in physisa r listened tg bis stgries with iptense intereet" {Kimura 1986. p. 
153). 
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5.2 Las ra~ces experimenta1es de 1a verai6n de X:i.mura 

Otro aspecto de1 trabajo de Kimura que es sos1ayado por 1a 
interpretaci6n tradiciona1 (Lewontin 1974) es e1 hecho de que 1aa 
fuentes experimenta1ea que uti1iz6 Kimura fueron sumamente 
diversas. Kimura regrea6 a Japón en 1956 y en 1os siguientes affos 
rea1izó varias estancias en Madison para trabajar con Crow. A 
partir de 1961, motivado por Herman Mu11er21

, comenzó a uti1izar 
datos de 1a bio1ogXa mo1ecu1ar para e1aborar sus mode1os sobre 1a 
carga genética m~nima. Kimura, por ejemp1o, uti1iz6 e1 trabajo de 
Noboru sueoka sobre 1a variación de1 contenido de bases en e1 DNA 
C.Kimura 1961) . Sueoka sefia1aba 1a posib1e existencia de mutaciones 
neutra1ea. On trabajo aimi1ar, también citado por Kimura, era e1 de 
Ernst Free se, quien también aefla1aba 1a posib1e existencia de 
mutaciones neutra1es. En esa época, sin embargo. Kimura no creXa 
que existieran mutaciones neutras, y fué hasta 1968 que Kimura 
vo1vi6 a citar a ambos autores con e1 objeto de apoyar su versión 
de 1a Teor~a Neutra1 (ambos artXcu1os fueron citados por 1a misma 
razón en King y Jukes, 1969). 

Es c1aro, afirma Dietrich (1994). que este dato reve1a que 
Kimura estaba a1 tanto de 1os desarro11os en 1a bio1ogXa mo1ecu1ar. 
Pero e1 dato histórico va más a11á: 1a uti1izaci6n de ese tipo de 
información 1o distingu~a tajantemente de1 reato de 1os genetistas 
de pob1aciones, quienes en esos artos seguXan uti1izando 1as 
técnicas de hibridación de 1a genética c1ásica. 

E1 uso que hac~a Kimura de 1os datos mo1ecu1ares se incrementó 
en nt:i.mero y tipo en 1os años siguientes. Kimura no so1amente 
uti1iz6 1os datos sobre proporciones de nuc1e6tidos en e1 DNA. sino 
datos sobre 1a estructura de 1aa prote~nas, 1a tasa de evo1uci6n 
mo1ecu1ar y posteriormente sobre 1as restricciones funciona1es y 
eatructura1ea de 1aa prote.ínas:;;i2

• Sin embargo. 1a historia usua1 
se refiere unicamente a 1os datos sobre variabi1idad genética 

21 Kimura habXa conocido a Muller en 1955 en el Simposio de Verano de Co1d 
Spring Harbor. A partir de entonces mantuvieron una cercana re1aci6n por carta. adn 
en 1as 6pocas en que Kimura estaba en Japón. Ver Kimura 198oa. 1986 . 

. u Como veremos, en e1 caso de 1a versión de King y Jukes sei acentuaba l.a 
diversidad de l.as fuentes experimenta.les util.izadas. No se trató sol.amente del. 
~ de evidencias incorporadas en la TNEM. sino de que estas evidencias eran de 
distintos ~. pues eran el resultado del. trabajo de diferentes tipos de 
tradiciones cient:Xficas. Solamente loe datos sobre variabilidad gen6t:ica eran 
resultado del trabajo en J.as tradiciones teóricas. 
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pub1icados en 1966 en e1 marco de1 debate entre 1a eacue1a-c1áaica 
y 1a ba1anceadora23

• Describiré brevemente en qué conaiat~an esos 
datos pues ejemp1ifican e1 sentido en e1 que 1a experimentación se 
encuentra subordinada a 1a construcción de teorías en 1aa 
tradiciones teóricas. Posteriormente me referiré a 1os otros tipos 
de evidencia uti1izados por Kimura en 1a construcción de 1a TNEM, 
1os cua1ea provenían de tradiciones experimenta1ea y 
descriptiviatas de 1o que sería 1a Evo1uci6n Mo1ecu1ar. 

s.2.1 Los experimentos con e1ectroforesia 
Para reao1ver empíricamente e1 debate entre 1a escue1a c1ásica 

y 1a ba1anceadora era necesario contar con una técnica y un diseño 
experimenta1 que permitieran describir correctamente las 
características genotípicas de 1aa poblaciones natura1es:;z4

• Los 
experimentos de Harria (1966), Lewontin y Hubby (1966) y Johnson ~ 
.al. (1966) a 1os cuales me referí antes, ten.ían ese objetivo 
exp1ícito. Con esos experimentos e1 desequilibrio entre desarro11o 
teórico y datos empíricos, que caracterizaba a la vieja maquinaria 
teórica de 1a genética de poblaciones, comenzó a modificarse. E11o 
fué posible gracias a la utilización de una técnicas experimental 

·originaria de 1a biología molecular. 
Los experimentos que se habían realizado en e1 marco de1 

debate utilizaban 1as técnicas de cruzamiento de 1a genética 
clásica. En cambio, en 1os experimentos sobre variabilidad genética 
de 1966 se utilizó una técnica que no hab.ía sido usada en 1a 
genética· de poblaciones: 1a electroforesis de prote.ínas25 • Esta 

~ 3 Este sesgo subraya la idea de la TNEM como una continuación de las teorías 
y mode1os de la genética de poblaciones. 

24 En Hubby y Lewontin (1966) y en Lewontin (1974) se describen los objetivos 
Y dificultades que debía superar una metodología experimental para resolver "de una 
vez" el debate. Ambos textos son ejemplos paradigmáticos de la subordinación de los 
experimentos a la construcción y elección entre teorías en las tradiciones teóricas. 
Hubby había publicado dos afias Qntes un artículo sobre diferencias entre proteínas 
utilizando el método de la electroforesis; su intención original era realizar 
estudios de fisiología genética. Lcwontin se di6 cuenta de las potencialidades de 
la técnica para la soluci6n del debate y ae tranalad6 a la Universidad de Chicago 
con la intención de trabajar con Hubby. quien se encontraba ahí (ver Oietrich 1994, 
para m&s detalles acerca de la relación entre Hubby y Lewontin). 

:;zs Los experimentos de 1966 i1ustran uno de los mecanismos más comunes de 
interre1ación entre tradiciones y consolidación de discip1inas: el uso y adaptación 
de técnicas desarrolladas en otras tradiciones y con otros fines, para la soiuci6n 

158 



técnica hab~a sido adaptada en cada uno de loa grupos, el ing1éa, 
e1 de Chicago y e1 texano, para cumplir una nueva función en un 
nuevo contexto teórico. Loa experimentos, si bien estaban 
subordinados a 1a reao1uci6n de 1a vieja pregunta de la cantidad de 
variabi1idad presente en 1aa poblaciones, representaron un cambio 
cua1itativo con respecto a 1oa anteriores: por primera vez en e1 
seno de 1a controversia se diseñaron experimentos que aprovechaban 
1a ace1erada evo1uci6n técnica de la bio1og.ía molecular, proceso al 
cual he 11amado "mo.lecu1arizaci6n de 1a bio.log.ía". La adaptación de 
procedimientos experimenta.les no ao1amente inc1u.ía el uso de 1a 
e1ectroforeaia, sino 1a uti1izaci6n de un banco de información de 
numerosas reacciones enzimáticas, también acumulado en tradiciones 
de tipo experimenta1. 

Lewontin (1974), uno de loa protagonistas de este intento, 
caracterizó esa serie de experimentos como un "programa 
metodo16gico 11 comp1eto que hizo exp.l.ícitos .loa requerimientos que 
deb~a satisfacer cua1quier técnica para enumerar eficazmente loa 
genotipos presentes en 1aa pob.laciones26 • La so.lución a.l prob.lema 
deb~a provenir de .la genética mo.lecu.lar. So.lamente .los cambios en 
1aa secuencias de DNA ref1ejados en .la sustitución, deleci6n o 
adición de un aminoácido en una cadena prote.ínica podr.ían 
satisfacer .loa requerimientos de.l programa metodo.l6gico. La 
secuencia de aminoácidos de una prote.ína ea un fenotipo que indica 
los cambios que ocurren en e.l gene que codifica esa prote.ína. Esa 
idea, como vimos, hab.ía sido expresada en el concepto de mo.léculaa 
informaciona.les: .la secuencia primaria de un gen o una proteína era 
e1 registro de su historia evoiutiva. 

Una sustitución a.lé1ica podría detectarse comparando esas 
secuencias, debido a que provoca un cambio fenotípico discreto a 

de prob1emas teóricos específicos. Ver cap!tu1o VII. 

26 Los requerimientos metodo1ógicoa para el disefto de tales experimentos se 
exponen originalmente en Hubby y Lewontin (1966). pero posteriormente Lewontin 
(1974) loa elaboró con mayor claridad: "l.. Las diferencias fenotípicas causadas por 
la sustitución de un alelo por otro en un solo alelo deben ser detectableo como una 
diferencia no ambigua entre indíviduoa. 2. Las sustituciones alélicas en un locus 
deben ser distinguibles en sus efectos de las sustituciones alélicas en otros loci. 
3. Todas, o al menos una fracción muy grande, de las sustituciones alélicas en un 
locus deben ser detectables y distinguible!l cada una de las otras. 
independientemente de la intensidad o el rango de sus efectos fisiológicos. 4. Los 
loci que sean susceptibles de este enfoque deben representar una muestra aleatoria 
de genes con respecto a sus efectos fisiolOgicos y con respecto a la cantidad de 
variaciOn genética que exista en el locus". {Lewontin 1974, p.96). 
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nive1 de 1a secuencia de aminoácidos de una prote.ína2
".. Lo 

importante, para 1os genetistas de pob1aciones, era que 1a 
detección de1 efecto de esa sustitución a1é1ica no dependiera de 
1os efectos f iaio1ógicos o morfogenéticoa de1 medio ambiente sobre 
e1 genoma tota1 de1 organismo, pues se observar.í:an directamente 1os 
productos génicos.. Además, la genética molecul.ar permit.ía 
establecer la relación entre un gen y una prote.í:na, lo que hac.í:a 
posible detectar genes sin variantes y superar las l.imitaciones de 
l.os anál.isis mendel.ianos. 

La aol.ución ideal. al. probl.ema hubiera sido l.a comparación de 
l.as secuencias aminoacídicas de diferentes prote.í:naa, tal. y como en 
ese momento comenzaban a hacer l.oa deacriptivistas mo1ecul.area .. 
Mejor aún hubiera sido comparar directamente diferentes secuencias 
de ONA correspondientes a 1os genes de diversas prote.í:nas .. Sin 
embargo, ninguna de esas aol.uciones era acceaib1e con l.as técnicas 
de l.os años sesenta .. La secuenciación de l.os aminoácidos de una 
proteína era un objetivo que como vimos ya se había 1ogrado, pero 
que requer.í:a de procedimientos extremadamente costosos y l.aborioaos 
para determinar una sol.a secuencia proteínica28

• Así pues, era 
practicamente imposible ap1icar esas técnicas en l.os cientos de 
individuos y en los diferentes tipos de prote.í:nae que requería 1a 
so1uci6n al probl.ema. Respecto a 1a secuenciaci6n directa del. DNA, 
ni siquiera exist.í:a como posibilidad técnica en 1os aftos sesenta. 
Inc1ueo en 1974 Lewontin no se atrev.í:a a formul.ar1a como una 
posibil.idad29 • Así pues, era necesaria una técnica capaz de 
detectar sustituciones aminoacídicas en 1as proteínas~ pero que 
permitiera un examen razonabl.emente rápido y no costoso de grandes 
nameros de individuos y de muchas proteínas. 

27 La excepción la constitu!an los cambios redundantes o silentes en el ONA 
(como los llamaba Zuckerkandl). Sin embargo, Lewontin (1974) consideraba estos 
cambios como "irrelevantes" para el problema. El desarroll.o de la Evolución 
Molecular y de la TNEM mostró que estos cambios no son irrel.evantes. 

:u El tipo de restricciones técnicas que enfrentaron los genetistas de 
poblaciones fueron las mismas que enfrentaron los descriptivistas como zuckerkandl 
y Pauling. y como Margoliash y Fitch. en su intento por comparar secuencias 
moleculares. Perol.a magnitud de las limitaciones era mayor para los teóricos, pues 
no solamente necesitaban comparar secuencias de dos especies diferentes, si.no muchas 
secuencias de diferentes individuos de una población. 

29 FUé hasta 1980 que Maxam y Gilbert desarrollaron una técnica eficiente para 
secuenciación de ONA. Al1n as! l.a técnica segu!a siendo lenta y costosa para llevar 
a cabo proyectos de la magnitud requerida. 
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Las técnicas sero1ógicas parec.ían una opción estab1ecida, sin 
embargo también enfrentaban dificu1tadea30 • La a1ternativa 
consistió en uti1izar una técnica que uti1izara 1as diferencias 
fisicoqu.ímicas entre aminoácidos. Esta t:écn.:i.ca fué 1a de 1a 
el.ectroforeais en ge1, que detectaba l.oa cambios en l.a carga.neta 
de l.os aminoácidos y, por tanto, pod.ía ser uti1izada para separar 
diferentes prote.ínaa 31 • 

Loa primeros reau1tadoa publ.icados fueron l.os de Harria 
(1966), quien hab.ía estudiado diez enzimas humanas del.a pobl.ación 
ingl.esa, el.egidas a1 azar .. E1 promedio de heterocigosis que obten.ía 
en l.a pobl.aci6n ingl.esa era de o .. 099.. Este era un reau.ltado 
bastante mas al.to del. pol.imorfiamo que cab.ía esperar, aan bajo l.a 
hipótesis bal.anceadora. El. trabajo del. grupo de Chicago fué más 
ampl.io. rncl.uy6 18 tipos distintos de prote.ínas en 43 cepas de 
l.aboratorio de Droaophi1a pseudoobscura, provenientes de 5 
pobl.aciones natural.ea .. Con una excepción, todos l.oa l.oci variab1es 
detectados por Lewontin y Hubby (1966) se encontraban en más de una 
cepa de más de una pobl.ación, y l.oa resul.tados eran sorprendentes 
si se tomaba en cuenta que se trataba de cepas mantenidas por 
cruzamiento de unos pocos individuos por 75 generaciones .. Un tercio 
de 1os l.oci reaul.taban po1im6rficoa (39• ca1cu1ado en 1966b, 35~ en 
1oa cá1cul.os de Lewontin 1974), y el. individuo promedio resul.taba 
heterocigoto para un octavo de sus 1oci, l.o cual. era similar a l.oa 
resu1tados obtenidos por Harria. Loa resul.tados de Johnson, et al. 
(196G), apuntaban en l.a misma dirección: un 40-50~ de 1oa l.oci de 
Drgsophi1a ananaseae eran variables para dos o más a1e1oa .. 

Loa tres grupos deacubr.ieron una c:ant:ldad de var:labJ.l.:1.dad 
genét:lca mayor a l.a esperada. Más aún, Lewontin y Hubby (1966) 

30 La primera dificultad es que era imposible distinguir 1.os heterocigotos de 
los homocigotos. La segunda es que las reacciones de ant!geno-anticuerpo contra 
sustituciones de un solo amino.tcido difieren cuantitativamente, no cualitativamente. 
Aa! pues, ser!a imposible detectar con precisi6n las diferentes secuencias y mas 
bien se establecerXan "diferencias de grado" en un continuum del caracter variante. 

31 La técnica cons.ist~a en exponer a un campo electromagnético un homogenado 
de prote!nas de diferentes individuos de una población. Las prote~nas migran en un 
campo electromagnético a una velocidad que depende de su tamafio y carga eléctrica. 
las cuales a su vez dependen de su secuencia aminoac!dica. Al migrar en el gel las 
prote!nas forman bandas que se hacen visibles al utilizar diferentes técnicas de 
tinción. Las prote!nas que se deseaban comparar en diferentes individuos se tefi!an 
mediante su reacción con alguna enzima espec!fica {para eso se requer!an los bancos 
de enzimas). y las variaciones en 1a localización de las bandas indicaban 
variaciones en la estructura de las prote!nas de d.iferentee .individuos de una 
poblac.ión. 
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reconocían que su metodol.ogía tenía una serie de sesgos que hacían 
pensar que estos al.tos val.orea eran una subestimación de 1a 
variabil.idad presente en 1aa pob1aciones natura1es32 • Esa enorme 
cantidad de variabi1idad genética descubierta en J.aa pob1aciones 
natural.ea, no aol.ucion6 aJ. debate sino que preaent6 un nuevo 
diJ.ema: 

.. rf we postul.ate weak selective forces, we cannot expl.ain t.he observed 
variation in natural. popul.ations unl.ess we invoke much l.arger mutation and migration 
ratea than are now considered rensonabl.e. rf we postul.ate strong sel.ection, we must 
assume an intol.erabl.e load of differential. selection in the popul.ation" [Lewontin 
y Hubby 1966b p.607). 

Los experimentos con e1ectroforesia no proporcionaban 
e1ementos suficientes para decidir qué tipo de "fuerzas" 
(mecanismos) exp1icaban e1 exceso de variabi1idad. Ta1 y como 

Lewontin y Hubby 1o planteaban, 1a so1uci6n de nuevo se enmarcaba 
en J.a controversia entre 1a escuela clásica y J.a balanceadora. Loa 
autores barajaban J.a hipótesis 11 neutral.iata 11 como una de J.as 
poaibJ.es expJ.icaciones de l.os sorprendentes resultados, pero esta 
hipoteais fué rapidamente desechada. E1 grupo de Texas (Jonhaon et. 
al.. 1966) eapecuJ.aba de manera símil.ar en torno a J.os mecanismos 
que podrían explicar 1.a gran cantidad de pol.imorfismos 
descubiertos. Brevemente enumeraban 1as siguientes posibil.idadea: 

" •.• gepotypig variation which ig eesentially peutra1 wtth reRpect tp 
&daptation under present conditiono, heterotic effecto on a per-loc::us basis, 
functional.association with a heterotic link group such as polymorphic inversion 
sytem, or chance association with a heterotic block of loci but with functional 
neutral.ity of the enzyme variation" Csubr. mío p. 121). 

En resumen, 1a controversia entre l.a escue1a c1áaica y 1a 
bal.anceadora no se había reaueJ.to. Los experimentos disefiados para 
resol.ver l.a disputa no 1a habían resuelto. Muy pronto se vi6 que 

32 Por ejemplo, el método de la el.eetroforesis no podría detectar todas las 
sustituciones de aminoácidos ya que solamente un 26-28'" de estas provocar1:a un 
cambio en la carga eléctrica de la prot.eína. Además, l.as cepas de moscas utilizadas 
habían perdido seguramente una parte de l.a variabilidad presente en las poblaciones 
naturales, pues eran el producto de cruzas entre pocos individuos en el. laboratorio. 
Las cepas originales, además, provenían de muestras pequenas de la población y, por 
tanto, existía la posibilidad de que no fueran totalmente representativas de la 
población en su conjunto. Por último, en los cálculos matemáticos Lewontin y Hubby 
habían decidido excluír l.os dos loci con una sola variante (Lewontin y Hubby 1966). 
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1os resu1tados pod.ían interpretarse desde una postura muy diferente 
a 1a de cua1quier escue1a se1eccionista: 1a Teor~a Neutra1 de 
Kimura_ King y Jukes. 

S.2.2. Las otras fuentes exper.:Lmenta1es de K.:l..inura 
Pese a 1a importancia de 1os experimentos con e1ectroforesis_ 

el. art~cul.o en e1 que Kimura present6 su versi6n de l.a TNEM no 
ten.!a por objeto exp1icar 1a al.ta variabilidad genética descubierta 
en l.as pob1aciones. El. nacleo de l.a propuesta de Kimura en 19GS 
era- mas bien, exp1icar 1a a1ta tasa. de evol..uc.:Lón a n:l.vel. mo1ecul..ar 
Cesto es, 1a tasa' de fijación de mutaciones medida como 
substituciones de pares de nuc1e6tidos por genoma por generación) . 
Según Kimura ésta se expl.icaba si se aceptaba que l.a gran mayor.!a 
de J.as mutaciones a nivel. molecul.ar eran ee1ectivamenta neutras, l.o 
que impl.icaba que se fijaban en l.as pob1aciones por l.a acción de un 
mecanismo estocástico, l.a deriva gén.:Lca33 • La original.idad de 
Kimura estaba en esos dos puntos: hasta entonces 1os genetistas de 
pobl.aciones no consideraban importante la existencia de mutaciones 
neutras (o lo que es l.o mismo; se pensaba que todas o l.a inmensa 
mayoría de las mutaciones eran adaptativas o del.etéreasH. Y hasta 
ese momento se hab.ía reatado importancia a1 papel. de l.a deriva 
génica como mecanismo evol.utivo15 • · 

Como mencioné, a pesar de que en el articulo de 1968 no se encuentra 1a 
ahora famosa Y simple ecuación (u•v} de la TNEM, Kimura sostenía exp1~citamente ese 
reaul.tado: ..... for auch a [neutral or nerly neutral} mutant gene, the probability of 
fixationa Cthat is, the probabil.ity by which it wi11 be establ.ished in the 
popul.ation} is roughly equa1 to ita initial. frequency [ ... J. This means that new 
al.leles may be produced at the same rate per individual as they are substituted in 
the population in evolution" {Kimura l.968a. p. 625). 

:u Vetise la siguiente cita de Mayr: "Entire1y neutral. genes a.re improbable for 
physiol.ogical. reasons. Every gene elaborates a •gene product•. a chemical that 
ene.era the developmental stream. It seems unrealistic to me to assume that the 
nature of the particular chemical (enzyme or other product} should be without any 
effect whatsoever on the fitness of the ultimate phenot:.ype. A gene may be 
sel.ectively neutral when placed on a particular background in a particular temporary 
physical and biotic environment. However, genetic background as well as 
environmental change continually in natural popul.ations and I consider it therefore 
exceedingly unlikely that any gene will remain selectively neutral for any lenght 
of ti.me" (Mayr l.963, p. 207. Ciatdo en Provine l.986, p. 470). 

35 Gould (l.983) ha hecho el. proceso de "endurecimiento"' de la S!ntesia 
Evolutiva después de la década de los cuarenta. Este proceso consistió, en una 
paulatina restricción de los mecanismos evolutivos a la selección natural.. Esto 
implicó la predominancia de las explicaciones adaptacioniataa y la eliminación de 

163 



E1 art~cu1o de Kimura de 1968 muestra que 1os experimentos de 
variabilidad genética no fueron las únicas evidencias en la 
construcci6n de 1a TNEM y más aún, que otras fuentes experimenta1es 
tuvieron en ese momento un papel más importante. Años después 
Kimura (1980a, 1986) narró e1 camino por e1 cua1 11eg6 a 1a Teoría 
Neutra1. Esos recuentos autobiográficos coinciden con e1 contenido 
origina1 de su versión de 1a TNEM y con 1a idea de que las 
evidencias necesarias para construír su teoría provinieron de los 
tres tipos de tradiciones. Cito a continuación l.a muy conocida 
reconstrucci6n de Kimura (1980) sobre e1 orígen de su teor~a: 

"I would 1ike to tell you now how r carne to propose the neutral theory of 
molecular evolution (Kimura 1968) . This was not in the main line of collaborative 
work with Dr. Crow, but rather it wae my spontaneous creation in Mishima. 

In 1967, I asked Tomoko Ohta. who had just joined my group as a postdoctoral 
fellow, to read relevant articles in the book "Evolving Genes and Proteins" (ed. 
Bryon and Vogel, 1965) and to eupply me with sorne eRtimateR of r-he rat,.. pf amíppacid 
replasemBnts in the actual soursP. of evolution. This she did very efficiently. When 
I extrapolated the aminoacid rateo to th•:? wholc DNA of the mammalian genome, I was 
ourprised to note that it amounted to at least one base substitution every two 
years. I realized that this rat:P- ÍR more than a hundr~d times higher than the 
gorresponding estimats pr~vioualy given by Haldan~ (19571 haR~d on hia sgn~ent of 
ncost pf natura1 select:ion .. , that in the standard rat.e evolution one mutdnt 
substitution occurs every 300 generations on the average. Thia led me to considcr 
seriously the possibility that at the molecular levsl mutant suhstitutions in 
evolution were mainly caused by random fixation of selectively neutral or nearly 
neutral alleles. I had great respect for Haldane~s insight. a.nd I accepted his 
concept of cost. or the substitutional load as I later called it (Kimura 1960), 
believing that it enables ua to estimate the amount of s~lection involved in 
adaptive evolution. At any rate a larqe fraction of mutations due to baso: 
substitutiona did not SPem to me to be sel~~ted erficiently. Also,.it occurred to 
me that most of the alleles respons!ble for enzyme polymorphisms which had started 
tq be revgaled ehgrtlv befare that time were sel~ctively neutral and tbat th~y were 
maintaioed in the population by thg balance between mutati9nal j_nput and randpm 
extinctipp. Here, my previous work with Jim [Crow] on the number of a11eles 
maintained in a finite popu1ation was helpful" (subrayado mío, Kimura 1980, p. 5-6} 

Este recuento coincide con el título de1 art.!cu1o de 1968 
( 11 Evo1utionary Ratea at the Mo1ecu1ar Leve1") , con 1a bib1iograf.!a 
citada ahí por Kimura y con e1 contenido de1 mismo. Los datos 
obtenidos en 1os ai'ioa anteriores en 1aa tradiciones descriptivistaa 
sobre secuencias primarias de prote.!nas (capítu1o IV), fueron 1os 

otro tipo de fuerzas como mecanismos causales de la evolución. En particular, la 
deriya gáp!ca se vid relegada a procesos evolutivos excepciona1es. 

164 



datos de donde parti6 Kimura para detectar 1a anoma1~a de 1as a1tas 
tasas de evol.uci6n mo1ecular. Kimura y Ohta utilizaron _l.os~· datos 
pub1icados del. primer Simposio sobre Evol.uci6n Mol.ecul.ar (Bryson y 
Voge1 1965) para obtener por primera vez tasas evol.utivas 
mo1ecu1ares. Batas conat~tuyeron e1 punto de apoyo centra1 para 1a 
propuesta de 1a Teor~a Neutra1. 

Para situar este hecho en un contexto más preciso es 
conveniente recordar que l.a Evo1uci6n Mol.ecul.ar es una discipl.ina 
que estudia dos fases distintas del. proceso de evo1uci6n mol.ecul.ar: 
l.a variabil.idad genética en l.aa pobl.aciones, materia prima de l.a 
evo1uci6n; y l.a evol.uci6n misma de las mol.éculas informacionales en 
l.os distintos l..inajes de organismos. Distintos grupos de 
investigación atienden cada uno de esos procesos, y as~ fué desde 
el inicio de l.a disciplina. Lo que he l.lamado tradiciones 
descriptivistas y experimental.es se enfocaban al estudio de l.a 
evol.uci6n de l..as macromol.éculas informacional.es, mientras que las 
tradiciones teóricas se abocaban al estudio de la variabil.idad 
genética pob1aciona1. Esto quiere decir que 1oa datos en loa que 
Kimura not6 l.a anomalía que lo 11evaría a su versión de 1a TNEM 
fueron datos generados fuera de su tradición y, por tanto, fuera de 
l.a discusión entre 1a escuela clásica y l.a balanceadora. Sol.amente 
en 1os aftos que siguieron Kimura y sus colaboradores en Mishima 
(especialmente Ohta) profundizaron en la afirmación de que la TNEM 
era no sol.o compatible con los datos sobre variabi1idad genética 
pob1aciona1, sino que ésta era una fase (un corte aincr6nico) de l.a 
evolución molecular (el proceso diacrónico). 

¿En qué sentido sí se relacionaba la explicación de Kimura con 
los postulados de 1a escuela clásica? La anomalía consistía en que 
al extrapo1ar a1 contenido de DNA tota.1 de l.os mamíferos, el 
promedio de las tasas de sustitución de aminoácidos en tres 
prote~nas, el resultado era una tasa de sustitución nucl.eotídica 
sumamente elevada, aproximadamentede un par cada dos af'tos. Esta 
tasa da evo1uci.ón mo1ecul.ar contradecía l.as predicciones de 1os 
model.os de cargas genéticas y en particu1ar J.as ideas de Ha1dane36 • 

36 "This figure is in sharp contrast to Haldane·s well known estimate that. 
in horotelic evolution {standard rate evolution), a new a11e1e may be substituted 
in a. population roughl.y every 300 generations. He arrived at this figure by assuming 
that the cost of natural selection by generation (the aubstitutional load in my 
terminology) is roughly 0.1, while the total cost for one allelic substitution is 
about 30 [ ••. l • Thus, the very hi.gh rate of nucleotide subiltitution which r have 
calculated can only be reconciled with the 1imit set by the substitutiona1 1oad by 
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Es en este sentido que la versión de la TNEM de Kimura puede 
llamarse una teoría "neoc1ásica 11

, dado que e1 concepto de cargas 
genéticas y e1 mode1o de Kimura y Crow de 1964 constituyeron e1 
contexto en e1 que Kimura p1anteó su exp1icación de la a1ta tasa de 
evo1ución mo1ecu1ar proponiendo, ahora sí~ 1a existencia de las 
mutaciones neutras no so1o como un supuesto simplificador de sus 
cálculos. Sin embargo, el fenómeno a explicar no formaba parte de 
loa programas empíricos de la genética de poblaciones, y es en este 
otro sentido que l.a versión de Kimura no es una "mera extensión" de 
la escuela clásica. La explicación era compatib1e con los datos 
sobre variabilidad genética obtenidos en 1966, pero estos no fueron 
los datos con los cual.ea Kimura detectó l.a anomal.ía y en 1968 
ocuparon un lugar secundario37

• 

La propuesta original de Kimura se fué afinando a l.o largo de 
la discusión contra los seleccionistas y conforme se incorporaron 
nuevas evidencias. En 1971, por ejemplo, Kimura reconoció que las 
mutaciones neutras no contituían la mayoría de las mutaciones que 
ocurr.ían a nivel molecular, sino la mayoría de aquellas que se 
fijaban. Este cambio lo acercó a la postura de King y Jukes (ver el 
siguiente apartado) . También en ese afio (por ej~mplo, Kimura y Ohta 
1971), Kimura adoptó la hipótesis del reloj mo1ecular (esto es, la 
constancia de las tasas de evolución molecu1ar), desarrollada por 
Zuckerkandl, como la principal evidencia a favor de su teoría, 
haciendo a un lado la a1ta tasa de evolución molecu1ar. 

La construcción de la versión de Kimura (1968) arroja 
resultados interesantes sobre 1a construcción de teorías en 
biologí.a! su publicación marcó una ruptura con la tradición Leórica 
de l.a genética de poblaciones, si bien el mecanismo que propuso 
provenía de su experiencia en esa tradición. Las anomal.ías que 

assuming that most mutations produced by nucleotide replacement are almoat neutra1 
in natural aelection" (Kimura 1968, p.625). 

3" La hipótesis de Kimura podía explicar la gran cantidad de va.riabi1idad 
poblacional, pero solamente después de explicar las altas tasas de evolución, Kimura 
se refirió brevemente a los resultados de Lewontin y Hubby (1966} y Harria (1966) ; 
"The fact that neutral or nearly neutral mutations are occurring at a rather high 
rate is compatible with the high frequency of heterozygoua loci that has been 
observed recently by studying protein polymorphisms in human and nrosophila 
populations" (Kimura 1968, p. 625) 
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con_~ucen, a una nueva teo.r~a. ,con . :f.recuencia no· provienen de 1oa 
progratTI.ae--:exper~'me.nta1es~- de--1as.,-tZ::ac;liciones ~ct_e_~~~c.a~, __ s_ino muchas 
veces_ ~e.~. ~~ro ··:,~ipÓ .de. -.ex:p1ic.B.C'.io~e~. e -.hi~6tesis integradoras 
(tradiC:iÓ~es. descl:-iptivistas) · o fén6nÍenoS y ·mecanismos causa1es 
( tradicior1e~·,,\!xp.eri.~e~t~.~e'a.>,: ~-

.=·· - - ' 

5. 3 --·L~ ~ .. ~~-:l.6~· d8 Jt:l:D.g y JukeB 

La -diversidad. 'de evidencias y :fuentes experimenta1es se 
acentu6 aún más en l.a versi6n de Jack L. King y Thomas H. Jukes de 
1.a TNEM.. Con l.a excepci6n de Crow (1985), 1os genetistas de 
pob1aciones han sido indi~erentes a esta versión, pese a que ésta 
ha sido de mayor importancia para 1oa descriptivistaa y 
experimenta1iatas, y pese a que e1 deaarro11o de 1a teoría de 
Kimura ocurrió sobre todo en 1a direcci6n que e11os p1antearon. La 
verai6n de King y Jukes se enfocaba a exp1icar 1os datos producidos 
por 1os descriptivistas y 1os experimenta1istas en 1a u1tima 
década. Así, desde un punto de vista histórico y fi1os6fico esta 
versión il.uetra con mayor c1aridad que 1a de Kimura dos funciones 
centra1ee de 1a construcción de teorías en bio1ogía: 1a integración 
de diversos tipos de evidencias y 1a propuesta de mecanismos 
causal.es capaces de exp1icar 1os procesos bio16gicos. En cierto 
sentido l.a versión de King y Jukea hace ver que 1a teoría de 1as 
cargas genéticas no fué indiapensab1e para 1a construcción de 1a 
TNEM. De hecho, esta versión era más cercana a 1os enfoques 
integradOres de Zuckerkand1 y Pau1ing (1965b) que a 1as tradiciones 
teóricas de 1a genética de pob1acionea38

• 

E1 artícu1o pub1icado en Science tenía un carácter muy 
diferente a1 de 1a corta nota de Kimura de Naeure. No so1amente e1 
titu1o era provocativo ( 11 Non-Darwinian Evo1ution"), sino que e1 
contenido se presentaba como una propuesta a1ternativa ante 1a 
exp1icación se1eccionista de 1a evo1uci6n a nive1 mo1ecu1ar. King 
y Jukes retomaron 1a so1uci6n matemática de Kimura a1 prob1ema de 
1a a1ta tasa de evo1uci6n mo1ecu1ar, pero criticaron 1a teoría de 
1as cargas genéticas basados en trabajos recientes de Maynard Smith 

38 Aya1a (1994 comunic. persona1l sostiene que lo fundamental del argumento 
de King y Jukes ya hab!.a sido dicho por Zuckerkandl, a quien la mayor!.a de los 
experimentalistas y descriptivistas consideran e1 "teOrico" de la EvoluciOn 
Molecu1ar. 
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y Sved. En su versión de 1a TNEM, la so1uci6n de Kimura era uno más 
de 1os argumentos a favor de J.os mecanismos evolutivos estocásticos 
a nivel mo1ecu1ar. King y Jukes fueron 1os primeros en incorporar 
fenómenos recientemente estabilizados en 1as tradiciones 
experimenta1es como el DNA-saté1ite, además de utilizar los datos 
publicados sobre e1 código genético y 1as secuencias de proteínas 
11evadas a cabo por 1os taxónomos moleculares. El resultado no fué 
un modelo matemático como el de Kimura, sino una e.xp1icaci6n 
meca.niciata causal de la evolución a nivel molecular. 

5.3.1 La ruptura con los ae1eccioniatas 
E~ punto de partida de King y Jukes era una crítica explícita 

a las explicaciones adapta.c.1.on:lstaa del seleccionismo; esta incl.uía 
tanto a evolucionistas tradicionales como George G. Simpson y Ernst 
Mayr, como a los nuevos "químicos de proteínas" representados por 
Zuckerkand1 y Pauling (1965) y por Margoliash y Smith (1965) . La 
crítica a la postura seleccionista incluía, en un lugar destacado, 
lo que después Gould (1980) llamó explicaciones extrapolacionistas, 
al. sostener que loa mecanismos que explicaban la evolución a nivel 
molecular eran distintos a los mecanismos aeleccionistas que 
actuaban a nivel de la forma, la función y el comportamiento de los 
organismos. Como veremos en el siguiente capítulo, esta fué la 
piedra de toque de los evolucionistas moleculares para reclamar un 
territorio propio, autónomo del de los evolucionistas organ.ísmicos. 

La propuesta de King y Jukes era que a nivel molecular la 
mayoría de las mutaciones se fijaban por procesos estocásticos como 
la deriva génica. Pero, a diferencia de Kimura, esa propuesta no 
resultaba de la elaboración de un modelo formal sino de los 
resultados como los de Zuckerkandl y Pauling (1965) y Margoliash y 
Smith (1965), obtenidos a través del análisis comparativo. El. 
mecanismo de evolución de las prote.ínas era el mismo que habían 
propuesto zuckerkandl y Pauling en 1965 39 : las sustituciones en 1a 

39 Recuérdese que esto no hacía de Zuckerkand1 un neutra1ista. Su propuesta 
era (y es) un tipo de se1eccionismo no reduccionista. En primer 1ugar. 1a unidad de 
se1ecciOn de 1a proteína no son necesariamente 1os aminoácidos individua1es, sino 
1os pequef'ios grupos de éstos que! cump1cn una función en cierta.a zonas de 1a 
proteína. En segundo lugar, 1a f1exibilidad estructura1 puede no a1terar 1a. función 
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aecuenc~a de am~no4c~dos no necasar~a.mente a1teran 1a fun.c~6n de 1a 
prote~na. ¿Cuá1 era, entonces, 1a aportación origina1 de King y 
Jukes en 1969? E1 siguiente pasaje responde 1o anterior: 

"Thus~ two viewa are eXpresae:d regarding the number and distribution of amino 
acid replacements in the evolution of homologous proteins. The first is that of the 
protein chemist. who sees the replace:ments as being re:lated solely to function. The 
externAl regions of the protein molecule are: leas restricted with respect to change 
than are the internal regiona, which must often be occupied by hydrophobic side 
chains. certa.in residues are invariant beeauae they are essential to enzymatic 
funetion. re is t:he neseasary properties qf the prgt:ein that d!state !t s primary 
strusture Th;f,p v!ew tendg tg pueh QNA as the driving fqrqe in gyglut:ign i,nto the 
bacls:grguod 

The second view, to which we subscribe. is that the protein molecule is 
continually challenged by mutational changes resulting from base substitutions and 
other mutational events in ONA. Natural selecti_gn screene theqe changes Ths faet: 

tbat pprne vnriable nmjng asid sitsg are more nubiect tg change thpn ot:herg in a set 
qf bomg1ogpua proteins is an expreasion pr!rnarily of the random nature gf pgint 
myt:at:j.ona and oply eecgpdari1y of prot:ein funcsion ... {King y Jukes 1969, subr. mío 
p.791) 

As.! pues,. a diferencia de 1oa "químicos de prote.ínas" (como 
Margo1iash y Fitch 1965,. o Pau1ing y zuckerkand1 1963,. 1965), King 
y Jukes identificaban a.1 DNA y a loa cambios mutacionales (e1 
genotipo) como 1a "fuerza motora" de1 proceso de evo1ución" 0

, 

restando importancia a1 mecanismo de las restricciones funciona1es 
que descansaba en 1aa prote.ínas (esto es, e.1 fenotipo). Para 
decir1o en términos de 1a discusión actua1: propusieron un nive1 
cauaa1 del proceso evolutivo y ese nivel era e1 de 1oa genes 
(vistos como mo1écu1as de DNA). A diferencia de Zuckerkand1,. .1a 
suya era una exp1icaci6n .reduccioniata. King y Jukes hac.ían notar, 
por ejemplo, que tanto 1os "qu.ímicoa de prote..ínaa",. como los 
arquitectos de la S.ínteais,. parec..ían creer, en contra de su propio 
conocimiento de1 mecanismo de 1a selección natura1, que 1aa 
necesidades funcionales del organismo son 1aa que moldean e1 
proceso de evo.1uci6n a nivel molecu1ar, y no al revés. Por ejemplo: 

de una prote!na debido a que cada amino.tcido cumple con un conjunto de funciones que 
pueden ser cumplidas por otro{s) amino4cido{s}. Por altimo. para zuckerkandl la 
selección de una estructura ea un proceso contextual en el que intervienen las 
restricciones funcionales de una proteína o de una región de una prote.ína. e incluso 
los procesos por loa cuales esa prote!na se sintetiza {mecanismos regula.torios, 
etc). de los cua1es se conocía poco. 

"º La idea de que .la selección natural es una "fuerza" ajena a 1os organismos 
ha sido muy criticada (por ej. Lewontin 1978. Oyama 1988, Griffiths y Gray 1994). 
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"We cannot agree with Simpson that DNA is a passive carrier of the 
evolutionary message. Evolutionary change is not imposed upon DNA from without; it 
arisea from within. Natural eelection is the editor, rath~r than the composer, of 
the genetic message. One thing the editor does I!.Ql;. do is to remove changes which it 
is unable toread.{ ... ) natural sclection is the composer of the genetic message, 
and DNA, RNA, enzymes, and oc.her moleculea in the ayatem are succeasively ita 
messangers" (Simpson 1965 citado en King Y Jukes 1969 p. 788) . 

La infortunada cita de Simpson a .la que hac.i:an referencia 
ten.i:a tonos .lamarckianos si bien. paradojicamente, estos reau.ltaban 
de una excesiva confianza en e.l mecanismo de .la se.lección 
natural.41 • E.l pape.! restringido que King y Jukes .le asignaban a 1a 
ae1ecci6n natura.! a n.ive.l mo.lecu.lar se parecía a.l pape.! que .le 
asignaban .loa miembros de .la escue.la c.láaica: éste era 
estrictamente e.liminativo, puesto que l.a mayor.i:a de .las mutaciones 
deb~an ser de.letéreas. 

Las evidencias que King y Jukes presentaron a favor de ese 
mecanismo fueron di versas: proven.ían tanto de l.as nuevas 
tradiciones descriptivistas y experimenta.listas como de .la genética 
mo.lecu.lar. Una de .las más importantes era un aná.lisis eatad.i:stico 
que util.izaba l.os ú.ltimos datos de .las tradiciones experimental.ea 
de .la genética mo.lecu1ar para mostrar que e.l contenido de 
aminoácidos de 1aa prote.ínas ae encontraba determinado por el. 
código genético, y no a1 revés. Esto significaba que e1 código 
genético no era e.l reaul.tado evo.lutivo de 1as necesidades 
funciona.lea de .las prote.i:nas aino 1 mas bien, que .la proporción de 
cada aminoácido presente en 1aa prote.ínas indicaba 1a frecuencia 
esperada-si se tomaba en cuenta .la degeneración de.l código. Si esto 
era as~, 1oa aminoácidos codificados por un mayor número de codones 
se encontrar.i:an presentes con mayor frecuencia en .las proteínas. 
Los valorea de 1as frecuencias observadas eran muy cercanos a 1aa 
frecuencias esperadas por King y Jukes de acuerdo a una 
distribución determinada por e.l código y no por necesidades 
funciona1ea. Y entonces se seguía~ según l.os autores, que l.a 
estructura de 1aa prote.i:naa no estaba regida por l.a acción de 1a 
se1ecci6n natura.!. 

E.l aná.lisis comparativo de .las hemogl.obinaa, de1 cua1 
exiat.ían .numerosos estudios, parec.ía confirmar también e1 mecanismo 

41 Bn el cap~tulo siguiente volverá al adaptacionismo de loa arquitectos de 
la S!ntesis como uno de los ingredientes que jugaron en su contra en el de.bate 
contra los neutralistas. 
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que propon~an King y Jukes: 

"( ••• ] no other proteins are known to have a comparabl.e variabil.ity of 
molecular strueture. This variabil.ity occurs deapite the fact that all of these 
polypeptide chains are of approxirna.tely the same lenght. The oxygen dissociation 
conatants of varioua mammalian hemoglobina do not vary aignificantl.y. These 
considerations make it appear that most of the interspeciea differences between the 
hemogl.obins are functional.l.y neutral." (King y Jukes 19G9, p. 791). 

Otra de 1as evidencias, que ha sido fundamenta1 en e1 
desarro11o de 1a TNEM y que posteriormente adoptó Kimura, era l.a 
conata.nc.:la de l.as tasa.a de evol.uc.:l6n mol.ecul.a.r. King y Jukea 
sosten~an que esa constancia se exp1icaba desde el. aná1iaia de 
Kimura, respecto a que 1a tasa de fijación de mutaciones neutras o 
casi neutras depende exc1usivamente de 1a tasa de su ocurrencia. A 
diferencia de 1a evo1uci6n por se1ección natura1, 1a evol.ución 
neutral. no depender.fa de1 tamaño de l.a pobl.ación ni de 1as 
fl.uctuaciones ambienta1es. As.!, bajo esta hipótesis, era entendib1e 
que para cada proteína existiera una tasa de cambio casi constante. 
Recuérdese que esta hipótesis había reau1tado de l.oa trabajos de 
Zuckerkand1 y Pau1ing, quienes l.a habían bautizado como 1a 
"hipótesis del. rel.oj mol.ecul.ar". Estos hab.ían reconocido, de 
entrada, su carácter an6ma1o en e1 marco seleccionista. 

Ahora bien, según King y Jukea l.a magnitud (constante) de 1a 
tasa de evo1uci6n de cada proteína dependería, ahora ar, de sus 
restricciones funciona1es. Una proteína con escasas restricciones 
tendría una tasa de mutación muy al.ta, mientras que una proteína 
que cumpl.e una función de suma importancia sería una proteína 
al.tamente conservativa, con una tasa de evol.ución muy baja. Las 
desviaciones de l.a tasa de evo1uci6n en un determinado l.inaje 
indicaban 1a acci6n de fuerzas ael.ectivaa en ese periodo de l.a 
evolución, esto es, 1a ocaaiona1 intervención de fuerzas como 1a 
fl.uctuación ambiental.. 

5.3.2 Los nuevos argumentos y 1a integraoi6n de tradiciones 
Las evidencias de King y Jukes incl.uían los nuevos fenómenos 

construidos en l.as tradiciones experimenta1es y l.os resul.tados de 
1aa tradiciones descriptivistas. su objetivo era mostrar que una 
serie de evidencias dispersas sobre la evol.ución a nivel. mo1ecu1ar 
podían ser expl.icadaa sencill.amente con su teorra. Esas evidencias 
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constituían un vasto conjunto de datos, muchos de e11os ana1izadoa 
estadísticamente. Si bien ya mencioné a1gunas de 1as más 
importantes, me referiré a otras que hacen ver las diferencias con 
la verai6n de Kimura y que destaca el hecho de que la versión de 
King y Jukes estaba abocada a explicar los procesos de evolución de 
las macromo1écu1as ~nformaciona1es y, en ningún sentido, la alta 
variabi1idad genética de las poblaciones descubierta en 1966. 
King y Jukes corrigieron 1os cálculos de la tasa de mutaci6n 
mo1eeular de Kimura, y criticaron la propia teoría de las cargas 
genéticas de Ha1dane apoyándose en trabajos recientes de Maynard
Smith y Sved. Definitivamente el debate teórico entre 1a escuela 
clásica y 1a balanceadora no estaba entre sus preocupaciones. 

La correción que hicieron King y Jukes de1 cálculo de 1a tasa 
de evolución molecular de Kimura fué posible con 1os nuevos datos 
sobre 1a estructura del genoma. El. dato más importante era 1a 
reciente evidencia sobre e1 DNA-aaté1ite (Britten y Kohne 1968), un 
fen6meno que ningún evolucionista o genetista habría esperado antes 
de 1968. Si se tomaba en cuenta la existencia del DNA-satélite, 
esto es, de secuencias altamente repetidas sin ninguna funci6n42

, 

1a tasa de evolución molecular ya no resu1taba tan alta. Las tasas 
de evo1uci6n molecular eran compatibles. decían Kimura y Jukes, 
tanto con una interpretaci6n seleccioniata como con una de tipo 
neutralista; la anomalía que apoyaba la hipótesis neutral era, más 
bien, la constancia en las tasas de evo1uci6n molecular. 

La hip6tesis de King y Jukes permitía hacer predicciones y 
explicar de manera sencil1a al.gunaa evidencias dispersas de la 
genética y la Evoluci6n Mo1ecular41

• E1 análisis de la degeneraci6n 
del código genético, junto con la hipótesis de la fijaci6n de 
mutaciones neutras, permitía predecir que los cambios de 
nuc1e6tidos en la tercera posici6n del cod6n debían ocurrir con 
mayor frecuencia. La explicación es que estos cambios son sinónimos 

42 Que el DNA-aatélite no cumpliera ninguna funci6n adapt:at:iya al. no c:odific:ar 
ninguna prote!.na funcional, era un supuesto del que part!.an King y Jukes. Sin. 
embargo. estaban tanto o m.ts justificados en adoptarl.o que lo que estaban los 
selec:cionistas en asumir que el DNA-aatélite si tenía una función alln no 
descubierta. 

41 Con la idea de que J.a teor!.a de King y Jukes "expl.ic:aba" y "predec:!.a" ciertas 
evidencias no me refiero a un modelo de explicación nomol.ógic:o-deductiva. Este punto 
es importante, pues el tipo de explicaciones causales reduccionistas (por 
mecanismos) que desarroll.aron King y Jukes ilustra la integración de tradiciones no
teóric:as en la construcción de la TNEM. 
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con mayor frecuencia y, por e11o, tienden a ser neutra1ea CJ..bJ...Q- p. 
790). Una de 1aa evidencias a favor de esta predicción era 1a de1 
gen mutador de Treffers, un gen que produce en 1as bacterias 1a 
tendencia a sustituir pares de A-T por parea de G-C. E1 efecto del 
gen, aparentemente, ea sustituir parea A-T que se encuentran en la 
tercera posición de1 cod6n, produciendo así mutaciones 
predominantemente neutras. Miles de esas mutaciones se acumulan en 
1os cu1tivos bacterianos sin que e11o parezca afectar su 
viabilidad. Así pues, una gran cantidad de cambios a nive1 del DNA 
se pueden acumu1ar en 1a tercer posición sin que e11o tenga 
repercusiones en e1 fenotipo y en 1a adecuación de las pob1aciones 
bacterianas. 

Otra de 1as diferencias-entre la versión de King y Jukea y 1a 
verai6n original de Kimura era que 1os primeros sostenían que la 
mayoría de 1as mutaciones debían ser 1eta1es o ligeramente 
desventajosas, por 1o que serían e1iminadas por 1a selección 
natural, mientras que e1 segundo inicialmente propuso que 1a 
mayoría de 1as mutaciones que ocurrieran debían de ser neutras. 
Para King y Jukes, solamente un 5-10% de las mutaciones que ocurren 
pueden ser neutras o casi neutras, pero esta minoría constituiría 
la gran mayoría de 1as mutaciones que finalmente quedan fijadas a 
nivel mo1ecu1ar en las poblaciones. Posteriormente, también en este 
punto Kimura cambió de opinión. acercándose a 1a postura de King y 
Jukes. 

As~ pues. en 1os años que siguieron a la publicación de Kimura 
(1968), este autor modificó sustancialmente sus argumentos a favor 

de 1o que 11amba 1a 11 hip6tesia neutra". Este cambio fué motivado en 
gran parte por e1 desarrollo de la versión de King y Jukes. Si bien 
la versión matemática de Kimura ea ampliamente utilizada en loa 
grupos de genética de poblaciones. e1 trabajo que realizaron en una 
primera etapa King y Jukea tuvo, seguramente, mayores consecuencias 
para la consolidación de la Evolución Molecular. Por un 1ado, su 
versión de la teoría integraba y unificaba bajo un mecanismo causa1 
los resultados de muy diferentes tradiciones. Por otro, su 
propuesta provocativa y de abierta ruptura con los evo1ucioniataa 
tradicionales marcó el inicio de 1a consolidación de un territorio 
exclusivo para 1a Evolución Mo1ecu1ar (ver el siguiente capítulo) . 

Es claro que la incorporación de resultados empíricos a la 
vieja maquinaria teorica de la genética de poblaciones no bastó 
para la construcción de una nueva teoría. Hicieron falta nuevos 
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tipos de evidencia mo1ecu1ar para la construcción de la TNEM, lo 
cua1 no ocurrió como una mera incorporación de nuevos datos en 1aa 
discusiones y problemas tradicionales de la genética de 
poblaciones. La propuesta de la TNEM requirió, más bien, de 1a 
producci6n aut6noma de objetos cient~ficoa en 1os otros dos tipos 
de tradiciones de lo que iba a ser la Evolución Mo1ecular, las 
tradiciones experimenta1istas y las deacriptiviatas. 

¿En que consistieron estos "objetos científicos novedosos"? 
Basicamente en problemas, técnicas y fenómenos o mecanismos 
causales. Bajo la concepción tradicional de la filosofía de la 
ciencia loa "nuevosº datos moleculares se considerarían todos del 
mismo tipo: subordinados a la construcción y elección entre 
teorías. Sin embargo, en los tres capítulos anteriores he mostrado 
que las prácticas de las tradiciones experimentales y 
deacriptivistas no se encuentran subordinadas a ese fin. 

Si bien no puede negarse la estrecha relación y la continuidad 
relativa de los enfoques teóricos de la escuela clásica y de la 
versión de la TNEM de Kimura (1968), y de Kimura y Ohta (1968, 
1971), los resultados de una investigación histórica y científica 
llevan a la conclusión de que, al menos en este caso, el cambio 
te6rico no puede explicarse a partir, exc1usivamente, de 1a 
dinámica interna de las tradiciones te6ricas. 

Respecto a la relación entre teoría y disciplina, en la 
Evolución Molecular conviven dos marcos teóricos a partir de la 
publicación de las dos versiones de la TNEM, el neutralista y el 
seleccionista. A pesar de ello, la disciplina muestra una 
sorprendente cohesión en torno a los problemas y loa medios 
adecuados para resolver1os. Algunos fenómenos que forman parte del 
dominio de la disciplina (como el DNA-satélite) no se han 
incorporado en ninguno de esos dos marcos. Y el número y diversidad 
de técnicas utilizadas y de información molecular acumulada no 
tienen por único objeto la articulación de alguna de las dos 
teorías, sino la construcción de filogenias moleculares o la 
comprensión de los mecanismos locales que explican las 
restricciones funciona1es y estructurales de las macromo1écu1aa. 

Sin embargo, pese a que el dominio de la Evolución Molecular 
no se restrinja al dominio de las dos teorías alternativas, el 
papel que juegan las tradiciones teóricas y las teorías en lo. 
conformación de una disciplina es sumamente importante. En estas 
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tradiciones ocurre una gran parte de 1a integración de reau1tados 
de una discip1ina mediante 1a construcción de teor.!aa genera1es. 
Esto, por supuesto, contribuye a 1a cohesión de1 dominio de una 
discip1ina heterogenea como 1a Evo1uci6n Mo1ecu1ar. 

Más aún, como aeña1é en e1 cap~tu1o I, otra función centra1 de 
1as tradiciones teóricas ea 1a de1imitaci6n de programas de 
investigación emp.!rica mediante loa cua1es se puedan reso1ver 
problemas que surgen de la articulación de las teor.ías. Como 
veremos en e1 siguiente cap.!tu1o, buena parte de loa problemas 
discutidos entre neutralistaa y se1eccionistas se refieren a 1a 
"correcta•• determinación de 1as variab1es inc1u.!daa en ambas 
teor.!as. As.!, 1as teor.!aa no solo articu1an 1os resultados de1 
trabajo de loa otros tipos de tradiciones, sino que gu.!an 1a 
investigación futura de las tradiciones teóricas. 
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CAPITD'LO VX. LOS NUEVOS OBJETOS Y LAS VXEJAS DXSCZPLINAS : EL 
DESATE ENTRE NJWTRALISTAS Y SELECCIONISTAS 

6.0 :tntroducci6n 

El debate entre neutral.istas y sel.eccioniatas, que comenzó con 
J.a publicación de J.aa dos versiones de 1a Teor.ía Neutral de la 
Evol.uci6n Mol.ecul.ar (TNEM), aún continúa. Los evol.ucionistas 
molecu.1ares utilizan J.a Teor.ía Neutral., más que a ninguna otra 
teor.ía al.ternativa, para elaborar hipótesis, cá1cul.os y 
expl.icacionea. Pero mientras que para l.os neutral.iataa l.a TNEM ea 
l.a hipótesis que describe el proceso de J.a evolución molecu1ar de 
las pobl.aciones y J.inajea, para loa sel.eccionistas se trata de una 
útil. hip6tesis nula que permite desarroll.ar programas emp.íricoa. Ea 
significativo, por e1l.o, el. hecho de que l.as mismas evidencias 
mol.ecul.ares han sido util.izadas por J.as dos comunidades en disputa 
como argumentos a su favor. 

Hoy en d.ía l.a mayor.ía de l.os evol.ucionistas moleculares 
consideran aJ. debate como una cuesti6n de "pesos relativos" que 
consiste en determinar J.a proporci6n de l.oa cambios genéticos que 
se fijan en l.as pobl.aciones por la acción de J.a seJ.ección natural 
y/o por procesos estocásticos. En un principio, sin embargo, eJ. 
núcleo del debate se situó más bien en la mera posibilidad de que 
existierán mecanismos evolutivos moleculares que estuvieran 
desacop1ados de loa mecanismos que actúan a niveJ. del. organismo. En 
el. camino, los argumentos y evidencias de cada bando se han afi1ado 
a ta1 punto que J.a sofisticación matemática ha dejado fuera a J.oa 
evolucionistas tradiciona1ea. 

No es mi interés predecir el desenl.ace de1 debate ni e1aborar 
un balance detaJ.lado de loa argumentos de cada bando 1 • Lo que me 
interesa en este capítu1o es destacar e1 pape1 que cu.mp1ió en 1os 
años setenta e1 debate entre neutra1iataa y se1eccioniataa en 1a 
conso1idacién de 1a Evo1ución Mo1ecu1ar como discip1ina autónoma. 
Este pape1 fué e1 siguiente: a1 defender J.a existencia de 

Por supuesto, menos aOn me interesa ponerme de lado de alguno de los dos 
bandos. 
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mecanismos evol.utivos específicos del. nivel. molecular, los 
neutra listas tuvieron que sostener (muchas veces de manera 
implícita) la existencia de niveles de organizaci6n ontol6gicamente 
discernibles. Al. hacerlo, condujeron a loa seleccionistas a debatir 
en el. terreno molecular, lo cual marcó tanto una separación entre 
los objetos de estudio de la Evolución Molecular y los de l.a 
biología evolutiva tradicional, como una especialización de los 
evolucionistas molecul.ares en las prácticas y argumentos de lo que 
sería la nueva disciplina. Este proceso se encuentra a la base de 
la separación definitiva de los evolucionistas molecul.ares respecto 
a sus disciplinas de origen (la genética molecul.ar, la genética de 
poblaciones y la bioquímica, entre otras) , y respecto a las 
disciplinas que tradicionalmente se habían ocupado de los procesos 
evolutivos (la sistemática, la paleontología, y en general la 
biología evolutiva). El debate, pues, puso en riesgo l.a anhelada 
unidad de la biología evolutiva que se había logrado gracias a la 
Teoría Sintética de la evoluci6n en loa años cuarenta (Smocovitia 
1992) 2 • 

En efecto, el. debate ha sido uno de los efectos centrales de 
l.a mo1ecu1arizaci6n de Ja bio~ogía que impulsó una reorganización 
de la estructura disciplinaria de este campo. El debate, pues, no 
impactó unicamente a la genética de pob1aciones, ni puede verse 
exclusivamente como una reacción al programa adaptacionista de loa 
evolucionistas tradicionales, como lo han querido ver algunos 
autores (Lewontin 1974, Avise 1994). La fractura y reacomodo de 1aa 
discip1inas biológicas ha significado que 1a Evolución Molecular 
gan6 un terreno propio que incluye un conjunto de prácticas 
cient~ficas, objetivos y medios para llevarlos a cabo, as~ como una 
identidad socio-profesional que se expresa en el reconocimiento 
público de la disciplina. en sus interacciones con otras 
instituciones sociales. en sus revistas. sociedades y congresos. 

2 Es importante aef\al.ar que un debate anell.ogo a1 de neutral.iataa y 
se1eccionistas se inició tambien en esos af'los entre los evolucionistas de l.a 
SJ:ntesis y quienes sosten!an l.a teor!a de l.os equil.ibrios puntuados publ.icada por 
E1dredge y Gould en 1972. Esta teor!a se refiere al desacopl.amiento de l.os 
mecanismos de la micro y la macroevolución (los procesos que ocurren a nive1 de 
pobl.aciones o a nivel. de especies y taxa superiores respectivamente) • Por tanto, 
ambos debates son causantes de l.a fractura de l.a S!ntesis si bien. como sefta1a 
Smocovitis (1992), el. reto más serio provino del. nivel. molecular y la teorJ:a 
neutral.. 
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6.1 Las nuevas y 1aa viejas diacip1.t.naa: 1a dimena.t.6n 
aociopro~ea:lona1 

Hasta aqu.! me he referido a 1a producci6n re1ativamente 
aut6noma de resu1tados en 1os tres tipos de tradiciones que 
conformaron a 1a Evo1ución Mo1ecu1ar, pero no he -ahondado en e1 
proceso de integrac.t.6n de éstas tradiciones para conformar una 
nueva diacip1ina. Si bien 1a adaptación de técnicas experimenta1es 
en 1as tradiciones teóricas y deacriptiviataa, y e1 uso de 
información descriptiva en 1as tradiciones teóricas, promovieron 1a 
integración de 1aa diferentes tradiciones, esas interacciones 
fueron, hasta 1968, 1imitadaa. La construcción de 1a TNEM 
constituyó, en cambio, un suceso que tuvo 1a importante función de 
integrar de manera coherente una buena parte de 1aa evidencias 
dispersas que se hab.!an producido en 1aa diferentes tradiciones en 
torno al proceso de la evo1uci6n mo1ecu1ar. Pero si bien 1a TNEM 
1ogr6 integrar los resultados obtenidos en diferentes tradiciones 
en 1os años anteriores, pronto se enfrentó a la reacción de los 
ae1eccioniatas. E1 inicio y 1a continuación de1 debate entre 
neutra1iataa y se1eccioniatas muestra, pues, que una discip1ina 
como 1a Evo1ución Molecular no se articula exclusivamente alrededor 
de una teor~a y que tenemos, por tanto, que buscar otros factores 
que expliquen su consolidación como una estructura cohesionada. 

En las siguientes secciones abundo en 1a tesis de que el 
debate entre neutralistas y se1eccionistas cata1iz6 la conformación 
de 1a Evolución Molecular apoyándome en a1gunas de las ideas que 
Biagioli (l.993) ha desarro1lado en otro contexto y que, como 
veremos, resu1tan fruct~feraa en 1a concepci6n de 1as discip1inas 
como integración de tradiciones. 

6. l. .1 La :f.nconmeneura.b.:1.1idad como "eepac:f.ac:f.cSn• de diec:f.pl.inaa 
La poaici6n de Biagioli (1.993) se inserta en una de 1as 

discusiones centrales de 1a historia y 1a filosof~a de la ciencia 
en 1as dltimaa tres décadas: 1a discusi6n acerca de la noción de 
.:l.ncon:mensurab.:1.1.:f.dad de Feyerabend y Kuhn introducida en 1os años 
sesenta. Varios autores (Hacking 1.983, 1993, Biagio1i l.993, Laudan 
l.994) han seña1ado que 1a noción original de inconmensurabilidad 
defendida por Kuhn era fundamentalmente de tipo 1.:1.ngü~at:f.co, pese 

que su noción de paradigma pretend~a incorporar aspectos 
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conceptua1es y sociales de 1a ciencia. Esta inconmenaurabi1idad 
lingüí.atica· se refer.!a a las diferentes teor:Laa sostenidas por 
comunidades rivales 3

• 

La noción de inconmensurabi1idad ha jugado un pape1 centra1 en 
1a historizaci6n de1 prob1ema de1 cambio cient.!fico; asimismo, ha 
11amado 1a atención sobre 1oa aspectos socio16gicoa de este 
proceso. Sin embargo, 1a versión Ceórica de esta noción con11eva 
serias 1imitaciones para e1 estudio de1 cambio cientí.fico que va 
más a11á de1 cambio de teorías. Hacking (1983, 1992a), por ejemplo, 
ha 11amado 1a atención sobre 1a notable continuidad de los 
fenómenos, técnicas y, en general, l.os objetos de 1as "ciencias de 
1aboratorio 11 • Esa continuidad ocurre pese a 1a discontinuidad de 
1as teorías que explican dichos objetos. 

En e1 caso que aquí presento, e1 debate entre neutra1istas y 
se1eccionistas, es claro que persiste una continuidad de los 
objetos respecto a los cual.es discuten esos dos grupos. La 1ínea 
divisoria que separa a neutraliatas y a ae1eccionistas no impide ni 
1a comunicación entre ellos, ni el hecho de que compartan un grupo 
de problemas asociados al. dominio de l.a disciplina. Sin embargo, el 
debate produjo una ruptura discip1inaria entre los evolucionistas 
organíamicos y los moleculares, no s61o una ruptura teórica. Es 
aquí donde resulta sugerente la idea de Biagioli (op. cit.) de que 
1a inconmensurabilidad que ocurre con frecuencia durante el cambio 
científico es de tipo eocio-profeaiona1, y que e1 análisis 
diacrónico de su construcci6n es e1 más adecuado para comprender en 
qué sentido este proceso actúa más como un mecanismo de cambio 
cient.!f ico que como un obstáculo al mismo. 

La idea de identidad socio-profesional se puede adecuar 
faci1mente a1 caso que me ocupa. La identidad de 1os miembros de 
una comunidad se puede encontrar asociada a teor~aa, paradigmas o 
disciplinas. Ea 1a conetrucci6n de 1a identidad socioprofesiona1 

3 Este no es el lugar para entrar a la importante discusiOn de los eupuentgs 
sobre la naturaleza del conocimiento cient!fico que se esconden detrás de la nociOn 
de inconmensurabilidad entre teoriae. Hacking (1983) se refiere a otros tipos de 
inconmensurabilidad y señala que la propuesta original de Kuhn tiene que ver con la 
idea (incorrecta) de que todas las prácticas cient!ficas se encuentran subordinadas 
a la construcciOn de teor!as. En Laudan (1994) se estudian las conexiones de la 
nociOn de inconmensurabilidad lingüietica con loe supuestos del positivismo lOgico. 
Kuhn ha modificado su propuesta original y en la actualidad habla de una 
inconmensurabilidad de categorias léxicas y sistemas clasificatorios. Ver Hacking 
(1993) para un análisis de la propuesta actual de Kuhn y una propuesta propia. 
Biagioli (1993). en cambio, ha propuear:.o mejor un análisis diacrOnico de la 
inconmensurabi1idad socio-profesional. 
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asociada a 1a Bvo1uci6n Mo1ecu1ar 1a que me interesa reconstru~r, 
si bien 1a identidad socioprofeaiona1 de neutra1istas y 
se1eccionistaa fué, como haré ver, una importante mediación de ese 
proceso. Recurriendo a una ana1ogía bio16gica, e1 debate entre 
neutra1istas y se1eccionistas constituyó uno de 1os 11 mecaniamos 11 

más eficientes de 1a espec:l.aci6n de discip1inas en 1a bio1ogl:a 
evol.utiva, 1a cua1 resu1t6 en 1a conformación de 1a Evo1uci6n 
Mo1ecu1ar. 

Esta ana1ogl:a bio16gica se basa en 1a metáfora uti1izada por 
Biagio1i (1993). Según é1, 1a aparición de inconmensurabil.idad 
entre tradiciones y diacip1inas puede ser comparada con e1 proceso 
de especiaci6n bio16gica, en el cua1 se construye una barrera 
reproductiva entre 1os miembros de diferentes especies. De 1a misma 
manera en que 1a "esteri1idad" (de 1os hl:bridos) evita que 1os 
caracteres de una especie en formación sean absorbidos o mezc1adoa 
con l.oa de 1a especie origina1, l.a inconmensurabi1idad 
socioprofesional., que ea una especie de 11 esteri1idad intel.ectua1" 
entre identidades socio-profesional.es, es una barrera a l.a 11 cruza 11 

inte1ectua1 e implica una ruptura de 1a comunicación. Así pues, 
Biagiol.i sostiene que 1a inconmensurabil.idad cumpl.e un papel. 
productivo en la especiaci6n de comunidades•. 

La manera en que Biagiol.i presenta su metáfora, sin embargo, 
debe ser corregida para ser más fructífera, al. menos en el caso que 
yo considero: en bio1ogía la esterilidad de 1os h.f.bridos es el. 
resu1tado de l.os diferentes mecanismos de aislamiento reproductivo 
entre pob1aciones, y no 1a causa que impide la hibridación 
(Dobzhanáky ~ 1979, p.173). En las poblaciones bio16gicas 1os 
diferentes mecanismos de aislamiento (eco16gico, eto16gico, 
mecánico, esteri1idad de 1os híbridos, etcétera) pueden ser 
favorecidos por l.a se1ecci6n natural y verse como etapas en la 
construcci6n de una barrera reproductiva entre dos poblaciones que 
dan lugar a dos especies diferentes. En ese sentido podr.f.amos 
hablar de 11 mecanismos de aislamiento inte1ectua1" para 11evar a 
cabo una mejor disecci6n del proceso de construcción de 1a 

4 Veáse 1a conclusiOn similar a la que llega Bechtel {1993 y capitulo VXX de 
esta tesis), respecto a que la "deeintegraci6n" de la ciencia (en contra de1 ideal 
de la unificaci6n de la ciencia). que tiene como efecto la formación de nuevas y más 
especializadas disciplinas, es un mecanismo eficiente de cambio cient!fico ya que 
contribuye a una mayor eficacia en el aprendizaje y en el uso de las prácticas y 
habilidades cient!ficas adecuadas a cada dominio cient!fico. 
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incomunicaci6n entre dos comunidades cient.íficas. Sin embargo, e1 
uso que 1e doy a 1a pa1abra "mecanismo" en este contexto debe ser 
interpretada de manera 1axa, pues me refiero más bien a un conjunto 
de ~actores de distintos tipos e importancia. E1 cambio aient~fico 
no es un tipo de proceso que pueda exp1icarse mediante 
•mecanismos". 

Ahora bien, 1a metáfora de la eapeciaci6n da cuenta de que loa 
factores 11 mecaniamos 11 de aislamiento intelectual. son 
simu1táneamente factores de conso1idaci6n de una identidad 
socioprofesional asociada a una discip1ina. Pero esto puede 
exp1icarse de mejor manera con el modelo que reconoce la existencia 
de los tipos de tradiciones cient.íficaa. Las tradiciones son de por 
s.í aut6nomas ya que, como hemos visto, consisten en grupos de 
prácticas y habilidades desarrolladas alrededor de diferentes tipos 
de objetos o fines epistémicos. As~ pues, si bien es importante 
considerar, como Biagio1i lo hace, el proceso de const:rucci6n de 
inconmensurabilidad entre dos comunidades, en el modelo de 
tradiciones no necesitamos hablar de "esterilidad inte1ectual". 
Esto es, entre tradiciones ya existe un tipo de barrera que nos es 
más útil para comprender la incomunicación y las diferencias 
socioprofesionales entre dos comunidades. Se trata de una 
inconmensurabilidad de prácticas y de objetos (para una idea 
similar ver Hacking 1992a). 

As S. pues, loa factores que contribuyen a consolidar a una 
disciplina y a delimitar la identidad socioprofesiona1 de 1oa 
miembros de una nueva disciplina se encuentran estrechamente 
conectados con las prácticas, fines y objetos diferentes que son e1 
resultado de su trabajo, y que los van separando de los de otras 
comunidades. Siguiendo 1as metáforas bio16gicas, ea como si 
dijéramos que las especies son las constructoras de sus propios 
nichos (Lewontin 1978). Este proceso ocurre cuando algunos grupos 
comienzan a enfocar su trabajo en dominios diferentes a 1os de Su 
tradición o cuando varios grupos utilizan un conjunto de artefactos 
y técnicas experimentales que son distintos a los utilizados en sus 
disciplinas de origen. Pero, indiscutiblemente, un factor 
especia1mente eficaz para producir barreras aocioprofeaiona1es 
entre dos comunidades ea, como haré ver, el de loa debates te6ricos 
entre grupos que comparten (al menos parcialmente) e1 mismo 
dominio. 

La inconmensurabilidad, desde esta perspectiva, ea algo más 
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que un problema de incomunicación lingüística. Ea un ingrediente 
cent.ra1 en la conaolidaci6n de una nueva discipl.ina que sea 
relativamente independiente de las demás diacip1inas. Esto es, 
conlleva la construcción de una separación entre dos o •más 
comunidades y no so1o se refiere a teorías y a conceptos sino a 
cosas y también a barreras aocia1es 5 • Una de esas barreras sociales 
consiste en que l.as disciplinas científicas se encuentran 
arregl.adas en una jerarquía aún en nuestros días, si bien esa 
jerarquía es muchas veces impl.ícita y sutil. Si bien las 
disciplinas a l.aa que me referiré forman parte de l.a misma 
comunidad científica gl.oba1, el contexto científico-social lea 
asigna un status diferente. En funci6n de la posición que ocupan en 
esa jerarquía social, l.aa disciplinas gozan de diferentes dosis de 
reconocimiento y recompensas (credibilidad, poder en l.a toma de 
decisiones políticas, financiamiento) en el sistema global 
científico. Ello no quiere decir que los debates se resuelvan a 
favor de una disciplina o identidad socio-profesional 11 debido 11 al. 
lugar que el.la ocupe en la jerarquía social y científica. El. status 
social. de una disciplina depende de sus logros en un contexto que 
es simultáneamente científico y social.; loa 11 1.ogroa" son piezas 
importantes del resultado del. debate. 

6.1.2 E1 territorio de 1oa sa1ecc~oniataa 
¿Qué jerarqu~aa y territorios socio-profesional.es estaban en 

juego con l.a propuesta de la TNEM? ¿C6mo es que el. debate entre 
neutral.iStas y ael.eccioniataa cata1iz6 1a formaci6n de una barrera 
intel.ectual. entre l.oa nuevos evolucionistas mo1ecul.ares y 1os 
evolucionistas organísmicoa? ¿Qué privilegios y recompensas estaban 
en juego y c6mo se gener6 una incomunicaci6n parcial. entre ambas 
comunidades? A continuación presentaré el terreno que estaba en 
juego en e1 debate entre neutra1istaa y seleccionistaa, lo cual. nos 
permitirá ir respondiendo las preguntas anteriores. 

Comenzaré con una caracterización esquemática de los dos 

5 Dice Biagioli: "Historical cases of scientific change indica.te that the 
hreakdown of communication does not need to be direct1y caused by the different 
linguistic structures of the competing paradigma. Rather, it is often associated 
with instances of treepaseing pro(essiopal or dieciplipary boundaríee and v!glatíng 
eocipprofeeeional h;I erarchies. on the other hand. we find instances in which 
communication waa maintained acrees radica1ly different positions when the 
practitioners shared comparab1e socioprofeseional identities" C.!.t!.!.5!., p. 215). 
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bandos. Por 1o genera1, loa miembros de 1as tradiciones 
experimenta1es y descriptivistas fueron, a partir de 1os or~genes 
de 1a diacip1ina en 1oa sesenta, 1oa más proc1ives a aceptar 1a 
presencia de mutaciones neutras y la acción de mecanismos 
especia1es de evo1uci6n mo1ecular6 ; en cambio, 1os genetistas de 
pob1aciones, miembros de tradiciones teóricas, eran más afines a 1a 
postura se1eccionista7

• Por esta v~a 1os neutral.istas, comunmente 
formados en discip1inas de 1a bio1og~a mo1ecu1ar, conformaron una 
comunidad "separatista" pero simu1táneamente "invasora" de1 
territorio cient~fico y social de 1os bi61ogos evo1ucionistas. Por 
otra parte, con 1a aparición de tradiciones teóricas neutra1iataa 
exiatosaa (en eapecia1 J.a eacue1a de Kimura), el. neutral.ismo 
comenzó a predominar inc1uso en e1 terreno tradicionalmente 
se1eccionista de la genética de poblaciones. Después de dos décadas 
de debate los sel.eccionistas que quedaron en e1 campo de la 
genética de poblaciones, que en un principio eran más cercanos a 
l.os evol.ucionistas organ~smicos, han formado generaciones de el.1os 
dedicados excl.usivamente a la evol.uci6n molecular y separados, en 
J.a práctica y en su identidad social, de l.os evol.ucionistas 
tradicional.ea u organ~smicos. Sin embargo, la inconmenaurabi1idad 
socio-prof eaiona1 entre evo1ucionistas molecu1ares y organ~smicos 

no es una barrera absol.uta de incomunicación~ sino una aa1udab1e 
autonom~a que asigna territorios (nichos) diferentes a cada 
discip1ina y que cada comunidad respeta. 

A partir de 1.a década de 1os cuarenta, los evo1ucionistas 
organ~smicoa hab~a util.izado como una de sus principales 
herramientas retóricas 1a supuesta un~d.ad de 1a bio1ogra a1rededor 
de l.a Teor~a Sintética. Gracias a 1a S~nteais 1a biol.og~a pod~a 
considerarse como una ciencia madura y autónoma de la f~sica, pero 

6 E1 ejemp1o temprano de Freese (1962} y Sueoka (1962}. citados en 1968 por 
Kimura y en 1969 por King y Jukea, ilustra este punto, O e1 caso mismo de Thomas H. 
Jukes, Tambi6n Wa1ter Fitch (1994 comunicación personal} y hasta cierto punto (como 
hemos discutido) Zuckerkandl. 

~ Dentro de 1as excepciones está e1 teórico James F. Crow, que se a1ine6 con 
1oa ae1eccionietas a1 inicio de1 debate pero rapidamente pasó al bando de l.os 
neutra1istas (ver Crow 1985}. Otra excepción es la de Roy Britten, que a pesar de 
ser experimenta1ista ha sido uno de loa más tenaces defensores del ae1eccionismo 
(recu6rdeae su bll.squeda por una función adaptativa para el DNA-sat61ite) . En 1a 
actualidad puede decirse que los genetiatas de poblaciones eeleccionistas son, casi 
todos, descendientes de la escuela balanceadora. Destacan Richard c. Lewontin, 
Francisco J, Aya1a y John Gil1espie. 
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a 1.=t. vez como una ciencia respetada y compatib.le con el.la. Llegar 
a e.=.~? .lugar.. sin embargo,. hab.ía sido e.l resu.ltado de un .largo y 
dif~ci1 proceso. que en rea.lidad solamente se había comp.letado en 
.las versiones de .los llamados arquitectos de .la Síntesis (Mayr. 
Stebbins, Dobzhansky) . La Síntesis .le dió a .la bio.logía una 
explicación mecánico-causal de la evo.lución, .la se.lección natura.l, 
y una base materia.! de este proceso, el gene (Smocovitis 1992)~. 

La biología evolutiva, según los arquitectos de .la Síntesis, 
se convirtió en un eje que reun.ía a las heterogéneas disci~.ljnas 
bio.lógicas en una ciencia "unificada"<>. Supuestamente, a partir de 
ésta discip.lína centra.l la biología se convirtió en un campo con 
status simí.lar a.l de .la física y .la química, pero que era capaz de 
preservar su autonom.ía respecto esas ciencias que hab.ían 
intentado eng.lobarla. A partir de entonces, sin embargo, e.l 
discurso de .la bio.log.ía evo.lutiva mantuvo un de.licado equi.librio 
con esas ciencias. Por un .lado requería imitarias en sus métodos y 
exp.licacionea. Por otro, necesitaba mantener un .lugar autónomo de 
e11as (ver Greene 1994). E1 proceso mediante e.l cua1 .la bio.log.ía 
evo.lutiva imitó a 1a f.ísica newtoniana. e intentaba gan6 un 1ugar en 
1a jerarquía cient.ífica ha sido descrito por Smocovitis (1992) de 
1a siguiente manera: 

"The alignment of the material !>aoio with che m~chanicCll cause of cvolution bore 
close resemblance to Newtonian mechanics. The gene. which aíter the work of Morgan 
and hia group became an ~ that functioned as the ~ of heredity, became 
che 1U!!..t. of evolutionary chan9e. and sel~ction would become Lhe primary driving 
~ to propel evolutionary change. ( ... J Dobzhansky had drawn hca;vi ly, conciously, 
on the "classical" genetics of the Margan achool, which, in ita mechanistic and 
ma.terialistic naturc, moat closely resetnblcd 'claooical' phyaics" Cl.1?..!5!. p. 22-23). 

8 El trabajo de Smocovitis (1992) reúne una c"'racteri2aci6n detallada del 
proceso de consolidación de la biolog!a evolutiv.:i., que comprende la t:ormaci6n dt" una 
identidad aocio-profeaional de los biólogos constru!da alrededor de la Sfr.1; . .,,sis 
Evolutiva. Mi idea de que los evolucionistas organ!smicos ten!an "mucho que 
defender" ante loa evolucionistas molecularce descansa en gran parte 0:::11 su 
.invest.:igaci6n. Recientemente, el an.llisia historiográfico y aociológico sobre la 
S!ntesin y loa "arquitectos" (Simpson, Mayr. Dob:zhansky. Stebbina .. J se ha 
enriquecido con otro::: trabajos (li<trwood 199..J, 1994, Sarkar 199.:?a, GrcP.ne 1994, 
Smocovitia 199qJ. 

' En realidad. la Sínteaia nunca fué "completa" ni "unificó" a la biolog!a, En 
p:r.imer lugar, las diferencias de prácticLts y objetoB que caracterizan a las 
diferentes disciplinas biológica.e conducen .:i. qul:! mucho de lo que se reali:za en 
diversas disciplinas no tenga que ver dircct.tmentc con los postulados de la 
S!nteais. eu segundo lugar. mucho::: actores quedilron "fuera" de 1i11 S.fnteais, como ha 
hecho ver. por ejemplo, Gould (1903). 
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Por otra parte, e1 argumento para mantener su autonomía 
respecto de 1a física se centraba en destacar 1a metodología 
comparativa de la biología y e1 mecanismo de 1a se1ecci6n natural. 
Este último podía ser el principio unificador de 1aa ciencias 
biológicas que, simultáneamente, conservaba suficiente "teleología" 
como para no ser una cualidad estrictamente física. 

Ese delicado equilibrio en el que se colocó 1a biología 
evolutiva, entre e1 respeto y apego a la física y la defensa de su 
autonom.ía (ver Greene 1994) , iba estar la base de sus 
debilidades en la discusión con los evo1uc.ionistas moleculares, 
como veremos más adelante. Más aún porque en las dos décadas 
anteriores a la Síntesis las presiones a favor de la reducción de 
la bio1ogía a 1a física habían sido muchas y de distinto origen10 • 

Las presiones fisica1iataa, y no las presiones metafísicas o 
vitalistas, fueron las más peligrosas para la legitimidad de las 
exp1icaciones de la biología evolutiva pues proven.ían de campos 
científicos y filosóficos prestigiados. En un contexto 
predominantemente positivista las disciplinas no experimentales, 
como la sistemática, resultaban sospechosas. 

Este contexto, en el cual prevalecía el 11 estilo pragmático 11 y 
la tendencia a la espec:La1izaci6n, se acentuaba en el sistema 
científico universitario en los Estados Unidos11 • Cuando la 
bio1ogía evolutiva se articuló en los años cuarenta alrededor de 
prácticas experimentales y de observación, así como de 1oa mode1oa 
cuantitativos de la genética de poblaciones, loa evolucionistas 
tuvieron por fin una identidad aocioprofesional y un territorio 
académico que se propusieron cuidar. 

Los arquitectos de la sínteois (Mayr, Simpson, Stebbins y 

10 Por mencionar las dos más importantes: la creencia en la progresividad del 
proyecto de la unidad de la ciencia, fuertemente impulsado por loa neopositivistas 
(Nagel)1 y la ausencia de apoyo ~inanciero a la biología no experimental. Ambas 
presiones tuvieron su pico m4e alto en la década de loe treinta. Smocovitis (1992) 
sefl.ala que ni Ernet Mayr ni Ledyard Stebbine fueron capaceo de obtener apoyo 
financiero del proyecto de Biología Experimental de la Fundación Rockefeller en loe 
af'los treinta. 

Los rasgos que señala Harwood (1993, 1~94) sobre el contexto cient~fico 
Y social norteamericano coinciden con el análisis de smocovitie (1992) en este 
aspecto. Harwood (1993} ha reconstruido con detalle cómo el sistema universitario 
norteamericano era más flexible y pragm.1tico que el sistema alemán: entre otras 
cosas faci1itaba la tendencia a la eepecializae16n, al actuar como cana1 de los 
intereses locales o de grupos (loo agricultores. el gobierno, 1as fundaciones 
filantrópicas) que financiaban las universidades, y al. inaugurar el sistema de 
"materias optativas•• en las universidades {Harvard 1869). 
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OobzhanakyJ se convirtieron en l.os pri.ncipalea defensores de 1a 
unidad y el. status autónomo de 1a biología (Smocovitie 1992, Greene 
1994), tema recurrente de discusión y explicable si se toma en 
cuenta J.a situación en que se col.oc6 l.a biol.ogía evol.utiva: 
compatibl.e y dependiente de l.a física, pero distinta de el.la. Así 
pues, antes de que se publicara l.a TNEM l.as cuestiones que 
preocupaban a loa evolucionistas tradicional.es CSimpaon 1964, Mayr 
1965) en re1aci6n a l.a posibl.e incorporación de .la biol.ogía 
mol.ecu1ar en los probl.emaa evolutivos eran "que ae abriera una 
brecha entre los niveles mo.lecul.ar y organísmico de l.a evol.uci6n 
que pusiera en pel.igro tanto el poder unificador dg l.a big1ggja 
evpl.ut:.iva, como la autonpmía de la biql.ogía cgn respectg a las 
ciencias EJsigas•• CDietrích 1994, p. 22 subr. m1o). 

Ante l.oa embates de la biol.ogía experimental. Mayr deaarrol.l.6 
J.a idea de que en el. seno de l.a biol.ogía conviven dos "hiol.ogías" 
distintas por l.a naturaleza de sus expl.icaciones y de sus métodos, 
pero comp1ementar~as, l.a biología de causas últimas y l.a biol.ogía 
de causas pr6ximas. En 1964 Simpaon y Mayr asistieron al. Congreso 
sobre nEvol.ving Genes and Proteins" en l.a Universidad de Rutgera, 
en donde manifestaron su precaución ante l.a pro1iferüci6n de l.os 
estudios mo1eculares de l.a evo1uci6n. En 1968, antes de l.a 
exp1osi6n del. debate, Mayr sostenía l.o siguiente: 

"No one will quest:ion thc inmeno<".! importance of rnolecul.~r phenomena but they 
are not the only aspect of biology{ ... J. Let us oot be miaunderstood, there is no 
conflict betweeo molecular biology and organismic biology (including systematics). 
But it must be emphazised that e<1ch lf!Vel pf' iot;egrat: ipn po~,.,s ite own ap,;:;cJ fic 
problema reguip~a itu gwn metbods and t:er.hniguea and developo itn owo th~or,..tical 
framewgrk and g~nerali?.ationa. Thia has been cleilrly recognized and frequently 
stated by the foremoat leaders of molecular biology (Mayr 1968, p. 597 subr. mio). 

Sin embargo, cuando 1a Teoría Neutral. de Kimura, King y Jukea 
sa1i6 a 1a 1uz, e1 enfoque "plural" que habían mantenido Mayr y ioa 
demás evol.ucionistas ya no pudo sostenerse. La Teoría Neutral. 
cuestionaba el. poder de l.a selección natural. a nivel mo1ecul.ar y 
sometía a l.a evolución moiecul.ar a l.as regl.as del. azar y de 1as 
características físico-químicas y funcionaies de 1as proteínas. La 
bio1ogía mol.ecul.ar, en lugar de restringirse "a sus propios 
problemas, métodos y técn.icas", había invad.ido el. territorio de 1os 
biól.ogos organísmicos. Esto era más de 1o que 1os evo1ucioniataa 
trad.iciona1ea podrían permitir, pues 1a TNEM ponía en pe1igro 1a 

187 



identidad que los evolucionistas se habían construído alredeor de 
la convicción de que su disciplina era el eje articulador de toda 
1a biología. Para colmo, tales preocupaciones se agudizaron cuando 
los tax6nomoa moleculares comenzaron, por esos mismo años, a 
cuestionar algunas de las afirmaciones y clasificaciones de loa 
tax6nomos tradicionales (ver especialmente Sarich y Wilson 1967) • 

Es cierto que loa evolucionistas de entonces ya no estaban 
indefensos. En la década de los sesenta la creencia en la selección 
natural culminó en las doctrinas panseleccionistas más extremas. De 
hecho, ese fué el clímax de un proceso que Gould ha llamado el 
"endurecimiento de la Síntesis" (Gould 1983). Así pues, loa 
evolucionistas tradicionales se enfrentaron a los neutralistas y a 
loa evolucionistas moleculares cuando se encontraban en el punto 
más alto de su hegemonía. El problema es que si bien ello 
representó una ventaja al inicio, a la larga se convirtió en un 
obstáculo para su postura, no solo porque los neutralistas podían 
ridiculizar sus explicaciones adaptacionistas, sino porque la 
postura seleccioniata era demasiado inflexible como para reconocer 
la acción de otros mecanismos a nivel molecular. 

6.1.3 E1 territorio de 1os neutra1ietas 
Los neutralistas, en cambio. no tenían la necesidad de va1idar 

la cientificidad de sus disciplinas y tradi cienes de origen. 
Provenientes la mayoría de ellos de tradiciones experimentales, el 
punto del cual partían era que sus técnicas y métodos de análisis 
eran cercanos a los de la física y la química. Para la mayoría de 
ellos .la superioridad de sus prácticas experimentales y de sus 
métodos cuantitativos sobre los de los evolucionistas tradicionales 
era un hecho12

• El modelo matemático de Kimura era tan elegante 
como cualquier modelo físico, el mecanismo de la deriva génica 
tenía e1 caracter probabilístico de las explicaciones de la 
cinética de gases, y las evidencias sobre la estructura y función 
molecular llevaban a los evolucionistas a un nivel material más 

u Existen muchos trabajos que han destac.:ido el papel de la f!.sica (de su 
discurso, de su prestigio, de su tecnologI:a, etcétera) en los or!genes de 1a 
biología molecular. Destacan Abir-Am 1982, y Fox Keller 1990. 
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fino que e.l de.l gene de Morgan, que era l.a base materia1 de 1as 
exp1icaciones de .la S.!ntesis .. La "superioridad" de su enfoque se 
conva.lidaba en un contexto social. y cient.!fico que, como sefia1é 
arriba, era sumamente favorab1e a 1a especia1izaci6n y a .la 
experimentación. E1 esti1o "práctico" de .las universidades 
norteamericanas (Harwood 1993), e1 auge de .la bio1og.!a mo1ecu1ar en 
e1 mundo angl.osaj6n en l.a década de .los sesenta (Stent 1968) , Y el. 
privil.egiado apoyo financiero que recib.!an l.os evol.ucionistas 
mo.lecul.ares de fundaciones f i1antr6picas y de grandes programas e 
instituciones gubernamenta1ea como .la NASA (Jukes 1966, Smocovitia 
1992), eran suficientes para alimentar su optimismo. 

E1.lo expl.ica que durante .loa primeros diez ai'ios del. debate .los 
neutra.listas se encontraron a .la ofensiva. El logro más importante 
de ..loa neutra.listas en esos años consistió en 1.levar a l.os 
se.leccionistas a su propio terreno: el. de .loa procesos de evo.lución 
de .las macromol.écu.las informaciona.les. Sin embargo, todos 1os 
fundadores de l.a Evol.uci6n Mol.ecu.lar, fueran neutra.listas o 
se.leccionistas, sent.!an tambien el peso de invadir un territorio 
ajeno, hasta· entonces desconocido. Ya hemos visto, por ejemp.lo 
(cap.ítu.los rr y III), cómo Britten y sus co1egas de1 grupo de 

Washington buscaban que sus resu1tados experimenta.les fueran 
compatib1ea con l.a teor~a de 1a se.lección natura1 y con .la multitud 
de evidencias conatru.!das a su alrededor. De hecho, t.odos 1oa 
tax6nomos mo.leculares uti.lizaban como referencia de .la utilidad de 
sus técnicas 1os árboles constru.!dos por 1os tax6nomoa 
tradicionales. Los evolucionistas moleculares entraron, pues, con 
respeto a1 campo de la biolog.!a evolutiva. 

Esta situación cambió en pocos años. En Zuckerkandl y Pauling 
(196Sb) ya advert.!a cierta confianza de l.os autores para 
intervenir en e.l campo de la bio.log.!a evolutiva proponiendo 
mecanismos eapec~ficoa de evol.uci6n mo1ecu1ar. En ese art.!cu1o .los 
autores expon.!an por primera vez e.l mecanismo que después 
defender.!an como propio King y Jukea (1969): 1a f.lexibil.idad 
estructural. y .la conservación de .la función en las prote.!nas. 

Más aO.n, en 1969 King y Jukes defend.!an la existencia de 
nive1es de organización ontol6gícamente discernib.les, a .loa cua.les 
correspond.!an mecanismos de evol.ución diferentes. King y Jukes no 
cuestionaban que .la forma, función y comportamiento de los 
organismos pudiera exp.licarse por la acción de .la selección 
natura.l, pero demandaban un mecanismo propio y diferente para .la 
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evol.uci6n a nive1 mo1ecu1ar. A1 hacer.lo, exigían un territorio en 
el. que sol.amente sus técnicas experimenta1ea eran apropiadas. Sus 
formas, por cierto, no eran 1as más amab1ea. King y Jukes, por 
ejemp1o, hab~an el.egida el. títul.o de su artícul.o con l.a intención 
de provocar al. eseab2.ishment: evol.ucionista. A pesar de que el. 
art~cu1o fué rechazado por l.os dos árbitrOs a l.oa que inicial.mente 
fué sometido, final.mente fué publ.icado tras una revisión en l.a que 
consiguieron preservar el. t.í.tu1o herético (ver Dietrich 1994). 
Además, l.a bater.í.a de argumentos mol.ecul.area de King y Jukea fué 
una respuesta para quienes pensaron que l.a TNEM era reconcil.iabl.e 
con l.as teorías tradicional.ea de l.a genética de pobl.aciones. 
Después de que King y Jukes criticaron l.a teoría de l.as cargas 
genéticas en l.a que se basaba Kimura (1968), reaal.t6 más l.a fuerza 
de l.oa resul.tados, l.aa técnicas y e.l enfoque de l.a biol.ogía 
mol.ecul.ar para l.uchar contra l.oa ael.eccionistaa. 

6 ... 2 Neutral.istaa y ael.ecaicniataa: en torno a diferentes tipos 
de e.xpl.icación 

La mayoría de l.os evolucionistas mol.ecul.ares (Crow 1985, 
Dickerson 1993 com. persona.!, Ayal.a 1994 com. persona.!, Fitch 1994 
com. personal.) e historiadores (Dietrich 1994, Smocovitia 1992 
impl..ícitamente), coinciden en que fué el. artícul.o de King y Jukea 
el. que desató e.l debate entre neutra.listas y sel.eccíoniatas, si 
bien l.os genetistas de poblaciones contestaron preferentemente al. 
artícu1o de Kimura de 1968 (Lewontin 1974, Ayal.a y Gil.pin 1974, 
Tracey y Aya.la 1974, Ayal.a 1984). Más que centrarme en l.a 
exp.licaci6n a.lternativa que proporcionó .la TNEM a l.a evo1uci6n 
mol.ecul.ar, voy a situar e.1 artícu1o de King y Jukes como un 
manifiesto que pugnaba por nuevas regl.aa del. juego y por un 
territorio propio, esto ea, por .la existencia de un dominio propio 
para una nueva discipl.ina. Ta.les demandas requirieron una defensa 
por parte de 1oa se.leccionistas, 1a cual. eventual.mente 1os condujo 
a especia.lizarse en l.os procesos de .la evol.uci6n mo1ecul.ar y a 
"desprenderse" de .la biol.og.ía evol.utiva tradicional.. Es en este 
sentido que e.l debate entre neutra.listas y sel.eccionistas, y en 
especial. el. artículo de King y Jukes, marcó l.a acel.eraci6n de 1a 
ruptura entre .las dos comunidades. E1 artícul.o, de entrada, pon.ía 
en peligro .la tan preciada "unidad" de loa arquitectos de 1a 
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S.!nteaía: 

•Patterns of evolutionary change that have been obaerved at the phenotypic 
1eve1 do not necesaari1y apply at the genotypic and mol.ecular 1evela. We need,new 
rules in order to understand the patterns and dynamica of mo1ecu1ar evolution. C • •• J , 
Evol.utionary change at the morphological.. functional. and behavioral. 1eve1a reau1ta 
from the procesa of natural aelection. operating through adaptive changes in DNA. 
:rt does not neceasarily fol1ow that a1l.. or moat. evolutionazy change in DNA is dUC!I 
to tbe action of Darwinian natural ae1ection• ~~p. 7SSJ. 

La virul.encia desatada por el. debate se debió. como ha 
seffal.ado Dietrich (1994), a que l.os sel.eccionistae no reconocieron 
que l.a propuesta de Kimura, King y Jukes se refer.!a a l.a evo1uci~n 
mol.ecu1ar y no negaba el. papel. de l.a sel.ección natural. a nivel. 
organ.!smico. .Este hecho nos indica que l.o que preocupaba a l.oa 
sel.eccionistaa era que l.a teor.!a neutral. estaba J.igada a l.a 
formación de un dominio aut6nomo para J.a Evol.uci6n Mol.ecul.ar, l.o 
cual. impl.icaba, por cierto. también la formación de un territorio 
social.mente independiente. Este, y no otro. era y ha sido el. punto 
deJ. debate: el. deaacop1am.iento de loa mecanismos que expl.ican l.a 
evol.ución biol.6gica en diferentes nive1es de organizaci6n. Como 
vimos, l.os evoJ.ucioniataa tradiciona1ea ten~an bastantes razones 
hist6ricas para defender un territorio cuya caracter.!stica 
distintiva era, precisamente, l.a un~dad de la bio1og~a con base en 
J.a unidad de 1as exp1icaciones evol.utivaa. En cambio. en la 
concepción de King y Jukea el. DNA era 1a ••fuerza motora" de 1a 
evol.uci6n. el. nivel. cauaa1 pertj.nente para expl.icar ese proceso a 
nivel. mol.ecul.ar. Y, como mo1écul.a, el. DNA se encontraba sujeta a 
l.aa mismas 1eyea del. azar que l.as mol.éculas de la f~sica y la 
qu.!mica. 

La agresividad deJ. art.!cul.o de King y Jukea contra l.a vieja 
guardia, y la intención abierta de invadir su territorio. se 
exprea6 en su ataque directo a l.aa ideas de G. G. Simpaon y Ernst 
Mayr. Sin embargo. e1 ampl.io ataque deb.!a sostenerse en a1go más. 
Los neutraJ.iataa se armaron de un conjunto coherente de argumentos 
que se conval.idaban en un contexto amp1iamente favorabl.e a1 enfoque 
molecul.ar. King y Jukes util.izaron una amp1ia gama de resu1tados 
experimental.es de 1os afies anteriores para defender.no solamente su 
versi6n de la TNEM sino, más al.l.á, la autonom.!a de 1os mecanismos 
de l.a evolución mol.ecu1ar. 
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6.2.1 La 11 auper:lor:ldad" de1 enfoque mo1ec::u1ar 
La postura de King y Jukes no era gratuita; se apoyaba en 1os 

resu1tados de 1oe ú1timos años y en e1 cambio de actitud de 1os 
evol.ucionistaa mo1ecu1ares hacia su propio trabajo. Contaron, en un 
inicio, con e1 impu1so proveniente de1 prestigio de 1a bio1ogía 
mo1ecu1ar, de su énfasis en 1a metodología experimenta1, en 1as 
descripciones cuantitativas y en e1 uso y desarro11o de nuevas 
técnicas experimenta1es. Los éxitos de l.a mol.ecu1arización de 1a 
biol.ogía en e1 campo de 1a herencia habían rendido 1os frutos más 
visibl.es y fueron esos 1os que uti1izaron 1oa evol.ucionistas 
mo1ecu1ares (ver Fox Ke11er 1990) . 

El. concepto de mo1écu1ae informaciona1ee (capítu1o IV), jugó 
un pape1 determinante en 1a del.imitación del dominio y el. 
territorio de los nuevos evolucionistas. Para 1os evo1ucionistas 
mo1ecu1ares ese era e1 objeto de la bio1ogía molecular, el. e1emento• 
centra1 de un. domin:lo que deb~a estudiarse con sus nuevas técn:lcas 
mo1ecu1ares para poder comprender l.os mecanismos evol.utivos que 
subyacen a 1a adaptación de1 fenotipo. Pero ese dominio no era 
"neutro": constituía uno de 1os principales argumentos a favor de 
l.a superioridad de su enfoque y, por tanto, dotaba de una especial 
:identidad soci.oprofeeiona1 (caracterizada por un alto status y 
prestigio) a 1os evo1ucionistas mo1ecu1area. Se trataba, entonces, 
de estudiar el. genotipo (el DNA) y los productos fenotípicos 
inmediatos, 1as mol.éculaa ejecutoras del mensaje genético (las 
proteínas), y no los caracteres alejados de 1a "clave" de la vida. 

La sensación de que el enfoque molecular era "superior" al 
enfoque ·organísmico se expuso primero con timidez y 1uego 
abiertamente (ver por ejemplo Zuckerkandl y Pauling 1965a y e1 
análisis de1 capí.tulo anterior) . Antes que en otro lugar la 
retórica de 1a superioridad se expresó en las tradiciones 
descriptiviatas, 1o cual era de esperarse puesto que sus prob1emaa 
eran muy similares a los de 1a bio1ogía evo1utiva tradicional. De 
al.guna manera, esa cercanía de l.oa "nichos" de ambas tradiciones 
las 1lev6 a competir tempranamente. Recordemos que e1 grupo de 
Washington, por ejemplo, al principio (1961-1962) se limitaba a 
compro.bar 1a utilidad de sus técnicas comparando sus resultados con 
1oa obtenidos por los taxónomos tradicionales. Hacia 1964, en 
cambio, sus afirmaciones a favor de la superioridad de una 
comparación "directamente" genética utilizando las técnicas de 
hibridación eran ya frecuentes. Entre las ventajas anunciadas por 
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e1 grupo de Washington se encontraban 1a posibi1idad de distinguir 
1as diferencias genot.!picas y fenot~picas entre dos especies, as~ 

como 1a posibi1idad de e1aborar una taxonom.!a bacteriana que 
superara 1as dificultades de1 enfoque morfológico. La ventaja más 
repetida por 1oa miembros de ese grupo era, sin 1ugar a dudas, la 
poaibi1i.dad de cua.ntifica.r las homo1ogías genéticas entre especies. 

En esos años, sin embargo, 1aa "ventajas anunciadas" estaban 
1ejos de ser una realidad. Ni 1as técnicas de hibridación eran lo 
suficientemente sensib1ea como para diferenciar con éxito -sin 
ayuda de estudios organísmicos- 1as diferencias genot.!picas y las 
fenotípicas, ni tampoco tenían el poder de resolución necesario ni 
la eficiencia como para elaborar una taxonomía procarionte. 
Ciertamente, a partir de la década de los ochenta se han realizado 
taxonomías bacterianas cada vez más precisas, pero ello ha sido 
posible gracias a la utilizaci6n de otro tipo de técnicas 
mo1ecu1ares, 1as de secuenciación de ácidos nucleicos. Veinte afios 
antes esos objetivos eran aún inalcanzables, por lo que su anuncio 
ten~a más un tono propagandístico y de buenos deseos. Pronto, el 
uso de las técnicas de hibridaci6n en la taxonomía se restringió a 
a1gunos grupos de aves (ver Avise 1994) y otros prob1emas, pese a 
la retórica de Bo1ton y Britten. Respecto a la poaibi1idad de 
cuantificar homologías, vo1veré a esta "ventaja" más adelante. 

Otras técnicas experimentales que tuvieron mayor éxito en 
prob1emas taxonómicos y de comparaci6n fueron las técnicas de 
secuenciación de aminoácidos a 1as que me he referido en el 
capítulo IV. Emile Zuckerkand1 desarrolló a partir de 1a década de 
1os seseñta una perspectiva evo1ucionista más compleja que la de1 
resto de sus co1egas 1 asociada a 1a noci6n de restricciones 
funcionales. Su defensa sofisticada del mecanismo de la selección 
natural, sin embargo, no impidió que él también fuera un defensor 
de 1a "superioridad" del enfoque molecu1ar. En su art1'.:cu1o sobre 
1as moléculas informaciona1es (Zuckerkand1 y Pauling 196Sa), a1 
cua1 me he referido amp1iamente, 1os autores exhibían una amplia 
batería de argumentos a favor de un ataque a1 problema de la 
evo1uci6n enfocado en la evolución de los ácidos nuc1eicos y las 
prote~nas. Para e11o, habían clasificado a 1aa moléculas bio16gicaa 
en tres tipos: semántidas 1 episemántidas y asemántidas (capítulo 
IV). El paso de las semántidas a 1as episemántidas implicaba 1a 
pérdida de ~nfo:rmac~ón, y por el1o era preferible trabajar con las 
primeras (ácidos nuc1eicos y proteínas) . Pero había muchas otras 
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"ventajas" al concentrarse en estas molécul.as: dado e1 carácter 
discreto de 1.as mutaci.ones a nivel. mol.ecul.ar, sería m.§s f.§cil. 
apl.icar criterios cuantitativos de comparación entre mol.écul.aa 
hom61ogas. Esa cuantificación de 1as diferencias permiti.ría, 
además, eatabl.ecer las relaciones entre dos especies con base en la 
información de un só1o gen, a diferencia de l.oa caracteres 
poligénicos uti1izadoa tradicional.mente por pal.eont6l.ogos, 
emPri.61.ogos y otros evolucionistas organísmicos. Por Ultimo, al 
tratar con genes y proteínas se estaría trabajando con las 
estructuras directamente invo1ucradas en l.oa mecanismos de l.a 
evol.uci6n. 

Pese lo comunes que suenan esos argumentos sobre la 
"superioridad" del enfoque molecular en el contexto ci.entí:fico 
actual., practicamente cada una de las "ventajas" que señal.6 
Zuckerkandl tienen hoy día su contraparte. Como mencioné en el 
capítulo IV, los biólogos aún no se ponen de acuerdo en lo que 
significa la "información" en 1.os seres vivos. Para a1gunos 
autores, 1.a información se pierde sino que se incrementa 
conforme se asciende en los nivel.es de organización biol6gica13 • 

Respecto a la esperanza de real.izar filogenias basadas en un solo 
gen, esta se ha abandonado por compl.eto: en la actualidad se 
considera que las mejores clasificacior1es moleculares son las que 
toman en cuenta una mayor cantidad de información, proveniente de 
diferentes tipos de moléculas. De hecho, 1.aa taxonomías molecul.ares 
m.:Sis completas complementan sus resul.tados con datos provenientes de 
la taxonomía organísmica. En cuanto al enfoque cu anti ta ti vo de los 
estudios molecul.ares, éste se ha conservado, deXinitivamente, como 
uno de los principales argumentos a favor del enfoque molecular. El 
resultado del debate, sin embargo, sí condujo a la aceptación de 
algo quizás más importante: que los evolucionistas molecul.ares 
habí:an local.izado un nivel de organización, el. ni.vel mo1ecu1ar, que 
podí:a ser estudiado de manera relativamente autónoma a 1.os otros 
niveles en que ocurre la evolución biológica. Esto se concretiza en 
el. elemento central de su dominio: las mol.éculas informacional.es. 

Así pues, el contexto científico y social de 1.a biología era 
favorable al enfoque molecular. Gran parte de la legitimidad de loa 
evol.ucionistas tradicionales había provenido de su adopción, en l.oa 

13 Ver l.a amp.lia discusión sobre esce tema en Brocks y Wil.ey (l.986). cap!Cul.o 
2. Y en Oyama (l.989)? para una perspectiva discinta. 
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affos cuarenta, de metodo.l.ogás experimenta1es en sus diversas 
tradiciones. Pero en ese terreno loa evolucionistas mo.l.eculares .l.es 
1.l.evaban .l.a ventaja. E.l..l.os se hab~an formado en discip.l.inas 
predominantemente experimental.ea (Britten en .l.a biof..ísica, 
Margo.l.iaah, Zuckerkandl y Fitch en .l.a bioqu~micaJ, y su 
caracter~stica pecu.l.iar era .l.a de haber adoptado y desarro.l..l.ado 
técnicas exitosas para invadir el. nicho de .l.oa evo.l.ucionistas. De 
entrada, su perfil. era ofensivo y .l.os evo.l.ucionistas organ~smicoa 
pronto .l.o entendieron as~- El. ºgolpe maestro" se anunció en loa 
trabajos de Zuckerkand.l., pero con la teoría de Kimura, King y Jukes 
.l.o que hasta entonces se .l.imitaba a la "superioridad" de unas 
técnicas experimental.es y de una estrategia reduccionista en un 
contexto cient~fico y social. favorab.l.e a .l.ae prácticas 
experimental.es, se convirtió en una brecha que rec.l.amaba un 
territorio propio: un n:lve1 de organ:lzac:l.6n .mol.ecu1ar, 
ontol.óg:lca.mente d:lscern:lb1e de1 nivel. organ:S:aud.co, en. el. cual. 
operaban .maca.n:lamos de evol.uc:lón eapec~f :lcoa y a.:lmJ..l.area a l.oa de 
l.a fJ:a:lca. 

6.2.2 Las doa posturas después de l.a TNEM 
El. debate entre se.l.eccionistas y neutra.l.istas ha recorrido un 

camino símil.ar al. del. debate entre .l.a escue.l.a clásica y la 
balanceadora. cada bando ha interpretado de manera diferente .l.oa 
resultados del. otro,' ha afinado loa suyos propios y ha desarrol.l.ado 
aná.l.isis cada vez más finos y compl.ejos. Este debate puede ser 
visto como una defensa de .l.os evo.l.ucionistaa organ~smicos de .l.a 
unidad de 1as explicaciones evolutivas y como una ofensiva de .l.os 
neutral.iatas respecto a que a nivel. mol.ecular predominan .l.os 
mecanismos estocásticos. Si bien desde muy temprano 1oa arquitectos 
de .l.a Síntesis reconocieron que una teor~a de la evo.l.uci6n deb~a 
aceptar l.a existencia de mutaciones neutras y de mecanismos 
estocásticos, .l.a pregunta era en que proporción actuaba cada 
mecanismo: 

"The question that must be asked here is: to what extent do the obaerved changea 
in molecules. particularly changes in the amino acid aequences of proteína, 
represent adaptative shifts in response to changing environmenta. and to what extent 
have they resulted from neutral mutations and random drift?" (Stebbina y Lewont%n 
1972, p. 25}. 
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Conforme la propia TNEM evo1ucionó (debido especial.mente al 
impulso de 1a escue1a de Kimura) , el énfasis de loa neutraliatas 
también se tranalad6 de sostener la existencia de mutaciones 
neutras a la defensa de que la mayor~a de las mutaciones a nivel 
molecular se fijan por mecanismos estocáeticos14

• La pregunta 
central era, entonces, en qué proporción actuaba cada uno de 1os 
mecanismos evo1utivos. El.lo llevaría a decidir si la selección 
natural jugaba un papel determinante a nivel mol.ecul.ar y, por 
tanto, "universal. 11 en la biología. 

En los primeros años del debate los seleccionistas, que en 
este caso eran los arquitectos de la Síntesis o sus alumnos 
directos, repitieron una y otra vez un limitado grupo de 
argumentos. El primer sel.eccionista que contestó el reto de Kimura, 
King y Jukes, fué Rollin C. Richmond (Richmond 1970), un alumno de 
F. J. Ayala y T. Dozshansky. Los artículos de los seleccioniatas 
tendrían, en esta primera etapa. el mismo tenor que el artículo de 
Richmond: ninguno presentaba una formulación global de la postura 
seleccionista, sino una respuesta local y poco especial.izada a cada 
argumento de 1.os neutra1istas (por ej emp1o, StebbinR y Lewontin 
1972) 15 • 

Los argumentos contra 1a teoría de las cargas genéticas pronto 
ganaron aceptación entre todos los involucrados y, por tanto, no 

Kimura, sobre todo en su triJ.b<:&jo con ohta, pasó de la 
predominancia de mutaciones estrictamente neut.ras ,, la de: mutacione.EI caai neutras 
o escasamente deletéreas. Según Crow (l 985} hubiel'."a sido, '""ntoncea, m:'is preciso 
hablar de l,,a "teoría de la evolución por mutación y deriva g~nica", en lugat" de la 
"teoría neutral". Pero, como el propio Kimura no::ituvo: "One possibilit.y would be to 
rename the theory to the •mutation-random drift t:heory•, but the term •neutral 
theory• is already widely used and r think it bctter not to change horses in 
midstream. I want. t.he reader to rcalize thilt • neut:t:<.tl theory• is shorthand for • the 
theory that at. the molecular level evolutiona.ry changes Clnd po1ymorphisms are muinly 
due to mutations that:. are nearly enough neutral with resp~ct to natural select.ion 
that their behavior and fate are main1y det:.ermined by mut.acion and random drift'. 
I aleo mu.et emphasize that thc theory does not deny the occurrence of deleterious 
mutations" CKimura 1983, p. xii, citado '°'n crow 1905, p.8-9). 

15 rncluso en 1985 Crow pod:ía afirmdr lo niguicnt:.e: ••Kimur.;-1's [1983, ~ 
Neutral Theory of' Mol.-..cu l<ir Evol ut ion] book prescnt:; the .~rgumcnt.s far thc neutral 
theory forcefull.y and vigorously, wit:h abundant:. m<lt:.hematical and experimental 
evidence. There is nothinq comparable wri t:t:~n in suppol--t:. of a seleccignist. 
interprecacion. No one has prenented the ot.h•!r cide with comparable choroughnesa and 
ingenuity. rt has been suggcsted t:.hat. thio ia unforcunate; a strong theory should 
withstand the most searching criticiam, and be thc atronger for it" (Crow 1985, p. 
2-3 subrayado m.!o). La respuesta seleccionist¿¡ a est.:l demanda de Crow, de una 
presentaci6n coherente y completa d•! uu postura, quiz,1.n aea el libro recientemente 
publicado por John Gill.-!:::;pie (1991). Gill•~npi':." par•~c~ aer, hasta ahora, el. ünico 
teórico se1eccionist:a c~paz e interesada en contestar glo~al y proponitivamente a 
l.os neutralist.:.s des~rrollando modelos Lorm.:i](,:-;. 
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tuvieron una importancia crucial en el debate. King y Jukea (1969) 
habían cuestionado la validez de 1os modelos de cargas genéticas 
basándose en loa trabajos de Sved y sus colegas (1967) Y Maynard
Smith (1968), quienes sostenían que tales modelos partían del 
supuesto de que la selección natural actúa sobre 1oa loci 
individuales, supuesto que no parece cumplirse en las poblaciones 
naturales. Pronto, Kimura mismo comenz6 a apoyarse más en los 
argumentos moleculares desarrollados por King y Jukea (ver Kimura 
1983), relegando hasta cierto punto el marco de la escuela clásica. 
En este viraje de Kimura fueron también importantes los trabajos de 
Maynard-Smith (1968), Sved .§.1;.. l!J... (1967) y Lewontin (1971) entre 
otros, quienes mostraban que 1a selección natural actuaba sobre 
grupos de genes en interacci6n o sobre loa organismos o poblaciones 
de organismos como un todo. Por esos afies, la idea de que la teoría 
de las cargas genéticas estaba plagada de supuestos poco realistas 
11ev6 a Lewontin a concluír: 

•The theory of genetic 1oads in its classical form is a biologically naive set of 
calculations that has created a vast confusion in the field y erecting a host of 
pseudoproblems. The theory is elegantly simple in ita apparatus, and so it appeals 
to the formal minded, but its unexamined assumptions imply do not relate to the real 
world of organisms in most cases* CLewontin 1971, p. 67). 

Así, en 1983 el. mismo Kimura afirmó que la teor.!a de las 
cargas geneticas era cuestionab1e. Pero loa argumentos moleculares 
a favor de la TNEM eran bastante más dafiinos contra los 
seleccionistas. Por ejemplo, uno de los argumentos de King y Jukes 
a favor He que la fuerza motora de la evolución era e1 DNA y el 
código genético, era la alta correlación estadística entre las 
frercuencias esperadas de aminoácidos y las frecuencias observadas 
en una muestra de 53 proteínas (ver caprtulo V) . Los evolucionistas 
organísmicos contestaron una y otra vez que .la estructura del 
código reflejaba la estructura de las prote.!naa debido a que el 
código mismo era producto de la evoluci6n por selección natural: 

*No one suggeats that on the average over a heterogcnous collection of 
proteina and species, particular aminoacida should be in excess or deficiency. 
Indeed, !f th~re wwre egme genera1 neeeseity for a particular aminoaeid tg bg very 
froqyent in mpet prgte!ns the sode prgbab1y would have evolysd to takP ascoynt gf 
thip phyaipochemical necessity" (Stebbins y Lewontin 1972 p. 33, subrayado m~o). 

Sin embargo, como varios autores hicieron notar, el asunto 
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semejaba 1a discusión bizantina en torno a qué es primero, e1 huevo 
o 1a ga11ina. El problema con la postura de los evolucionistas 
tradicionales es que parecía (como King y Jukea habían notado en 
1969 con respecto a Simpson) , que el aparato genético se había 
modificado "para" favorecer ciertas estructuras fenotípicas, 1o 
cual sugería tonos 1amarckianoa en 1a exp1icaci6n de la evolución 
molecular. De este modo el panse1eccionismo actuaba en contra de 
1os evolucionistas de la Síntesis, en un contexto en e1 que e1 
mecanismo de 1a se1ecci6n natural defendido por los evolucionistas 
ya parecía demasiado "determiniata".16

• 

El adaptacionismo se manifestaba en otros aspectos. Según 1os 
aeleccionistas la decisión de si una mutación era neutra con 
respecto a la selección no podía tomarse exclusivamente a1 detectar 
cambios sinónimos o silentes en el DNA debidos a la degeración de1 
código. La función de un nuc1e6tido o de un aminoácido se 
delimitaba en un contexto que ea, cuando menos, el de la célula. 
Richmond (1970) y stebbins y Lewontin (1972), por ejemplo, 
aefta1aron que para que una substitución de un aminoácido por otro 
fuera "verdaderamente neutra" los diferentes RNAt de ambos 
aminoácidos deberían encontrarse en las mismas cantidades en el 
citop1asma y 1a síntesis de cada RNAt debería consumir la misma 
cantidad de energía. Según ellos no podían determinarse 1os efectos 
de una substitución presuponiendo que se conocen todas las 
funciones posibles que un nuc1e6tido o aminoácido puede cumplir. En 
medio de 1a disputa se 1e llamó a esta 1a "falacia de 1a 
omniciencia" de los neutralistas (ver Stebbins y Lewontin 1972). La 
fa1acia consiste en suponer que se conoce todo lo que puede 
conocerse acerca de 1a adaptabilidad de esos caracteres. Esto ea, 
11 si no puedo ver el valor adaptativo de una diferencia de 
caracteres es porque seguramente no son adaptativos y por tanto no 
fueron inf1uídoa por la selección natural". Los evolucionistas 
organ.íamicos, sin embargo, caían en la falacia diametralmente 
opuesta con su adaptacionismo, el cual aplicaban a priori a 

.lG Gould (1983), al referirse al "endurecimiento de 1a S!ntesis". ha captado 
con gran intuición el contexto social y pol!tico en que el mecanismo de la selección 
natural comenzó a ser visto como un mecaniomo "determinista" que parec!a exc:lu!r e1 
papel de la contingencia histórica y del azar. No es casual que al mismo tiempo que 
se inicia el debate entre neutralistas y seleccionistas se iniciaron debates 
similares entre otras comunidades y la de los evolucionistas tradicionales. Destaca, 
por supuesto, el debate protagonizado por el mismo Gou1d en torno a los mecanismos 
de la macroevg1ucic5n, al que me refer! en la nota 3. 
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cua1quier estructura a1 presuponer que por su ao1a presencia una 
aubstituci6n indica que ha actuado 1a ee1ecci6n natura1 (Stebbina 
y Lewontin 1972, Gou1d y Lewontin 1979). 

Loa argumentos neutra1iataa a 1os que contestaron 1oa 
se1eccionietas eran más numerosos. Sin embargo, los dos puntos en 
1os'que se centr6 poco a poco 1a disputa fueron e1 de 1a constancia 
de·1ae tasas de evo1uci6n mo1ecu1ar (e1 re1oj mo1ecu1ar), y e1 de 
1aa .. rest:r.:l.ccionea funciona.1es de 1aa prot:e:J:na.a. Kimura, quién 
pronto tom6 1a batuta de 1oa neutra1iataa, 1os retomó de 
Zuckerkand1, King y Jukes, y desarro116 su teor~a en esa dirección 
(Kimura y Ohta 1971, 1973, 1974). Como una teor~a de1 proceso de la 
evo1uci6n mo1ecu1ar, 1a TNEM proporcionó una explicación elegante 
de 1a constancia de 1a tasa de evo1uci6n y un mecanismo, 1a deriva 
génica, de1 re1oj mo1ecu1ar (Kimura 1987) . E1 mecanismo p1anteado 
por primera vez por Zuckerkand1 y Pau1ing permitía explicar que 
a1gunas proteínas o regiones de el1ae tuvieran una tasa de 
evo1uci6n más alta que otras. Las mo1écu1aa con menos restricciones 
funcionales evolucionan más rápido que 1aa que tienen mayores 
restricciones de este tipo, y 1a proporción de cada prote~na que 
presenta restricciones funcionales ea aproximadamente constante a 
1o 1argo de toda su historia, 1o cual explica su tasa constante y 
especrfica de evolución (Kimura y Ohta 1974, ver Gi11espie 1992). 

La reacción de 1os se1eccionistas a 1a hip6tesia de1 re1oj 
mo1ecu1ar fué inmediata. La constancia de 1aa tasas de evolución 
mo1ecu1ar iba en contra de 1a indeterminación de1 proceso evolutivo 
a nive1 organísmico. Las tasas de evo1uci6n morfo16gica variaban 
inc1uso en 1os mismos grupos de organismos o 1inajes (Simpson 
1953). Se supon~a, pues, que 1as tasas de evolución a nive1 
mo1ecu1ar deberían ref1ejar 1as aceleraciones y detenciones de1 
proceso evolutivo de 1oa organismos debidas a loa accidentes de 1a 
se1ecci6n natural y a1 cambio azaroso de1 medio ambiente. Más a11á 
de 1a constancia o no de las tasas (lo cual podr~a tener un uso 
práctico en 1a elaboración de fi1ogenias) , l.o que i.mpl.ica.ba el. 
rel.oj mo1ecul.ar era e1. desacopl.a.m.iento entre 1a tasa de camb.:l.o 
moreol.6g.:l.co y l.a tasa de camb.:l.o mol.ecul.ar, as~ como 1a acción de un 
mecanismo estocástico de evolución mo1ecu1ar. Las desviaciones que 
pronto se encontraron a 1a constancia o exactitud del. re1oj 
molecular eran explicadas por 1os neutra1istas aludiendo a1 
mecanismo de l.as diferentes restricciones funciona1es de cada 
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prote~na y de diferentes regiones de 1a misma proteína. Este 
mecanismo, aunque no e1iminaba por comp1eto 1a acción de 1a 
se1ecci6n natural, daba amp1ia entrada a 1as mutaciones neutras y 
casi neutras en 1as zonas o proteínas con escasas restricciones 
funciona1es. Ta1es mutaciones se fijar~an, por tanto, gracias a 1a 
deriva génica. Sus argumentos apuntaban fuertemente a1 
desacop1amiento de 1as exp1icaciones evo1utivas organísmicas y 
mo1ecu1ares y a 1a necesidad de un territorio para 1a Evo1uci6n 
Mo1ecu1ar que rompería 1a preciada unidad de 1os arquitectos de 1a 
S.ínteais. Esta tuvo mucho que ver con 1a especia1ización de1 
debate, e1 lenguaje y 1os instrumentos de 1a nueva comunidad. 

6.3 La construcci6n de 1a incomun.icaci6n 

E1 uso de técnicas experimenta1es que permitían e1 acceso al 
nivel molecular de 1a evolución, loa logros empíricos y 
conceptuales de la década anterior, y 1a retórica de 1a 
superioridad de1 enfoque mo1ecu1ar fueron mecanismos eficaces que 
fueron unificando a 1oa evo1ucionistas mo1ecu1ares y que 
permitieron 1a consolidación de una discip1ina propia. 
Simultáneamente, esto propició el ais1amiento inte1ectua1 entre 1as 
dos comunidades de evo1ucionistas: los moleculares y 1os 
organísmicos. El esta11ido de1 debate en torno a 1a teoría neutral 
cata1izó estas diferencias, propiciando un nuevo distanciamiento 
pero unificando a los miembros de 1a Evo1uci6n Molecular. E1 
peligro de la ruptura con 1os evolucionistas tradicionales estaba, 
ahora sí, crista1izado en 1a propuesta de que 1os mecanismos de 
evo1uci6n a nive1 de 1os organismos y a nive1 mo1ecu1ar eran 
distintos. 

La discusión en torno a1 reloj mo1ecu1ar y 1os mecanismos de 
evo1uci6n mo1ecu1ar se convirtió en el frente principal de la 
bata11a que libraron 1os evolucionistas tradicionales en la década 
de 1os setenta y en la de los ochenta. E1 debate condujo a una 
mayor comp1ejizaci6n de 1os argumentos de cada bando y, 
consecuentemente, a 1a eepec.:f.a1:Lzac:L6n de 1oa representantes de 
cada uno. Finalmente, incluso 1os se1eccioniatas que, como he 
señalado, eran por 1o general más cercanos a 1os evo1ucionistas 
organísmicos, tuvieron que abandonar 1a biología organísmica y 
concentrarse en 1os argumentos mo1ecu1ares que la ofensiva 
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neutral.ista l.es requer.!a. Esto faci1it6 l.a integración de l.as 
tradiciones teóricas sel.eccionistas a l.aa nuevas tradiciones 
experimental.ea y descriptivistas de l.a Evol.uci6n Mol.ecul.ar. 

A continuación voy a ejemplificar el. proceso de 
especial.ización de 1os dos bandos en el. dominio mol.ecul.ar, 
seftal.ando l.a comp1ejizaci6n de l.os argumentos en torno al. rel.oj 
molecular y al. papel. de l.as restricciones funcional.es, dos 
elementos central.es del. dominio de l.a Evolución Mol.ecul.ar. Con esa 
especia1izaci6n qued6 1isto el. terreno para l.a integración de 
tradiciones en una nueva disciplina. 

6.3.1 La espac~a1~zaci6n de1 debate 
Con el. debate entre neutra1istas y ael.eccionistas el. reloj 

molecular se convirti6 rapidamente en un e1emento del. dominio 
compartido por l.as diferentes tradiciones y en el. punto principal. 
de l.a disputa. La constancia de 1as tasas de evol.uci6n mol.ecul.ar 
puede verse, desde un punto de vista práctico, como un instrumento 
para l.a construcción de fil.ogenias mol.ecul.ares en tradiciones 
deacriptivistas. Pero, al. mismo tiempo, l.a hipótesis del. reloj 
molecular tiene importantes implicaciones conceptual.es (para l.as 
tradiciones te6ricas), a las que ya me he referido: si puede 
mostrarse que l.a hipótesis es correcta, entonces 1os mecanismos de 
evo1uci6n a nivel. mol.ecu1ar deben ser distintos a l.os que actúan a 
nivel. organísmico. 

Las primeras respuestas de los evol.ucionistas tradiciona1es a 
1a hip6tesis de1 rel.oj mo1ecu1ar eran poco especializadas .. Ta1es 
respuestas reproducían l.os resul.tados generados para e1 caso de la 
evolución organísmica. Una de esas respuestas era que 1a hipótesis 
no se confirmaba cuando se tomaban en cuenta los datos más 
recientes del. reg1stro fósil sobre 1as fechas de divergencia de 
diferentes l.inajes (Richmond 1970, basado en Simpson 1953) .. Es 
el.aro que esta respuesta estaba ligada a loa resu1tados de l.os 
evo1ucionistaa organísmicos, en especial J..os resul.tados de Simpson, 
quien había sido el responsabl.e de 1a unión entre l.a pal.eonto1ogía 
y el. enfoque genético-poblacional., y era uno de l.os más activos 
defensores de l.a Síntesis. 

Otro de 1os argumentos de l.os seleccionistas en esa primera 
etapa consistía en seftal.ar que 1os neutral.istas estaban confundidos 
por 11 1as leyes de l.os grandes números 11 , por lo que no distinguían 
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entre un promedio y una constante. Este argumento poco 
"especial.izado" fué sostenido por dos de l.os arquitectos de 1a 
Síntesis, Dobzhansky (Aya1a 1994, comunic. personal.) y Stebbins 
(Stebbins y Lewontin 1972). A1 medir el. número de substituciones de 
aminoácidos entre dos especies y dividirl.o por e1 intervalo de 
tiempo a partir de su separación se obtenía un promedio, esto es, 
un número constante de substituciones por unidad de tiempo que 
perd~a de vista loa eventos evolutivos particu1ares. Seguramente en 
ese interval.o 1a tasa habría variado, pero con e1 método de 
promedios de 1os neutral.iatas e1lo no se podría detectar17 • 

Los neutra1istas contestaron que cada proteína tenía una tasa 
de substitución que no se al.teraba ni en 1os linajes en los que era 
evidente un gran cambio morfológico, ni en 1os 1inajes que no 
hab~an cambiado notoriamente en grandes intervalos de tiempo, 1os 
l.l.amados "fósiles vivientes". Ell.o apuntaba a l.a existencia de 
restricciones funcional.es constantes para ca.da proteína.18

• Así., el. 
mecanismo de l.as restricciones funcional.es apoyaba el. 
deaacopl.amiento entre l.os mecanismos de evolución organíamico y de 
evol.ución mol.ecu1ar. De este modo ese mecanismo se conatityó en un 
el.emento de1 dominio de l.a nueva disciplina respecto al cuai habían 
una serie de problemas para l.as diferentes tradiciones. 

La hipótesis del. reloj mo1ecu1ar de Zuckerkand1 inc1uía una 
expl.icaci6n más detal.l.ada del. desacoplamiento de 1as dos tasas. 
Segiín Zucke:rkand1, l.a mayor parte del. cambio morfo16gico pod.í.a 

17 
"On the average, over vast atretches of time. however, we expect that 

different phy1ogenetic 1inea wi11 have similar ~ numbere of substitutions in 
mo1ecu1es having similar basic functione. The en tire argument is based upon a 
confusion betwwen an average and a conetant. Thie point is c1ear1y illustrated by 
fossi1 evidence. Simpeon [1953) shows that many phy1etic linea have both fast and 
slow periods of evolution such that the average rate gives no index to the detailed 
history of the line. There are even period when many independent linea 
simultaneously show very high ratea of exr:.inction and speciation, as in the 
Pleistocen, yet no one would auggeer:. that r:.he aimilarity in r:.axonomic ratea of such 
linea indica tes randomness ! " (Stebbins y Lewontin 1972. p. 34) • Aparte de una 
confusión entre tasa de evolución y tas" eaxonómi~a. ¡qué equivocados estarí:an ahora 
Stebbine Y Lewontin 1 Con el. auge de la paleobiol.og1a y la construcción de una teoría 
de las extinciones masivas, a muchos autores se les ha ocurrido pensar en el A.i:..5U: 
de las condiciones ambientales y no en la adaptación de las poblaciones para 
explicar estos eventos. 

18 De hecho, si se comprobaba la hipótesis del reloj mol.ecular, se comprobar!a 
una de las primeras prediccione• de la TNEM (Kimura 1969) : la tasa de cambio 
molecular no variaría en los linajes de fósiles vivientes. 
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exp1icarae por substituciones en genes regu1adores19
• Eso dejaba 

"1ibres" a 1a mayor.:!a de 1os genes eatructura1es de un organismo 
para tener un comportamiento constante que no contradec.:!a la 
ausencia de1 re1oj a nive1 morfo16gico (Zuckerkand1 1987). 

Los ae1eccioniatas, sin embargo, arremetieron por otro f1anco 
de 1a hip6tesis2 º, intentando mostrar con aná1iais estad.íaticoa 
cada vez más sofisticados y ahora s.:! especializados, que la tasa no 
era constante. Si l.a tasa era Constante, esto es, si la constancia 
de 1as tasas se debiera a un proceso estocástico de cambio 
molecular, el namero tota1 de substituciones en un locus particular 
a lo largo de un determinado periodo de tiempo, se ajustar.:!a a una 
distribución de Poisson, tal y como hab.:!a sido definido 
origina1mente por Zuckerk:andl y Pauling. Según Gi11espie (1992) 
Ohta y Kimura (1971) fueron los primeros en estudiar la constancia 
de 1a tasa de evolución molecular en un contexto estad.:!stico 
adecuado, buscando superar la discusión acerca de si la tasa era un 
"promedio" o una "constante". Para ello examinaron tres l.oci de l.os 
que se ten~a un número aceptable de secuencias: la alfa-gl.obina, l.a 
beta-gl.obina y el. citocromo c. La conclus~6n de su aná1isia fué que 
1aa variac~onea en 1as tasas evo1utivas de animales superiores eran 
mayores que 1as esperadas si e1 proceso ocurriera por azar. Sin 
embargo, ciertos efectos, como e1 efecto de 1inaje, podr.:!an 
exp1icar 1a divergencia (ver Kimura 1987). 

Dos años después, Fitch y Langl.ey rea1izaron un estudio más 
amp1io que enfrentaba algunas de 1as limitaciones de1 estudio de 
Ohta y Kimura. El. reau1tado era decepcionante para la hipótesis del 
re1oj molecu1ar: si el reloj con distribución de Poiason se apl.ica 
a1 caso de l.a evol.uci6n molecul.ar, la probabi1idad de que se 
observaran 1oa datos de evol.uci6n mo1ecular con que contaban 1oa 
autores era de 10·5 • Langley y Fitch efectuaron pruebas eatad.:!sticas 

19 Como mencioné en el cap!tulo rv, en la perspectiva de Zuckerkand1 no so1o 
la cantidad, sino el tipo de mutaciones era importante para explicar la evolución 
mo1ecular. Algunas podr!an ocurrir en regiones con grandes restricciones 
fu.nciona1es, por lo que tendr!an un mayor impacto que las que ocurr!an en regiones 
sin muchas restricciones. Adem.1s, estaba el impacto especial de las mutaciones 
engenes reguladores. En este trabajo practicamente no me he referido al interés de 
Zuckerkandl y otros (como Allan Wilson y Roy Britten) por el papel de los genes 
reguladores en la evolución. 

20 En esta parte de mi argumento me voy a apoyar en Zuckerkandl ( 1987) , Kimura 
(1987) Y Gillespie (1992), intentando "balancear• la reconstrucción de los hechos 
históricos y de la interpretación de loe análisis estadísticos. 

203 



para determinar l.a magnitud de dos efectos que al.teraban la 
constancia de l.a tasa: los efectos de linaje y l.os efectos 
residual.es. Los primeros son variaciones de l.a tasa en diferentes 
ramas del. árbol. fil.ogenético, y pueden deberse a l.as diferencias en 
J.os tiempos de generación de diferentes especies. Los segundos 
ocurren cuando las tasas relativas de substitución de dos proteínas 
varían en J.as distintas ramas del. árbol.; por ejempl.o, l.a beta 
gl.obina puede evol.ucionar más rápido con rel.aci6n al. citocromo c en 
ciertas ramas, respecto a lo que se esperaría de acuerdo a su tasa 
promedio de evolución en otras ramas (Gi1lespie 1992, p. 111). 

Sin embargo, existían algunos problemas con el. análisis de 
Langley y Fitch (...i.Q.i..g.). El primero era 1a adopción del. principio 
de parsimonia en la asignaci6n de substituciones a cada rama del. 
árbol fil.ogenético, principio que consiste en asignar el. número 
m~nimo de substituciones y que va en sentido contrario a la 
hip6tesis del. reloj mol.ecular:;i 1

• Aunque Langl.ey y Fitch hicieron 
correcciones empíricas en la asignación del. número de 
substituciones de cada rama, para los se1eccionistas como Gillespie 
J.a introducción del. supuesto de parsimonia era un punto obscuro de 
ese estudio. El. segundo problema se refiere al árbol. utilizado por 
Langl.ey y Fitch, que entonces no era parte del. anál.i.sia y se 
aceptaba tal. cual.. Sin embargo, aunque el patrón de ramificación 
general. de ese árbol. se acepta aún, uno de los linajes (l.os 
1agomorfos) considerados por Langl.ey y Fitch ocupa en la actualidad 
un lugar diferente al. que tenía en el árbol. original.. 

La mayoría de los análisis sobre la constancia de la tasa de 
evo1uci6h molecular en los años setenta y ochenta llegaban a la 
conclusión de que ésta no se ajustaba con exactitud a una 
distribución de Poisson. Estos estudios (ver Kimura 1987, Gillespie 
1991) concluían que la varianza en el. número de substituciones era 
aproximadamente igual. a dos veces lo esperado a partir de una 
distribuci6n de Poisson. El.lo sugería la existencia de un reloj 
molecular estocástico más complejo que el. reloj de Poisson, pero 
los autores no profundizaban en esa dirección. Al. inicio de los 
ochenta l.o que parec~a ser la conclusión general. era que exist~a 

31 En e1 cap!tu1o XV ya hemos visto c6mo, en otros contextos, Fitch habta 
ap1icado también el. principio de parsimonia (Fitch y Margo1iash 196"7). En especia1, 
éste formaba parte de l.os nuevos criterios estad!sticos para asignar 1a distancia 
mtnima mutacional entre dos secuencias hom61ogas, y de J.os criterios para elegir al 
mejor árbol fi1ogenético. 
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una tasa constante de evo1ución para cada proteína en cada 1inaje; 
esto es 1 que existía una distribuci6n de Poisson de 1as 
substituciones 1 pero en cada rama de un árbol. y no a 1o 1argo de l.a 
evo1uci6n g1oba1 de cada proteína. 

Pese a éstos prob1emas, l.a hipótesis del. rel.oj mol.ecu1ar 
continuó con vida. En 1983 1 Kimura real.izó otro tipo de anál.isis en 
1os que cal.cul.aba el. índice de dispersión de cinco proteínas con 
respecto a la distribución de Poisson de sus substituciones. La 
conc'1usi6n de Kimura era que, a pesar de que no podía sostenerse 
una constancia estricta 1 existía una conatanc~a aprox.:Lmada de la 
tasa evol.utiva de l.as diferentes proteínas en 1os distintos 
l.inajes. Según Kimura l.a constancia de las tasas era l.a regl.a más 
que l.a excepción, pues l.os val.ores observados del. índice de 
dispersión eran tan cercanos a 1 (el. promedio obtenido era de 
2.36). que se podría asumir que 2.36 era "aproximadamente igual. a 
1". E1 prob1ema 1 puea 1 pas6 a ser qué tanto índice de dispersi6n 
era significativo para 1os neutra1iatas y para 1os ee1eccioniataa. 
Para éstos úl.timos un val.or de 2.36 no era. en absol.uto. igual. a 1. 
Respondiendo a este estudio, Gil.l.espie (.!.Qj.g.) ha seftalado además 
que el. anál.isis de Kimura no el.iminaba l.os efectos de l.inaje y l.os 
mezc1aba con l.os efectos residual.es 1 1o cual. debía evitarse en un 
aná1isis estadístico adecuado. Por otro l.ado, el. ~ndice de 
dispersión promedio de l.as substituciones si1entes es de menos de 
1a mitad que e1 promedio de 1as substituciones total.es. As.! 1 

Gi11eapie ha l.legado a 1a conc1usi6n de que no hay razones para 
rechazar 1a. existencia de un re1oj mo1ecu1ar en 1as mutaciones 
si1entea·o sinónimas 1 y en cambio sí 1as hay para rechazar un re1oj 
mo1ecu1ar en 1a evo1ución de 1as proteínas. 

La discusión en torno a l.o apropiado de 1os anál.isis 
estadísticos de cada bando ha continuado y se ha comp1ejizado aún 
más. En l.a actual.idad se observa. sin embargo, un acercamiento en 
1as posturas. Un se1eccionista como Gi11espie (1992), acepta que 
para una parte del. genoma puede existir un re1oj mol.ecul.ar; un 
neutral.ista como Kimura acepta que el. rel.oj mol.ecul.ar no es exacto 
y que en l.as proteínas hay zonas de restricciones funcional.es en 
l.as que éste no funciona. Un capítul.o importante de l.a disputa ha 
sido 1a incorporación de 1a teoría de procesos puntual.es para e1 
aná1iais estad.!stico del. re1oj mol.ecul.ar que, según Gil.l.espie 
C.i.b.lil.)1 es más apropiada que el. proceso de Poisson. que es e1 más 
aimpl.e y el. más importante de tales procesos puntual.es. 
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Así, 1o que nos indican 1as exp1icaciones y mecanismos de 
Zuckerkand1 y 1a sofisticación de 1os argumentos estadísticos en 
torno a1 índice de dispersión de 1a tasa de evo1ución molecular, es 
una comp1ejizaci6n y una espec~a1izaci6n de 1oa argumentos de cada 
bando. Unos años después de iniciado e1 debate 1os arquitectos de 
1a Síntesis ya no pudieron interveniz en é1. Quedaban fuera de su 
dominio las corre1aciones estadísticas de los neutra1ístas, los 
argumentos a favor y en contra de1 reloj molecular, y las 
evidencias sobre la estructura tridímensiona1 de 1as proteínas 
(Dickerson 1971, 1971a, Margo1iash ~- 1971) que apoyaban 1a 
noci6n de restricciones funciona1es 22 • Es en el debate en torno al 
reloj molecular y al papel de las restricciones funcionales 
moleculares que se fué creando una brecha entre evolucionistas 
moleculares y organísmicos que, simu1taneamente, implicó 1a 
integración de los primeros en una nueva disciplina. 

Para los evolucionistas moleculares, sean neutraliataa o 
seleccionistas, 1os objetos que habitan el mundo de los procesos 
evolutivos son objetos moleculares: genes, DNA-aatélite, secuencias 
de aminoácidos, etcétera. Los métodos y técnicas y, por tanto, las 
prácticas de la comunidad que pertenece a esa disciplina, han 
evolucionado para adecuarse a loa objetos que forman parte del 
dominio de su disciplina. Esas prácticas son en muchos casos 
claramente diferentes de 1as que caracterizan a loa miembros de 
otras disciplinas. Así pues, aunque 1os neutra1istas eran loa más 
interesados en mostrar 1a existencia de mecanismos evolutivos 
específicos de1 nive1 molecular, cuando los seleccionistas entraron 
a1 debate debieron abandonar, en gran medida, su interés por los 
procesos evolutivos a nivel organísmico. 

6.3.2 La 1egitimaci6n de una ident~dad prop~a 
Hay otros factores que operaron en J.a consolidación de un 

terreno propio para los evolucionistas moleculares, asociados a la 
publicación de la TNEM y a1 debate con los seleccionistas. Estos 

22 En el cap!tulo ZV me refer! brevemente a 1as imp1icaciones evolutivas de 
l.os estudios sobre estructura tridimensiona1 de 1as prote!nas realizados por Richard 
Dickerson con el citocromo c. La idea de restricciones funciona1es de zuckerkandl. 
Y Pauling se apoyaba en estudios similares realizados por Perutz y Kendrew con la 
estructura tridimensiona1 de la hemoglobina. La tradición inglesa de cristalograf!a 
de rayos X de prote!nas (1a misma en que se inserta el trabajo de Watson y Crick) 
podr!a ubicarse como una tradición de tipo teórico, con experimentos subordinados 
a la interpretación de mode1os matemáticos como las series de Fourier. 
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factores fueron 1oa de 1eg~tim.aci6n de1 campo de 1oa evo1ucionistas 
mo1ecu1area recurriendo a argumentos hist6ricoa y fi1os6ficoa. 
Estos mecanismos consisten, en buena parte, en 1a reescritura de 1a 
historia que 11eva a cabo todo bando vencedor después de una 
guerra. E1 triunfo de 1os evo1ucionistas mo1ecu1ares no fué 
"abso1uto", en e1 sentido de que no tuvo como reau1tado 1a 
11 ex-tinci6n 11 de 1oa evo1ucionistaa organ.!smicoa. Su triunfo 
consistió, más bien, en haber creado una comunidad cient.!fica con 
una identidad socio-profesiona1 propia y diferenciada de 1a 
identidad de 1os evo1ucioniatas tradiciona1ee. 

La TNEM ha jugado en e11o un pape1 distintivo, ya que para 1os 
evo1ucioniataa mo1ecu1area e1 status metodo16gico de esa teor.!a era 
diferente a1 de cua1quier otra teor.!a de 1a bio1og.!a evo1utiva 
tradiciona1. Para 1os neutra1istas 1a TNEM era, a1 fin, una teor.!a 
que permit.!a hacer predicciones emp.!ricas precisas sobre 1a 
evo1uci6n mo1ecu1ar, y cuyo va1or heur.!atico era innegab1e (Crow, 
1971, 1981 1985, ver Dietrich 1994) 23

• Para 1os se1eccioniatas 
mo1ecu1ares, en cambio, era una úti1 hipótesis nu1a que permit.!a 
poner a prueba diferentes observaciones. Quienes han defendido con 
mayor tenacidad 1a superioridad metodo1ógica de 1a TNEM han sido 
autores de gran prestigio como Thomas H- Jukes o James F. Crow. 
Crow (1985), por ejemplo, expresa de 1a siguiente manera una 
impresión coman en 1a 1iteratura de 1os neutra1istas: 

"To me, a good theory must have several attributes. Among the most important 
from the standpoint of Cthe neutrality-selectionJ discusaion are: 

1) Xt muat explain otherwiae puzzling observations. 
2) Xt must provide connections between otherwiae disparate observations. 
3) Xt must make predictions. 
4) Xt must be heuristic. 
And, for me, there are two others. 
S) rt ahould be elegant. 
6) Xt should have an element of surprise. 
The neutral theory has all theee attributes" (Crow 1985, p.11). 

Asimismo, se di6 una 1egitimaci6n histórica de 1a teor.!a 
neutra1. También en este aspecto Crow ha jugado un importante 

~ 3 Paradójicamente, Stebbins y Lewontin (1972 p. 35-36) se:fialaron, en una de 
las primeras reacciones a la TNEM. que el argumento a partir de la teor!a de las 
cargas gen6ticas que esgrim!a Kimura era tan general que su poder explicativo era 
practicamente nulo.1 Haci6ndo eco de las ideas de Popper se:fialaban que la teoría 
neutral era emp!rioamente vac!a e irrefutable. 
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papel. Pese a pertenecer a una generación arriba de 1a de Kimura y 
haber sido su director de doctorado Crow, se puede decir. ha jugado 
un papel similar con respecto a Kimura que el. que Huxley jugó con 
respecto a Darwin el sigl.o pasado. Recurriendo a loa "héroea 11 del. 
pasado como 11 antecesores 11 de la TNEM24 Crow ha dicho: 

•eefore discussing the (neutral] theory itse1f, r wou1d 1ike to say something about 
the history of neutra1ity in evo1utionary theory. As usual, we can start. with 
Darwin. rn the 1872 edition of the •origin of Species•. he saya [etc .... ]." 

Crow cita a continuación a Darwin apoyando la idea de que 
al.gunas variaciones podr.í.an ser ••of no service or disservice to the 
species" (citado en Crow l.985, p.3). A continuación dice Crow: 

•oarwin took the troub1e to make a large list of characters that he suspected 
were nonadaptive. He aleo conoide red that some neutral characters might la ter become 
se1ected [ ... J • (j,!2,i.Q. p. 3) . 

Con 1a invocación de Darwin, e1 máximo precursor que pudiera 
tener una teor.í.a evolutiva, se cerró el. círculo de 1a 1egitimaci6n 
de los neutralistas y, por tanto, de un territorio con prestigio y 
status para 1a Evo1uci6n Molecular. Sin embargo, la 1egitimación de 
1a identidad socioprofesional de l.os miembros de la 
discip1ina requirió además de un soporte institucional.. A estos 
otros factores de consol.idaci6n de refiero e1 próximo 
cap.ítulo. 

24 Ver Abir-Am (1984) para un análisis del papel de les "h6roes" en 1a 
1egitimaci0n de un campo y una comunidad cient~fica. 
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CAPXTULO VZX. LA CONSOLZDACION DE UNA DISCIPLXNA 

. En ei caP.!Ltu1o anterior presenté a1guñoa de 1os factores que 
coritribuyeron a 1a de1imitaci6n de un espacio cognitivo y socia1 
para 1os;evo1ucionistaa mo1ecu1area. E1 debate entre neutra1istaa 
y áe1eccio.nistaa propició 1a especia1izacd.6n de 1oa miembros de 1a 
comunidad en e1 dominio de 1os procesos de 1a evo1uci6n mo1ecu1ar 
y-fuá e1 marco en que se di6 1a 1egitima.ci6n socio-profeaiona1 de1 
nuevo territorio. Sin embargo. ser!La erróneo conc1u.!Lr que 1a 
coneo1idaci6n de 1a Evo1uci6n Mo1ecu1ar fué resu1tado. 
exc1usivamente. de 1a construcción de 1a TNEM y de1 debate que 
siguió. En 1os cap!Ltu1os Ir a1 V vimos otros procesos y factores 
que también contribuyeron a 1a conformación de 1a nueva discip1ina. 
A1gunos de esos procesos fueron 1a adaptación y 1a construcci6n de 
técnicas experimenta1es adecuadas a 1os nuevos prob1emaa. 1a 
construcción de relaciones intra-discip1inariaa entre diferentes 
tradiciones y tipos de tradiciones. y e1 pape1 integrador de 
evidencias en 1as tradiciones deacriptiviatas. La función 
cohesionadora de 1a construcción de teor!Las fué uno más de 1oa 
mecanismos de conao1idaci6n y aia1amiento inte1ectua1 de 1a nueva 
comunidad. 

En este cap.!Ltulo. pues, me referiré con más deta11e a 1a 
manera por la cua1 esos factores y procesos contribuyeron a 1a 
conso1idaci6n de 1a nueva disciplina. Asimismo, apoyándome en esa 
diversidad de procesos y factores regresaré a uno de 1os prob1emaa 
que, como vimos en e1 cap~tu1o I, se ha encontrado frecuentemente 
1igado a1 tema de 1as discip1inas cient~ficas: e1 de1 reduccionismo 
y 1a unidad de 1a ciencia. E1 objeto es, finalmente.· enriquecer 1a 
concepción de discip1ina científica que presenté en e1 cap~tu1o I. 

7. 1 E1 proceso de conso1~daci6n de una diecip1ina 

La perspectiva de este trabajo ha sido que 1a construcción de 
conocimiento no se 1imita a 1a construcción de teor~as cient.!Lficas. 
E1 conocimiento se articula también en objetos. en técnicas 
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experimenta1es y en c1asificaciones fi1ogenéticas que se construyen 
mediante 1os diversos tipos de prácticas cient~ficas asociadas a 
1os distintos tipos de tradiciones. Todo proceso qua contribuye a 
1a cohesión de diferentes tipos de prácticas y de sus productos 
a1rededor de un mismo dominio contribuye a 1a conao1idaci6n de una 
diacip1ina. A continuación me refiero a tres de esos procesos que 
tienen una gran importancia: 1a uti1izaci6n de un conjunto más o 
menos compartido de técnicas experimenta1es y artefactos 
tecno16gicos. e1 estab1ecimiento de re1aciones cognitivas y 
aocia1es entre tradiciones y 1a conformación de instituciones 
socia1ea en cuyo marco se 11eva a cabo 1a reproducción de esas 
tradiciones. Como veremos, los tres tipos de procesos se encuentran 
íntimamente re1acionados. 

7.1.1 Evo1uci6n de técnicas y artefactos propios 
E1 uso. desarro11o y adaptación de técnicas experimentales es 

condición necesaria de 1a construcción de conocimiento en loa tres 
tipos de tradiciones. si bien en cada una su función es diferente. 
Un conjunto de técnicas experimentales y. en menor medida. de 
artefactos tecnológicos, delimita y cohesiona a una disciplina en 
dos sentidos: por un 1ado, abre y crea loa espacios o e1 dominio 
emp~rico de la misma; por otro. ese conjunto de técnicas y 
artefactos delimita las prácticas materia1es de 1os miembros de 1a 
disciplina y, a partir de ah~, las prácticas conc~ptuales, tales 
como 1os métodos de aná1isis de datos que utiliza una comunidad. En 
ambos sentidos e1 desarro1lo tecnológico puede guíar 1a 
investigación científica al generar nuevos contextos y dominios de 
investigación sin necesidad de que ésta investigación sea guíada 
por alguna teoría o conjunto de leyes. Así pues, muy lejos de esta 
posición se encuentra 1a idea de que técnicas y tecnolog~a no son 
mas que instrumentos de observaci6n pasiva. 

La evo1uci6n de técnicas y tecno1ogía no es un proceso ais1ado 
de J.a construcción de conocimiento "propiamente" cient~fico. La 
estabilización de fenómenos es condici6n y resultado de 1a 
evolución técnica y en ese sentido la distinción entre 1o 
ºconceptual" y 1o "material.", a1 menos en 1as tradiciones 
experimentales, no está justificada. Ea así que 1a evo1uci6n de 
técnicas experimentales produce, materia1mente hab1ando. nuevos 
problemas y contextos experimentales. El uso de la técnica del DNA-
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agar .. por ejemp1o, requirió e1 desarrol.1o de mejores .bombas de 
presi6n para 11evar a cabo 1a fragmentación de1 ONA en pequeños 
trozos, y esto a su vez conscituy6 e1 contexco en e1 cua1 se pudo 
observar 1.a reaaoc:i.aci6n de1 r>NA anima1... De esta manera 1as 
técnicas experimental.es permiten 1a am.p1.:t.ac.:l.ón detl. donúnJ.o empírJ..c:o 
de una d:l.•c.:l.p.1.:l.na o haoen poaJ.b1e 2.a. const::ruco:l.6n de un nuevo 
doad.n:l.o para una nueva d~scJ.p1J.na. 

En 1as tradiciones deacriptiviatas 2a uti1izaci6n de nuevas 
técnicas permite acceder a nuevos tipos de indicios o evidencias 
que pueden caracterizar a toda una discip1ina. Por ejemp1o, 1as 
técnicas de 1a anatom.ía comparada y de la datación de f6si1es 
caracterizan a la pa1eonto1ogí:a, mientras que 1as técnicas de 
hibridación, 1as de secuenciaci6n de aminoácidos y, actualmente. 
1as de aecuenciaci6n de DNA, caracterizan a 1a Evo1uci6n Mo1ecu1ar. 
Esas técnicas, que como vimos se originaron en tradiciones 
experimenea1es de otras discip1ínas como 1a bioqu~mica y 1a 
genética mo1ecu2ar, y de 1a nac~ente Evo1uci6n Mo1ecu1ar, hicieron 
posible e1 desarro11o de nuevos criterios de c1asificación en 1a 
eaxonom!a molecular. La aplicación de los criterios cuantitativos 
que caracterizan a 1aa fi1ogenias mo1ecu1ares es impenaab1e sin e1 
tipo de evidencias que se obtienen gracias a1 uso de 1as técnicas 
mo1ecu1ares. La adaptación de técnicas mol.ecu1ares en los problemas 
de 1os descriptiviscas cons~ituy6, pues, uno de 1os procesos más 
eficaces de 1a construcción de re1aciones entre diferentes tipos de 
tradiciones. Más aún, 1a ut..i1i:acd .. 6n de1 m.i.smo conjunto de técn.icaa 
estS. a. l.a base de 1a un.if.i.caci6n del. dom..ia.:lo de d.i.farentes 
trad~o~ones. E1 acceso a1 dominio de la Evo1uci6n Mo1ecu1ar, esto 
es, 1a evo1uci6n de 1as mo1écu1as informaciona1es, ocurre con 1a 
uti1izaci6n de un conjunto especía1 'de técnicas experiment:a1ee. 

En 1ae tradiciones teóricas 1a adaptación de técnicas 
deaarro11adas en tradiciones experimenta1es conduce a 1a reso1uci6n 
de prob1emaa o 1a predicción de eventos que se infieren de un marco 
teórico. Asimismo, la uti1ízaci6n de técnicas experimentales 
permite descubrir nuevos fenómenos. como e1 de 1a enorme 
variabi1idad genética de 1as pob1aciones, que se di6 gracias a 1a 
adaptación de 1a tecnica de 1a e1ectrof oresia a los prob1emas de 1a 
genética de pob1aciones. También en este caso 1a adaptación de 
técnicas constituyó un tipo de re1aciones tanto matería1es como 
socia1es que eonstribuyeron a 1a cohesión de diferentes tradiciones 
a1rededor de un mismo dominio. e1 de 1a evo1uci6n de 1as mo1écu1as 

213 



agar, por ejemp1o, requi.ri6 el. desarro1l.o de mejores bombas de 
presi.6n para 11evar a cabo la fragmentación del. DNA en pequeños 
trozos, y esto a su vez constituyó el. contexto en el cual. se pudo 
observar l.a reaeociaci.6n del DNA animal. De esta manera 1ae 
técnicas experimentales permiten l.a amp1iaa:l.6n del.. dcmdn:l.o empJ:r:l.ao 
de una d:l.•c:l.pl.:l.na o hacen poa:l.bl.e 1a aonstrucc:l.611 de un nuevo 
dom.i.n:l.o para una nueva d~ea:l.pl.:l.na. 

En las tradiciones descriptivistas 1a util.izaci6n de nuevas 
técnicas permite acceder a nuevos tipos de indicios o evidencias 
que pueden caracterizar a toda una disciplina. Por ejempl.o, l.as 
técnicas de la anatomía comparada y de la datación de fósiles 
caracterizan a la paleontologJ:a 1 mientras que las técnicas de 
hibridación 1 las de secuenciación de aminoácidos y 1 actualmente, 
las de secuenciaci6n de DNA 1 caracterizan a la Evol.uci6n Mol.ecul.ar. 
Esas técnicas 1 que como vimos se originaron en tradiciones 
experimental.es de otras discipl.inas como la bioquímica y l.a 
genética molecular, y de l.a naciente Evolución Mol.ecular 1 hicieron 
posibl.e el desarrollo de nuevos criterios de clasificación en l.a 
taxonomía mol.ecul.ar. La ap1icaci6n de l.os criterios cuantitativos 
que caracterizan a l.as filogenias moleculares es impensable sin el 
tipo de evidencias que se obtienen gracias al. uso de las técnicas 
moleculares. La adaptación de técnicas moleculares en los problemas 
de l.oa descriptivistas constituyó 1 puea 1 uno de l.os procesos más 
eficaces de l.a construcción de rel.aciones entre diferentes tipos de 
tradiciones. Más aún 1 1a uti1izao.:L6n del. mi.amo conjunto de técnicas 
está a 1a base de l.a unifiaaoi6n del. dominio de d.:Lferentea 
trad:Lc:l.ones. E1 acceso al. dominio de 1a Evolución Molecular, esto 
es, l.a evolución de las molécu1as informacionales 1 ocurre con 1a 
util.izaci6n de un conjunto especial de técnicas experimentales. 

En las tradiciones teóricas la adaptación de técnicas 
desarrolladas en tradiciones experimenta1ea conduce a la reso1uci6n 
de problemas o la predicción de eventos que se infieren de un marco 
teórico. Asimismo 1 1a uti1izaci6n de técnicas experimental.es 
permite descubrir nuevos fenómenos, como el de la enorme 
variabilidad genética de 1as poblaciones 1 que se di6 gracias a l.a 
adaptación de la tecnica de la el.ectroforesis a los probl.emas de la 
genética de pobl.acionea. También en este caso la adaptación de 
técnicas constituyó un tipo de rel.acionea tanto material.es como 
social.es que constribuyeron a la cohesión de diferentes tradiciones 
al.rededor de un mismo dominio 1 el de la evolución de l.as mol.éculas 
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informacionales. 
Tanto en las tradiciones deecriptivistas como en las teóricas, 

el desarro11o de técnicas experimentales y artefactos tecnológicos 
puede constituír una de las más serias restricciones a la 
construcción de conocimiento; en estos dos tipos de tradiciones e1 
desarrollo conceptual o teórico puede darse de manera relativamente 
independiente de la evolución técnica. Sin embargo, la legitimación 
empí.rica de ese conocimiento requiere del uso y adaptación de 
técnicas y tecnología adecuada. La idea de comparar moléculas 
informacionales para establecer relaciones filogenéticas entre 
diferentes especies tuvo que esperar, como vimos, al desarrollo de 
técnicas adecuadas como 1as de secuenciaci6n de aminoácidos. Antes 
de que se pudiera contar con suficientes secuencias de aminoácidos 
de proteínas homólogas para llevar a cabo el "proyecto" de los 
tax6nomos moleculares, se utilizaron la técnica del fingerprinting, 
las técnicas sero16gicas y las técnicas de hibridación con ese 
mismo fin; sin embargo, el tipo de resu1tadoe que se obtenía no era 
adecuado al tipo de comparación cuantitativa que se buscaba 
elaborar. De manera similar, el debate en torno a la magnitud de 1a 
variabilidad genética en las poblaciones no pudo resolverse a favor 
de ninguna de las dos escuelas hasta que no se contó con una 
técnica adecuada (la electroforesis en gel de proteínas) que 
supuestamente no conllevaba los sesgos que se le atribuían a 1as 
técnicas tradicionales de la genetica. 

Una vez que un conjunto de técnicas se estabi1iza, asi sea 
temporalmente, como instrumentos adecuados para enfrentar un grupo 
de problemas que comparten diferentes tradiciones, pasa a ser parte 
característica de la disciplina. En general, 1os grandes artefactos 
tecno16gicos (ultracentrífugas, microscopios e1ectr6nicos, 
espectrofot6metros) , que requieren de una gran cantidad de recursos 
económicos e inte1ectua1es para su desarrol1o, son uti1izados en 
más de una disciplina. En cambio, 1as técnicas experimenta1es se 
utilizan en contextos o nichos experimenta1es mas específicos o 
1oca1es, por lo que en general son más adecuadas para caracterizar 
a una disciplina. La mayoría de las técnicas experimentales 
utilizadas en la Evolución Mo1ecu1ar requieren del uso de 
artefactos tecnológicos en algunos de sus procedimientos,· pero 
estos artefactos generalmete también son utilizados por miembros de 
otras disciplinas (por ejemplo, la ultracentrífuga 1a uti1izan por 
igual biofísico, bioquímico, un ge61ogo, genetista 
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mo1ecul.ar, o un evol.ucionieta mo1ecu1ar, mientras que l.aa tecnicas 
de hibridación se han atrincherado exc1ueivamente en 1a genética y 
l.a Evolución Mol.ecular). E1 aprender a uti1izar un conjunto de 
técnicas experimenta1ea es, pues, parte de 1a especialización que 
se asocia a l.a pertenencia a una diacip1ina científica. 

7.1.2 Las re1acionea entre trad~cionea 
La diversidad que existe entre 1os diferentes grupos de 

inveetigaci6n cuyos objetos de estudio son más o menos cercanos ea 
un hecho que ha 11amado la atención de historiadores y fi16sofos de 
1a_ciencia (Tou1min 1973, Hull. 1988), quienes han visto en ello una 
de 1as.caracter~sticas que explican el cambio científico. Además de 
esta diversidad "démica", debiera añadirse l.a que proviene de la 
pertenencia de estos grupos a diferentes tipos de tradiciones. Toda 
esta diversidad se manifiesta en los objetos de estudio 
específicos, las técnicas concretas utilizadas, el tipo y carácter 
de loe resultados, las habilidades y 1as condiciones general.es 
(faci1idadee institucionales, cercanía a los objetos de estudio, 
etc.) y en general. en todos los medios y recursos con que cuenta 
cada grupo. Esta diversidad es la materia prima de un gran número 
de transacciones e intercambios conceptuales y materiales de todo 
signo que se dán entre grupos de investigación. 

Hu11 (1988) ha formulado ideas útiles acerca de l.a estructura 
démica de la ciencia y de las re1aciones ínter- e intra-démicas. En 
general., dice este autor, la cercanía de "nichosº entre dos grupos 
hace más~probab1e, como en el caso biológico, 1a competencia; ésta 
irrumpe sobre todo en los casos en que los resultados obtenidos por 
distintos grupos frente a un problema similar son diferentes. Me 
interesa, sin embargo, hacer énfasis en todas aquellas 
manifestaciones del comportamiento contrario, la cooperaci6n, dado 
que éste es un importante mecanismo de cohesión y consolidación de 
una disciplina. 

En la mayoría de las disciplinas biológicas la cooperación ea 
resul.tado de los intercamb:l.os mater:l.a.1es y/o conceptual.ea entre dos 
o más grupos de investigación, ya sea que pertenezcan al. mismo o 
diferente tipo de tradici6n. Se trata de un intercambio 
aproximadamente equiva1ente de capacidades, objetos, favores o 
resultados. Pero el. tráfico de objetos y resultados cient~ficos no 
solamente es resultado de la interacción entre grupos individuales, 
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sino de la estructura social del conocimiento. La publicación de 
resultados y procedimientos experimentales, la comercialización de 
artefactos tecnológicos y materiales, y la migración de 
investigadores en 1os diferentes centros de investigación, actúan 
como mecanismos de socialización de1 conocimiento, algunos de 1os 
cua1ea referiré en el siguiente apartado. 

Estos intercambios de cosas, personas y resultados pueden 
analizarse más a11á de las genera1izaciones anteriores si se 
atiende al tipo de intercambios que se dán entre grupos 
pertenecientes a diferentes tipos de tradiciones. Hemos visto en 
los cap.ítulos IV y V, por ejemp1o, la frecuente 11 importaci6n" de 
técnicas provenientes de 1as tradiciones experimentales a las 
tradiciones descriptivistas y teóricas, donde son adaptada~ a los 
fines específicos de dichas tradiciones. Las relaciones "técnicas", 
a 1as que me referí en el apartado anterior por su papel en la 
unificación del dominio de una disciplina, implican también e1 
desarrollo de relaciones "sociales" entre diferentes grupos de 
investigación e instituciones. Lo mismo ocurre con 1os intercambios 
de cosas (substancias, materiales) e información. Un ejemplo fueron 
los intercambios de diferentes especies de DNA entre el grupo de 
Harvard y el grupo de Washington a principios de 1os sesenta, 
sustentado en la alta migración de investigadores de uno a otro 
grupo. Pero los casos más sobresalientes de ese intercambio se 
dieron de las tradiciones experimentales a las descriptivistaa: 
recuérdese el gran número de secuencias de g1obinas acumuladas por 
Zuckerkandl durante su estancia en Caltech, o la posibilidad de 
ap1icar e1 programa para construcción de árboles f i1ogenéticos de 
Fitch gracias a 1as secuencias de citocromo obtenidas por 
Margoliash y su grupo. 

En efecto, las tradiciones descriptivistas son grandes 
.:¡¡¡cumuladoras de resu1tados experimentales provenientes de otras 
tradiciones. A 1a vez. sus resultados son frecuentemente 1a 
antesala de desarrollos en las tradiciones teóricas. Los resultados 
de 1aa tradiciones descriptivistas mo1ecu1ares (hipótesis del reloj 
molecular y mecanismo de restricciones funcionales) fueron 
incorporados como las evidencias más importantes a favor de 1a 
Teoría Neutral de la Evolución Molecular. A cambio, las tradiciones 
teóricas proporcionaron -una vez hecha la síntesis teorica de 1a 
TNEM- el marco en e1 cual se definieron prioridades empíricas, 
técnicas y conceptuales para las demás tradiciones. 
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El conjunto de· intercambios informa1es y constantes. entre 
tradiciones fué condici6n'para el establecimiento.de re1aciones y 
marcos de intercambio más sólidos o inatituciona1.i.zados, que 
veremos a continuación. 

7.1.3 Laa inatituc~onea de u.na diacip1~na 
La creaci6n de instituciones sociales, medios de comunicación 

eficientes y normas para la evaluación de resultados es necesaria 
para 1a consolidación de una discip1ina cient~fica. La estabi1idad 
de esos elementos indica, asimismo, el grado de madurez de una 
disciplina. Si bien cada uno de esos elementos cumple funciones 
diferentes. éstas pueden caracterizarse como de tipo "socia.l"• dado 
que su existencia y solidez depende en buena parte del 
reconocimiento o legitimidad que tienen en 1a comunidad en 
cuestión. Al tratarse de estructuras cient~ficas. sin embargo. ese 
reconocimiento no puede desligarse de los logros y prácticas 
cient~ficas. ni de la identidad socio-profesional de los miembros 
de esa comunidad. Es as~ que la fundación de sociedades 
cient~ficaa. por ejemplo. no sue1e ser sufíciente para conformar 
una discip1ina cient~fica2 • 

El reconocimiento consenso que tienen esas estructuras 
sociales en una comunidad ea proporcional a la conso.lidaci6n y 
madurez de la disciplina; dicho consenso debe ser suficiente como 
para contener y guíar 1as expresiones y prácticas de los 
científicos y 1os grupos individuales. pero no puede ser de tal 
modo excesivo o r~gido como para impedir 1a diversidad necesaria 
para la construcción de conocimiento. Así pues. las estructuras 
sociales son una especie de líneas de frontera que contienen las 
diferentes manifestaciones de una disciplina y que marcan el 
contexto en e.l cual se produce conocimiento. Las instituciones 
socia1ea son. como las técnicas y los intercambios entre grupos. 
parte de las reatr~cc~onea que el mundo aocia1-natura1 impone al 
conocimiento y que, como hemos visto.· éste conocimiento modifica 
continuamente. Véamos con un poco de más detal1e cómo actúan estos 
mecanismos para cohesionar una disciplina. 

2 E1 ejemplo de Smocovitis (1992J en la fundación de 1a biolog!Ca evolutiva es 
ilustrativo. Mientras no hubo un conjunto de "pripsipioa univi;rsalep" reconocidos 
por 1os bi61ogos. no existió la unidad de la disciplina. pese a las diversas 
sociedades que se crearon con ese fin. 
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La creación de medios de comunicación adecuados a una 
comunidad con intereses semejantes ea uno de los ingredientes de la 
construcción social de conocimiento que marcan con mayor nitidez 
1os 1ímites de una disciplina. Historiadores y filósofos (Kuhn 
1962, Hu11 1988, Smocovitia 1992, 1994, entre otros) han seña1ado 
el pape1 de bo1etines, revistas, 1ibros, anto1ogías y reuniones 
periódicas en 1a construcción de un 1enguaje y un mundo de objetos 
comunes. Cada uno de éstos medios de comunicación tiene una función 
eapec~fica y cubre diferentes necesidades en 1aa distintas etapas 
de una comunidad en proceso de consolidación. Por lo general los 
boletines y 1a comunicación informal y directa marcan, a falta de 
otros medios, 1a primera etapa en la conformacion de una comunidad. 
En Smocovitia (1992) se presenta un buen ejemplo del pape1 de 1os 
bo1etines en una situación de emergencia (la guerra) para una 
comunidad naciente, l.a de los evolucionistas. En el. caso de 1a 
Evol.uci6n Molecular hemos visto que loa diferentes científicos y 
grupos intercambiaban continuamente resultados y material.es de 
manera directa e informal. en los primeros años de la década de l.os 
sesenta. zuckerkandl., por ejemplo, siendo huésped del laboratorio 
de Wa1ter Schroeder en CalTech, tuvo acceso a los datos sobre 1a 
estructura de la alfa-globina humana en 1961. Asimismo, cuando Max 
De1brück, también de Ca1Tech, regresó de una estancia en Munich, 
trajo consigo la secuencia de los primeros 30 aminoácidos de la 
cadena de beta-g1obina obtenida por Gerhard Braunitzer. Con ambas 
secuencias Zuckerkand1 1anz6 1a hipótesis de que las dos cadenas 
eran resu1tado de una duplicación génica, y que l.a comparación de 
secuencias podría servir para establecer relaciones cuantitativas 
precisas entre especies. Este ejemplo i1ustra no s61o e1 tipo de 
intercambios material.es y de información entre grupos y científicos 
a1 cual ya nos hemos referido, sino el soporte ~nstituc~ona1 en e1 
que se dan esos intercambios: la localización de Zuckerkandl en 
Ca1Tech, una de las instituciones científicas más prestigiadas en 
e1 campo de la biología molecular, bajo la égida de Linus Paul.ing, 
nos refiere a un contexto social altamente favorab1e para 
estab1ecer relaciones de todo tipo:z. 

2 El papel que jugaron algunas instituciones de élite como CalTech en la 
molecularización de la biologia ha sido ampliamente documentado (Olby 1974, Abir-Am 
19B::Zb, Kay 1993, Raemussen 1993). La pertenencia a estas instituciones y grupos era, 
por ejemplo, una de las condiciones para tener acceso a ciertas tecnologi:as 
especialmente costosas y que requerían de auxilio técnico especial, como 1a 
ultracent.t:fuga, el microscopio electrónico y el aparato de Tiselius. Asimismo, eran 
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Cuando en una etapa posterior aumentó e1 número de grupos y 
cient~f icos interesados en ap1icar 1as técnicas mo1ecu1ares a 1a 
so1uci6n de prob1ema evo1utivos 1a comunicación informa1 dejó de 
ser suficiente. Loa resu1tados de 1a naciente comunidad eran 
pub1icados, como sue1e ocurrir, en revistas científicas de corte 
"genera1 11 , en revistas pertenecientes a otras discip1inaa como 1a 
bioquímica y 1a biofíaica, o en medio de anto1ogías más 
re1acionadas con 1a bio1ogía mo1ecu1ar. Así, 1os trabajos pioneros 
de1 campo se pub1icaron en Proceedings of the Natigna1 Academy gf 
Scienge, Science, Genetics o e1 Jgyrnal of Mglecular Evolut:ign o en 
anto1og~as como 1a de Chargaff y Davidson (1960) 3

• 

En 1964 Henry Vogel, de 1a Universidad de Rutgers en Nueva 
York, organizó ahí el primer congreso enteramente dedicado a la 
evolución mo1ecular, a1 cua1 he citado en varias ocasiones. Si bien 
e1 títu1o de l.as memorias, 11 Evo1ving Genes and Proteins 11 , se 
refiere a1 dominio de 1a nueva discip1ina (l.aa macromol.écu1as 
informaciona1es), 1os asistentes y 1oa resultados que se 
presentaron ahí fueron bastante heterogéneos. Habían acudido desde 
representantes notables de la Síntesis evolutiva como Mayr y 
Simpson, hasta bioquímicos y biólogos mo1eculares interesados en la 
evol.uci6n de1 metabo1ismo intermediario (ver 1a intervención 
inaugural. de E. L. Tatum en Bryson y Voge1 1965). A pesar de esta 
curiosa mezcl.a, y de que los arquitectos de la Síntesis 
mostraron sumamente escépticos al enfoque mo1ecul.ar, fué en ese 
Congreso en donde por primera vez se reunieron gente como Thomas H. 
Jukes, Emile Zuckerkandl y Emanuel Margo1iash para discutir 1os 
procesoa·de la evo1uci6n mo1ecular. 

Las memorias del Congreso de Rutgers, 
sintético que tuvieron las de1 Congreso de 
l.oa evol.ucioniatas organísmicos, fueron 

sin tener el. caracter 
Princeton (1947) para 

un parteaguas en 1a 

los miembros de estas instituciones quienes compartían, antes de su publicación, los 
resultados de su trabajo en las diferentes reuniones y simposios anuales (como el 
Symposio de Biol.og!a cuantitativa organizado todos los veranos en Cold Spring 
Harbar). 

En Suárez (1992) he documentado un caso similar. el de la biolog3:a 
molecular en los af'ios cuarenta e inicios de los cincuenta. Loa miembros de ese campo 
publicaban preferentemente en revistas "generales" como~. ~. Cold Spripg 
Harbor Symp. of Ouant. Riology o proceedinge of the Natiopal Academy gf Science 
!llUL... o en revistas de otras comunidades como~ o el Jgurnal of Bac;teriglggy. 
En Hull (1980) también se documentan las revistas utilizadas por los miembros de 
nuevas comunidades (loe feneticistas y los cladistas) antes de contar con una 
revista propia. 
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dinámica de la entonces creciente comunidad. Loa datos del último 
1ustro de muchos grupos se publicaron ahí y se pusieron a 1a 
disposición de quien 1os requiriera. Como vimos, Kimura y Ohta, por 
ejemplo, se basaron en 1os datos ahí publicados para calcu1ar 1a 
tasa de evolución molecular que los 1levar!a a 1a teoría neutra1. 
Y King y Jukes obtuvieron también de los datos ahí publicados 1a 
maypría de las evidencias para su propia versión de la teoría 
neutral. Casi al mismo tiempo, se publicaron los at1as de 
secuencias de o. Oayhoff, que se actualizarían continuamente para 
ser utilizados por la nueva comunidad (por ejemplo, Dayhoff 1969). 

Los libros "temáticos 11 sobre la evolución molecular tienen una 
historia diferente. Probablemente el primer 1ibro en torno al uso 
de caracteres moleculares para abordar problemas evolutivos fué 
escrito por George Nutall y publicado en 1904 (Nutall 1904) . Otros 
1ibros posteriores fueron loa de Florkin (1949), Anfinaen (1959) y 
Wilaon y Kaplan (1964). Sin embargo, estos libros se encuentran 
"fuera 11 de lo que hoy se conoce (y aquí. hemos considerado) como 
Evolucí6n Molecular. Se trataba de intentos por utilizar y explicar 
evolutivamente datos bioqu!.micos, tales como la determinacion de 
homologías mediante reacciones serol6gicaa (Nutall. 1904, Wilson y 
Kaplan 1964), o 1a evolución del metabo1ismo intermediario en 
diferentes linajes (Florkin 1949) . Ninguno de estos 1ibros inclu~a 
el. concepto de macromo1éculaa informacionalea. Solamente Anfinsen 
(1959) habl.aba de la importancia de las prote~nas como caracteres 
evolutivos. En cambio, el libro de Thomaa H. Jukes (1966) se 
distinguió por eso; incl.uía una combinación de temas, como el. 
orígen de la vida y 1a estructura del DNA, pero su peso estaba en 
l.os nuevos datos evolutivos obtenidos con las técnicas de la 
biología molecular. Es por eso que ese 1ibro de Jukes puede 
incl.u~rse ya dentro de la nueva disciplina, si bien su papel. en la 
comunicación de resultados fué limitado. Los libros de texto, por 
supuesto, son posteriores (Crow y Kimura 19704 , Kimura 1983, Hartl 
y Clark 1989, Li y Grauer 1991). Estos marcan la conaol.idaci6n de 
la Evo1uci6n Molecular como un conjunto de prácticas, principios y 
medios técnicos y analíticos estabilizados y reproducibles (en este 
caso por los . nuevos miembros de la disciplina) para abordar y 

• Este libro de Crow y Kimura, "An rntrodyction !:o Popu1atfon G~nat:ics Thnpry". 
en realidad era todav~a un texto de genética de poblaciones escrito en el marco de 
la escuela clásica. Sin embargo, seftalaba la importancia de los datos moleculares. 
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so1ucionar prob1emaa. 
Sin embargo, e1 medio más eficaz para 1a comunicación entre 

1os miembros de una comunidad y para 1a construcción de normas de 
ca1idad de una discip1ina son 1aa revistas especia1izadas. En 1971 
Emi1e Zuckerkand1, entonces de regreso en Montpe11ier, se convirtió 
en e1 Editor de1 Journal qf Mg1egu1ar Evo1utign5 • Loa otros 
editores eran G. Braunitzer (de1 Instituto Max P1anck de 
Bioquímica), Richard E. Dickerson (de Ca1Tech), Jack Lester King 
(de 1a Univ. de Ca1ifornia en Santa Barbara) y Cyri1 Ponamperuma 
(de 1a Univ. de Mary1and) . E1 orígen y 1os intereses de este grupo 
de editores i1uatra e1 carácter unificador de intereses que tenía 
1a nueva revista. Braunitzer era un bioquímico que ap1icaba 1aa 
técnicas de secuenciaci6n de aminoácidos con fines comparativos; 
Dickerson trabajaba en 1a estructura tridimensiona1 de1 citocromo 
c y en las restricciones funciona1ea de ésta proteína; King, como 
vimos, se había formado como genetista de pob1acionea experimenta1; 
y Ponamperuma estaba interesado en e1 problema de1 orígen de 1a 
vida y 1a evo1uci6n bioquímica. En la fundación de 1a revista 
intervinieron persona1idades como A. I. Oparin y evo1ucionistas 
tradiciona1es como L. Stebbina y J. F. Crow; 1o cua1, 
indudab1emente, dotaba de prestigio a 1a nueva pub1icación. Sin 
embargo, predominaban 1os nuevos evo1ucioniatas mo1ecu1ares, entre 
1os cua1es destacaban R. Britten, F. Doo1itt1e, W. M. Fitch, T. 
Jukes, M. Kimura y c. R. Woese; todos e11oa habían hecho 
aportaciones importantes a 1a construcción de 1a Evolución 
Mo1ecu1ar. La diversidad de sus intereses parecía asegurar 1a 
p1ura1idad de1 J of Molecular Eyo1ution y 1a calidad de 1o que ah~ 

5 De acuerdo a Walter Fitch (1994, comunicación personal). Kluwer Publishers 
se acercó a Emi1e Zuckerkandl para proponerle la creación de una revista 
especializada en evolución molecular. Esto explicar~a. segun Fitch, que la revista 
de la disciplina haya precedido a la fundación de alguna sociedad profesional. Sin 
embargo, no he podido corroborar esta versión con zuckerkandl. y debe tomarse en 
cuenta que Walter Fitch y M. Nei fundaron en l.984 la segunda revista de la 
disciplina, Mg1ecular Biology and gvolution. Este hecho debe verse como una especie 
de ruptura entre los miembros de la comunidad. La razón que siempre ha aducido Fitch 
para explicar la fundación de la nueva revista son los altos costos del ~ 
~. de Kluwer. En l.994 aparecieron, como he sef\alado. otras dos revistas 
relacionadas con la disciplinai Jgurpal of Mplpgylar pcglggy (que trata aspectos de 
genética de poblaciones) y el Jpurnal of Mglecular Phy1gqeny {dedicada a la 
evolución de mac_romoléculas y la construcción de filogenias moleculares}. 
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se pub1icaba.6
• 

La conformación de un comité editoria1 prestigiado por sus 
1ogros de 1a década anterior permitía conaol.idar una identidad 
socio-profesional. con un el.evado status dentro de 1as discip1inas 
experimenta1ea. La creación de 1a revista, además, coincidió con el. 
inicio del. debate entre neutralistas y seleccionistas y con el auge 
de la retórica de "superioridad" de loa evol.ucionistaa moleculares 
(capítul.o VI). De este modo, el. J. gf Molecular Evolution se 
constituyó en una pieza el.ave tanto de 1a comunicación y l.a 
construcción de conocimiento, como del prestigio y l.a solidez de la 
nueva comunidad y su disciplina. Simultaneamente, l.a revista 
promovió l.a especia1izaci6n y el establ.ecimiento de criterios de 
cal.idad C "eatandares") de la disciplina. La revista pronto se 
convirtió en uno de l.os foros en donde se dirimieron con mayor 
profundidad l.oa argumentos del. debate entre neutral.istas y 
sel.eccionistas. La especialización de los argumentos requirió de 
árbitros y revisores ("pares") famil.iarizados con la discusión. Al. 
hacerl.o, l.a revista proporcionó un contexto social-científico en 
donde los evol.ucionistas organíomicos o los miembros de otras 
disciplinas cercanas (como 1a genética molecular o 1a bioquímica) 
ya no pudieron participar. Fue éste, por tanto, un importante 
factor del. ais1amiento intelectual entre la nueva disciplina y 1as 
discipl.inas establecidas. 

La conformaci6n de é1ites científicas dentro de una comunidad, 
esto es, l.os miembros de comités editoriales, loa investigadores 
con posiciones destacadas en las sociedades profesiona1es y, en 
genera1,-1os grupos e individuos con una posición provilegiada en 
1as estructuras sociales de la disciplina, forma parte también de 
1a consolidación de una discipl.ina. Estos grupos de autoridad 
conforman l.oa comités de evaluación de los proyectos de 
investigación en una disciplina y de los resultados producidos por 
sus miembros. Diferentes autores han señalado los efectos de esta 

6 La primera página de1 J of Mol Evgl. oefialaba; "This journa1 pub1ishes 
artic1es in the fo11owing research fielde: (11 Biogenec.ic evolution Cprebioc.ic 
molecules and their interaction) . {2) Evolution of informational macromolecules 
(primary through quaternary structure). (3) Evolution of genetic control mechanisms. 
(4) Evo1ution of enzyme systems and their producto. (5) Evolution of macromolecular 
systems Cchromosomes, mitochondria, membranes, etc.). (6) Evolutionary aspects of 
molecular population genetics." Esta lista representa, pues, el dominio que 
entonces, de manera laxa, comprendía la Evolución Molecular. En la actualidad 1os 
temas {11 y (5) forman parte de los estudios ~obre Origen y Evolución Temprana de 
la Vida. 
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organización social. de 1a ciencia en 1a construcción de 
conocimiento (Hu1l. 1988, Kitcher 1992J?. Mediante 1a acción de esos 
grupos con autoridad se da, en gran parte, que una discip1ina 
estab1ezca 1as re1aciones formal.es necesarias con otras 
instituciones social.ea, tal.es como agencias gubernamental.es Y 
grandes fundaciones fi1antr6picas. Los casos en que e1 desarro11o 
de un área de conocimiento es prioritario para un Estado o una 
fundación f i1antrópica se encuentran suficientemente documentados 
(para e1 caso de 1a bio1og~a mo1ecu1ar y 1a Fundación Rockefe11er 

ver Abir-Am 1982 y Kay 1993). Pero hace fa1ta documentar también 
1os casos en 1os que una discip1ina como 1a Evo1uci6n Mo1ecu1ar o 
1a bio1og~a evo1utiva, aparentemente diacip1inaa "sin uti1idad 
practica", pueden acceder a 1os proyectos de financiamiento gracias 
a que cuentan con una estructura conso1idada y reconocida. Los 
grupos de poder de una discip1ina constituyen un cana1 11 natura1" 
por e1 cual. otros grupos de poder en otras áreas pueden canal.izar 
y negociar recursos de todo tipo (financiero, técnico, 
inatituciona1J . 

Al. contar con inat:itucione.s, representantes y criterios de 
ca1idad reconocidos por 1os miembros de 1a comunidad, una 
discipl.ina ea capaz de actuar como una estructura coherente capaz 
de eatab1ecer re1aciones socia1es con otras discip1inaa o 
instituciones, y no s61o como un nuevo campo de investigación 
dentro de 1as discip1inas estab1ecidaa. Este reconocimiento social. 
que tienen 1as diacip1inas es mayor que el. que tienen 1as 
t:radiciones cient~ficaa por separado. E1 marco institucional. de una 
discip1ina, pues, ea e1 contexto en e1 que se 11eva a cabo una 
eficaz reproducción de 1as prácticas y objetivos de 1as tradiciones 
que l.a conforman. 

7.2 Las discip1inas como especia1izaci6n de 1a ciencia 

La conso1idaci6n de una disciplina permite que se estab1ezcan 

? Dejo fuera de esta discusión a 1os diversos autores que desde una postura 
cr~tica se han referido a 1as estructuras de poder de 1a ciencia {Foucault 1968, 
Latour 1987, etcétera). Ello se debe a que me interesa destacar que la organización 
del conocimiento en disciplinas es un medio eficiente para la producción de cosas 
y conceptos. dejando por ahora de lado problemas leg~timos y actuales de los 
estudios de la ciencia. ta1es como la cr~tica a 1os productos cient~fico-t6cnicos 
y el discurso de poder de la ciencia. 
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rel.aciones económicas, técnicas y socia1ea con instituciones 
diversas. Pero una discip1ina también se puede re1acionar con otras 
di.scip1inas en cuanto a su contenido cognitivo. Las teor.í.as, 1as 
1eyes, ios fen6menoa o 1as simp1es observaciones de una discip1ina 
pueden encontrarse en re1aci6n con 1os e1ementos de otra(s) 
discip1ina (s) . Sin embargo, como vimos en e1 caprtu1o I, este hecho 
ha conducido a restringir e1 estudio de 1as discip1inas científicas 
a su pape1 en 1a integración o unidad de 1a ciencia (Burian 1993a, 
1993b, schaffner 1993, Van der Steen 1993). El mode1o tradiciona1 
de unificación de 1a ciencia mediante el. estab1ecimiento de 
re1aciones de reducción teórica ha sido superado y una de l.as 
a1ternativas más recurridas ea e1 mode1o de unificación sin 
reducción de Darden y Mau11 (1977) . Debido a que éste ha sido e1 
marco tradicional. de l.a discusión fi1os6fica sobre 1a estructura y 
1a función de 1as discip1inas me voy a referir a dos aspectos de1 
mismo: e1 pape1 que juega e1 reduccionismo en l.as re1aciones entre 
discip1inas y en l.a estructura de éstas (especial.mente en l.a 
Evo1~..ición Mo1ecul.ar), y 1a función -poco considerada, excepto por 
Bechte1 (1993)- de 1a ruptura o deaintegraei6n de1 conocimiento en 
discip1inas. Como veremos, estas cuestiones cobran importancia en 
e1 caso de 1a Evol.uci6n Mo1ecu1ar, cuya estructura, estrategias de 
investigación, tipos de expl.icacionea y objetos son una síntesis 
entre 1o que Mayr ha 11amado 11 biol.og.í.a de causas ú.1timaa" y 
"bio1ogía de causas próximas". 

7.2.1 Reducc:Loniemo y d:Lacip1inae bio16g:Lcaa 
Como hemos visto en 1os cap.í.tu1os anteriores, e1 caso de 1a 

Evol.uci6n Mo1ecu1ar se suma a otros (Mau1l. 1974, Darden y Maul.l. 
1977, Burian 1993b, Bechte1 1993) en que 1a re1aci6n entre 
discip1inas y teorraa no tiene l.a natura1eza unívoca que se 1e 
atribuí.a en 1a concepción ortodoxa de l.as diacip1inas (ver capítul.o 
I). Además, 1a restricción de 1as rel.aciones entre discip1inas a 1a 
reducci6n teórica deja de l.ado otros tipos de reducción que parecen 
ser más frecuentes e interesantes en las discipl.inas bio16gicas. En 
particu1ar, esa restricción obstacu1iza e1 aná1isis de1 tipo de 
reduccionismo que parece más común en 1a biol.ogía: e1 reduccioniamo 
exp1icativo, así como l.a refl.exión acerca de l.os aspectos 
metodo16gicos del. reduccionismo, esto es, su función como 
estrategia de inveatigaci6n (Wimsatt 1980, Sarkar 1989, 1991). 
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Si bien e1 model.o de reducción teórica de Nage1 ha sido 
sometido a fuertes críticas por 1os fi16sofoa de 1a bio1ogía (Hu11, 
1972, 1974, Kitcher 1984, Hul.1 1974), l.a mayoría de 1oa autores han 
dejado de 1ado e1 anál.isis de1 papel. que cumpl.en otros tipos de 
reduccioniamo en 1a bio1ogía (con excepciones como Wimsatt 1976, 
Sarkar 1991). Sarkar (J.Q..lii.) distingue entre tres categorías de 
reducción: reduccionismo te6rico, reduccionismo exp1icativo y 
reduccioniamo constitutivo. La categor~a de reduccioniamo teórico 
incl.uye aque11os mode1oa que consideran 1a reducción como una 
re1aci6n entre teorías que puede invol.ucrar expl.icaci6n, en e1 
sentido de que l.a teoría reductora expl.ica a l.a teoría que es 
reducida (por ejempl.o, Nage1 1961, Schaffner 1967, 1977). La 
categoría de reduccioniamo expl.icativo se refiere a aque11os 
model.oa que ven l.a reducción como una re1aci6n expl.icativa, en el. 
sentido de que l.a entidad reducida es expl.icada por 1a entidad 
reductora, no importando si estas entidades son teorías, 1eyes, 
general.izacionea, mecanismos o incl.uso observaciones; en este 
sentido, el. reduccionismo exp1icativo inc1uye al. reduccionismo 
entre teorías pero no se restringe a él. (por ejempl.o Wimsatt 1976, 
Kauffman 1972, Sarkar 1989, 1991, 1992). Por ú1timo, 1os model.os de 
reduccionismo constitutivo sostienen que loa sistemas de un nivel 
superior se encuentran compuestos por sistemas de un nivel inferior 
y son, al. menos, compatibles con 1aa l.eyea de éstos (ver Sarkar 
1991) • 

Loa model.os de reduccionismo exp1icativo de Wimsatt (1976) y 
Sarkar (1989, 1990, 1991) contienen el.ementos que forman parte de 
l.a concepción de discipl.ina que he presentado, 1a cual enfatiza los 
tipos de prácticas y resultados que efectivamente se l.levan a cabo 
en el. trabajo científico. Si bien no existen 1oa bi61ogos ni 1os 
grupos que busquen l.a reducción de l.a genética mendeliana a 1a 
biolog~a mol.ecular, para muchos de e1l.os sí es un objetivo l.a 
exp1icaci6n de un 11 epifen6meno 11 a partir de sus elementos o de l.as 
rel.aciones causales que se estab1ecen entre sus partea (que pueden 
l.ocal.izarse en un nivel. inferior de compl.ejidad) . Ejempl.os de este 
tipo de exp1icaci6n son l.a síntesis de proteínas a partir de l.oa 
sustratos (enzimas) que intervienen en e11a; la exp1icaci6n del. 
deaarro11o y l.a diferenciaci6n a partir de loa genes reguladores 
que intervienen; o l.a dinámica de una comunidad a partir de l.aa 
interacciones entre las pobl.aciones que l.a componen. Debe notarse 
que este tipo de explicaciones son, con frecuencia (pero no 
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necesariamente) , el resultado de estrategias de investigación 
redUccionistaa, esto es, el resultado de una investigaci6n cuya 
finalidad es 1a construcción de ese tipo de exp1icaciones, lo que 
con11eva a desarro11ar técnicas y métodos adecuados para analizar 
y describir las partes de un proceso o de una estructura. 

El reduccionismo explicativo y la aplicación de estrategias 
de investigación reduccionistas cumple diferentes funciones en las 
distintas tradiciones científicas. En 1 a a t r adicione a 
experimentales el reduccionismo exp1icativo ocupa un 1ugar tanto en 
la descripción y exp1icaci6n de fen6menos, como en e1 desarro1lo de 
técnicas experimentales. Las estrategias de investigación más 
recurridas son reduccionistas, dado que la manipu1ación de 
fenómenos se 1leva a cabo preferentemente mediante 1a manipulación 
(descomposición, rearreg1o, a1teraci6n) de sus partes. 

Por ejemplo, en el capítulo II vimos que en loa primeros 
estudios fisicoquímicos sobre la reacción de hibridación de ácidos 
nucleicos, el grupo de Harvard se propuso describir las condiciones 
experimentales en las que se presentaba regular y eficientemente 
este fenómeno. Marmur, Doty y Lane describieron los elementos del 
proceso de reasociación (el pH adecuado, el enfriamiento 1ento de 
1a temperatura de 1a solución hasta aproximadamente 2SºC por debajo 
de 1a temperatura de disociaci6n, etcétera), y utilizaron 
diferentes métodos de medición (absorción de rayos uv, formación de 
bandas en la u1tracentrifugación, y recuperación de 1a actividad 
biológica) . La exp1icaci6n de la reasociación consistió en 
describir la relación causa1 entre diversos elementos: el efecto de 
la menor temperatura en las colisiones entre las dos cadenas, 1a 
cua1 provoca una mayor probabi1idad de colisión entre los 
nucleótidos complementarios de las dos cadenas, y 1a formación de 
puentes de hidrógeno gracias a las interacciones estereoquímicas 
entre éstos. Pero esto no es todo. Cuando Spiegel.man y Hal1 
decidieron manipular el fenómeno estudiado por el grupo de Harvard 
para localizar el RNAm en el citoplasma bacteriano, esto es, cuando 
se atrincheró e1 fenómeno como parte de una técnica experimental, 
se eligieron sus propiedades fisicoquímicas, ta1es como la 
absorción de rayos uv, para medir 1a proporción en que ocurría. 
Spiegelman y ha11 dejaron de 1ado las características biológicas 
del fenómeno, como la recuperación de la actividad transformadora 
del DNA renatura1izado, que también podría haber servido para medir 
la reacción de reasociaci6n. Los motivos de esta e1ección, como 
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frecuentemente ocurre en 1a evolución de técnicas, fueron de tipo 
práctico. La medición de la absorción de rayos uv es un 
procedimiento rápido y aenci11o en el que pueden ser detectadas 
variaciones muy pequeñas. No ocurre lo mismo con los experimentos 
de recuperación de 1a actividad transformadora de1 DNA, al cua1 hay 
que incubar en una so1ución bacteriana 1 esperar 1a reproducción de 
esa pob1aci6n, etcétera. Este proceso es más lento, está lleno de 
procesos sobre los que no se puede tener control (por ejemp101 la 
regulación de1 tamaño poblacional o de 1a tasa de reproducción de 
1as bacterias), es menos reproducibl.e y las variaciones pueden 
deberse a un gran namero de factores. 

Así pues, el atrincheramiento de la reacci6n de reasociaci6n 
en 1as técnicas de hibridación, así como la evolución de estas, fué 
posible gracias a una de las características más frecuentes de1 
cambio científico en 1as tradiciones experimentales. Me refiero a 
1a adopción de estrategias de i.nveetigaci6n reduocioni.etae. La 
caracterización de las propiedades fisico-químicas de un fenómeno 
tiene una serie de ventajas frente a la caracterización de sus 
propiedades bio16gicas. Como J.o afirman Marmur y Lane 1 11 estos 
estudios (los fisicoquímicos] permiten una descripción más 
cuantitativa de1 fen6meno (de l.a separación y reunif icación de 1as 
cadenas compl.ementarias de1 DNA] 11 (Marmur y Lane 1960, p.461). La 
caracterización físico-química forma parte de una estrategia en 1a 
que se busca detectar 1as diferentes maneras en que un sistema es 
descomponib1e en eue partea. So1amente esta descomposici6n en 
partes permite su manipul.ación y la generación de variantes que 
eventua1ñiente puedan 11egar a atrincherarse (ver Wimsatt 1986, 
Martínez 1995b y Mart.!.nez y Suárez 1995) . Las propiedades o 
variantes físico-qu.ímicas, en general, son más faci1mente 
manipu1ab1es y descomponibles que 1as propiedades bio16gicas y por 
e11o son gnera1mente "preferidas" por los biólogos de tradiciones 
experimental.es. 

En 1as tradiciones descriptivistas de 1a bio1.ogía 1 como vimos 
en e1 cap.ítu1o IV, l.as expl.icaciones reduccionistaa pueden cump1ir 
una función importante en e1 desarro11o de hipótesis sobre 1os 
mecanismos de 1a evolución. En e1 caso de 1a Evo1uci6n Mol.ecular, 
estas hipótesis se basan en 1a descripción de 1a estructura y 
función de 1aa partes que explican su fijación 1 ya sea mediante 1a 
acción de l.a se1ecci6n natura1, o mediante 1a presión de mutación 
y la deriva génica. E1 ejempl.o más notorio es el. de1 mecanismo de 
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1as restricciones funciona1ea propuesto pOr Zuckerkandl. y Paul.ing. 
Este mecanismo permite explicar (reducir) una gran cantidad de 
observaciones y resultados, ta1es como la alta variabil.idad de 
a1gunos sitios y regiones de las prote..ínas o la escasa variabilidad 
de 1os sitios activos de 1as enzimas a lo 1argo de l.a evo1uci6n. 

Sin embargo, en el caso de l.as tradiciones descriptivistas de 
la Evolución Mo1ecu1ar una discusión que resulta más interesante ea 
l.a del papel que juegan l.aa estrategias de investigación 
reduccionistas en un campo que se hab.ía caracterizado por su 
metodología anti-reduccionista. La cuestión nos hace ver que el 
probl.ema del reduccioniamo es bastante más complejo de lo que con 
frecuencia se reconoce, y que el estudio empírico de casos 
espec.íficoa resul.ta sumamente fructífero. 

Como vimos en el capítulo anterior, l.a posición de los 
evo1ucionistas tradicional.es en su relación con 1a f.ísica y l.a 
qu.ímica ha sido ambigua. su postura ha sido de respeto hacia l.a 
metodolog.ía experimental y el. enfoque reduccionista de l.a "biología 
de causas próximas", pero enfatizando l.a autonom.ía y legitimidad 
de1 método comparativo y anti-reduccioniata de l.a "biología de 
causas últimas". En este sentido l.a Evo1uci6n Mol.ecul.ar es un 
"h.íbrido" extraño de esas dos biol.ogías de las que ha hablado Mayr: 
es una disciplina con un enfoque experimental. molecular, cuyo 
objeto es 1a exp1icaci6n de un proceso típicamente biológico, l.a 
evo1uci6n. Esta mezcla es especia1mente notoria en l.aa tradiciones 
descriptivistaa caracterizadas, como vimos, por el. uso de técnicas 
moleculares en 1a solución de problemas tradicional.es de la 
biolog.ía evolutiva. No fué casual, por eso, que las discusiones 
entre evo1ucionistas moleculares y organísmicoa se hayan iniciado 
entre descriptivistas, dada l.a cercanía de l.os "nichos" de las dos 
comunidades. 

La estrategia de los descriptivistas moleculares (Zuckerkandl. 
et al., 1960, zuckerkandl y Pauling 1965, Margo1iash y Smith 1965, 
Fitch y Margol.iaah 1967) era en varios sentidos reduccionista. 
Recuérdese que entre las ºventajas" de su enfoque estaba 1a 
posibilidad de construír filogenias utilizando unicamente l.os datos 
comparativos de un solo gen o proteína. Esto contrastaba 
notabl.emente con l.a metodología de los tax6nomoa tradicionales, 
cuyos árboles f ilogenéticos y clasificaciones se consideraban más 
robustos entre más tipos de evidencias incorporaran (indicios 
paleonto16gicos, anatómicos, embriológicos, bioquímicos). La 
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estrategia reduccionista de 1oa taxónomos mo1ecu1area permitió e1 
deaarro11o de comp1ejos algoritmos para elaborar c1asificaciones, 
e1 desarro11o de criterios cuantitativos (muy cercanos a los de la 
escuela feneticista) y la formulación cuantitativa de principios 
como e1 de parsimonia. Esto les permitió acumular rapidamente una 
serie de triunfos (como las filogenias bacterianas) y de argumentos 
de -"superioridad". As.!, 1a estrategia reduccioniata fué sumamente 
efectiva en el desarro11o de las tradiciones descriptivistaa 
mo1ecu1area; sin embargo, cada vez más los problemas a 1os que se 
enfrentaron estos tax6nomos 1oe fueron acercando a los problemas de 
los taxónomoa tradicionales. En la actualidad, la construcción de 
filogenias mo1ecu1ares cada vez más precisas se efectúa 
incorporando otro tipo de datos bio16gicoa (ciclos y hábitos de 
vida de las especies, caracteres morfo16gicoa, etc.)ª, de modo ta1 
que e1 "idea1 11 reduccioniata de 1oa taxónomoa mo1ecu1ares de loa 
afies setenta es escasamente defendido. 

En conc1usión, 1a reducción explicativa puede proporcionar 
explicaciones causales que unifican, a1 menos parcialmente, los 
dominios de diferentes tradiciones o de diferentes disciplinas. La 
imp1ementaci6n de estrategias de investigación reduccionista es, 
además, uno de 1oa medios más afectivos en la construcci6n de 
conocimiento técnico y conceptual. Creo que ya ea tiempo, como 
sefta1a Wimsatt (1976), de reconocer e1 va1or que han tenido 1aa 
exp1icaciones y 1as estrategias reduccionistas en 1a práctica rea1 
de 1os cient.!ficos, as.! como 1os sesgos que esto ha inducido en e1 
contenido de diversas discip1inas (especialmente bio16gicas) • 

7.2.2 La autonODl.i:a diacipl.:l.na.r.i.'a. como eatrateg:l.a 
La unificación de 1as exp1icaciones de 1a ciencia ha sido 

considerada, genera1mente, como un idea1 regulativo o un objetivo 
deseab1e del conocimiento cient.!fico. sin embargo, ser.!a importante 
emprender un estudio de casos eapec.íficos de la historia de la 
ciencia con e1 objeto de determinar en cuáles de e11os 
efectivamente ha intervenido este idea1. Poco se ha hecho, por 
ejemplo, por analizar 1os efectos epistémicos y estratégicos_d~ 10 

a-Por supuesto. 1a ca1ibraci6n de 1oa tiempos de divergencia en una ~i1ogenia 
mo1ecu1ar siempre ha requerido de 1oa datos de1 registro f6si1, esto ea. de 1as 
t~cnicas de 1a pa1eonto1og~a. 
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que Bechte1 (1993) ha 11amado 1a "desintegración de l.a ciencia", 
esto es, 1a especia1izaci6n de l.a ciencia en discipl.inas. 
Paradójicamente, l.a desintegración de l.as ciencias en discipl.inas 
particul.ares muchas veces es resul.tado de l.a unificación de dos o 
más campos de investigación y, por supuesto, es producto de l.a 
integración de diferentes tradiciones9 • 

E1 estudio de l.a evol.ución a nivel. mol.ecul.ar formaba parte del. 
horizonte de investigación de l.os evol.ucionistas tradicional.es y de 
1os bioquímicos y l.os biól.ogos mol.ecul.ares a inicios de l.os años 
sesenta. A pesar de que l.os arquitectos de l.a Síntesis se mostraban 
escépticos al. enfoque mol.ecu1ar, no puede afirmarse que l.a 
posibil.idad de integrar este dominio en su teoría general. no 
constituyera también para e11os una estrategia deseab1e. Estaba 
el.aro, por ejemp1o, que 1a determinación "directa" de la cantidad 
de variabilidad genética era el medio por el. cual. se resol.vería l.a 
disputa entre l.a escuel.a cl.ásica y l.a balanceadora. La adaptación 
bioquímica de l.os organismos a su medio ambiente, que se encontraba 
a 1a base de su adaptación fisio16gica, era también otro de l.os 
procesos que resul.taban más atractivos en l.os estudios evol.utivos 
después de l.os años cincuenta (ver l.a intervención de Tatum en 
Bryson y Voge1 1965). Por último,, l.os avances de l.a genética 
mol.ecul.ar a partir del. mode1o de Watson y Crick, y el. 
visl.umbramiento de todo un aparato mo1ecul.ar que "traducía" l.a 
información del. genotipo a1 fenotipo, representaban un nuevo 
horizonte de fenómenos y procesos básicos de l.a evol.uci6n que había 
que enfrentar. 

Exigtía,, pues, todo un nive1 de organ~zación de l.os procesos 
evo1utivos que era deseabl.e estudiar. Un buen número de 
cient~fícos, 1oca1izados en los l.~mites de diferentes discip1inas,, 
se encontraban en posibi1idad de hacer1o a principios de 1a década 
de l.a década de l.os sesenta. Los proyectos de investigación en esa 
dirección no se segu~an de un cuerpo teórico (excepto en el. caso de 
1a discusión entre l.a eacue1a clásica y 1a balanceadora) ,, sino más 

9 Las conc1usiones de Bechte1 (1993} acerca de1 origen de 1a biología celu1ar 
coinciden en este punto con mis conc1usiones sobre e1 origen de 1a Evolución 
Mo1ecu1ar. La diferencia más notoria es, como señal.é en e1 capítu1o J:, que 1a 
biol.og!a celular ea una discip1ina que integró exclusivamente tradiciones 
experimentales. Los puntos de vista de Bechtel (1993), desarrollan la a1ternativa 
de integración de disciplinas de Darden y Maul1 (1977} en e1 sentido que lo he 
hecho: e1 énfasis en las prácticas socia1es y científicas y en 1as técnicas y 
artefactos que una comunidad usa e intercambia para abordar un dominio. 
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bien de 1aa nuevas poaibi1idades técnicas y conceptua1es que eran 
e1 resu1tado de1 deaarro11o ace1erado de 1a bio1ogía mo1ecu1ar en 
1os ail.os inmediatamente anteriores. E1 uso y adaptaci6n de 1as 
nuevas técnicas mo1ecu1area a a1gunos de 1os prob1emas 
tradiciona1ea de 1a bio1ogía evo1utiva marca e1 inicio de 1a 
constitución de 1a Evo1ución Mo1ecu1ar y de 1a integración {más que 
unificación) de un conjunto de tradiciones, provenientes de 
diferentes discip1inas, a1rededor de un nuevo dominio de 
investigación. 

As;( pues, 1a integración sin reducción de varias diacip1inaa, 
entre 1aa que destacaban 1a bio1ogía evolutiva_ la bioquímica y la 
genética mo1ecu1ar, se di6 como un conjunto de interacciones 
técnicas y conceptuales 1oca1es_ y no como una relación entre 
teorías. Se tomaron prestados conceptos y términos que 
posteriormente se modificaron en el nuevo contexto {"mutaciónº, 
"gene"_ 11 homo1ogía" _ por ejemplo)_ se usaron y desarroJ.laron 
técnicas de 1a bioquímica (la electroforesis y J.a aecuenciaci6n de 
aminoácidos), de J.a inmunoJ.ogía (J.as técnicas de afinidad 
sero16gica) y de 1a genética mo1ecular (la hibridación de ácidos 
nucJ.eicos) entre otras_ y se aplicaron fragmentos de diferentes 
teor~as a 1a resolución de problemas (por ejemp1o- la teoría de 1a 
cinética química o loa modelos matemáticos de la biología 
evo1utiva) . 

La integración de recursos de diferentes disciplinas en el 
estudio de un conjunto de problemas no condujo a la desaparición o 
a1 reemplazamiento de ninguna de 1aa disciplinas establecidas_ ni 
de ningúno de loa marcos te6ricoa existentes. Mientras que e1 
modelo reductivo de 1a unificación de la ciencia de NageJ. parece 
implicar la disminución del namero de campos de investigación y de 
disciplinas hasta_ idealmente, conducir a la construcción de un 
solo territorio teórico_ lo que aqu~ ocurrió fué la consolidaci6n 
de una nueva disciplina. Lo que eUlergió de esta integraci6n no fuá 
una teor~a de un nive1 superior, sino un cuerpo de conocimiento de 
diversos tipos unificado por exp1icaciones más o menos 1oca1es y 
por medica técnicos y de aná1isis. 

Bechtel (1993) ha dado 1o que me parecen buenas razones para 
explicar este hecho. La enorme cantidad de técnicas experimenta1ea, 
artefactos, métodos de análisis y conjuntos de observaciones y 
conceptos que ea necesario aprender a usar para dominar un campo de 
investigación hace necesaria. y en cierto sentido sa1udable, la 
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especia.1.:l.za.ci6n de l.os científicos. Las revistas especial.izadas del. 
campo, el. desarrol.l.o de criterios de cal.idad y, como vimos, el. 
desarrol.l.o de debates, contribuyen a una mayor especial.ización y 
cohesión de l.os miembros de una comunidad. Con frecuencia l.os 
científicos apenas al.canzan a revisar l.os artícu1os que l.oa 
mantienen al. tanto de l.a situación general. de su discipl.ina, y sol.o 
se encuentran inmersos en l.a situación de su campo específico de 
investigación. Son pocos l.os científicos que por su formación y por 
su situación especial. en l.a discipl.ina son capaces de tener un 
panorama l.o suficientemente amplio y compl.eto de su discipl.ina. 

Loa intercambios con l.os miembros de otras discipl.inas no 
ocurren sol.amente porque sea en si misma deseabl.e l.a cooperación o 
l.a unidad de l.a ciencia. General.mente ea costoso sal.irse del. propio 
campo para expl.orar más al.l.á de él.. Los intercambios y 1os "cruces 
de fronteras• entre diecip1inas se 11eva.n a. cabo cuando 1a 
natura1eza de l.os probl.ema.s que enfrenta. un grupo da in:vestigac:l6n 
requiera de 1os instrumentos tiicnicos o conceptua.1ea de otra 
diac:lp1.:l.na.. Entonces se aprenden a util.izar y se adquieren esos 
medios, se col.ahora con otros grupos o se "importa" un científico 
formado en l.a otra diacipl.ina. La evol.ución de técnicas y 
artefactos ea un catal.izador efectivo de tales intercambios; ya que 
abre l.a posibil.idad de enfrentarse a probl.emas que previamente 
podrían haber ca~do fuera del. dominio de l.a disciplina original.; 
este ea e1 caso de l.os numerosos bioqu~micos y genetistas 
mol.ecu1ares que concientes del. potencial. de sus técnicas para un 
sinnamero de problemas se abrieron camino en territorios que habían 
pertenecido a l.a biología evol.utiva. Sin embargo. una vez que se 
han estabil.izado l.oa probl.emaa, el. tipo de técnicas y otros medios, 
estos intercambios tienden a reducirse, contribyendo aa.í. a 1a 
cohesión y a l.a rel.ativa autonomía de una diacip1ina cient.í.fica. 
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CONCLUSJ:ONES 

La existencia de las disciplinas cient~f icas como estructuras 
que guardan una relativa independencia entre sí es algo ampliamente 
reconocido en la práctica científica. Sin embargo, como vimos en e1 
capítulo J:, el estudio de esas estructuras y de su. papel en 1a 
dinámica cient~f ica había sido obstacu1izado por 1a concepción de 
que e1 pape1 de 1as prácticas y de otros aspectos no-teóricos de la 
ciencia se reduce a cuestiones relacionadas con 1a re1evancia de 
1as teorías. 

Esa situación ha cambiado en los tl1timos años. Numerosos 
estudios han documentado el caracter local de 1a dinámica 
cient~f ica y han enfatizado la heterogeneidad o disgregación de 1a 
ciencia, tanto de sus objetivos, métodos y prácticas, como de sus 
instrumentos, prob1emae y teor~aa. En el centro de esta imagen 
fragmentada de la ciencia el tema de las disciplinas científicas 
cobra importancia y se transforma en un reto en los estudios sobre 
la ciencia. como señala Lenoir (1993), la 11 suave integración de los 
diferentes aspectos de la ciencia, que se daba por un hecho en los 
enfoques en que dominan las teorías, se convierte ella misma en 
objeto de investigación [ ... ]. Dentro del complejo de problemas 
generados por la disgregación de la ciencia, la discip1ina emerge 
como un sitio crucia1 11 (p.71). Como vimos a lo largo de este 
trabajo, el reto de la heterogeneidad de la ciencia puede 
enfrentarse caracterizando a 1as disciplinas como las estructuras 
que surgen y se estabilizan a través de las interacciones entre 
diferentes tipos de prácticas y habilidades que se articu1an en 
tradiciones. 

En los capítulos anteriores he hecho ver c6mo esa articu1aci6n 
se estableció y fruct.ífic6 en e1 caso de la formación de la 
Evo1u.ci6n Molecular. En estas conclusiones quisiera abundar en 
algunas de las imp1icacionea que en relación a cuestiones de cambio 
cient.ífico puede tener un modelo historiográfico como e1 que me ha 
servido de guía a lo largo de esta tesis. En particular, me voy a 
restringir a elaborar las implicaciones del material presentado en 
relación a un concepto central en muchos modelos de cambio 
cient.ífico, el concepto de dominio. 

Como vimos, la Evolución Molecular es una disciplina que 
muestra una gran heterogeneidad en sus prácticas y en los objetivos 
epistémicos de su comunidad. Los evolucionistas moleculares están 



interesados en el.aborar árbol.es fi1ogenéticoa basados en 
información mo1ecul.ar, en comprender 1a evol.uci6n de 1as 
macromo1écu1as informaciona1ea, en e1aborar model.os de variabilidad 
genética, en conocer l.os mecanismos de l.a evol.uci6n a nivel. 
mol.ecul.ar y en una serie de otros problemas más particu1ares. 
A1gunos de esos probl.emaa, de hecho, se encuentran en l.as fronteras 
de sus reiaciones con otras diacipl.inas; ejempl.oa en ese sentido 
serían e1 del. orígen de l.a vida o el. de l.a evolución del. 
metabolismo. A J.a cuestión de qué factores expl.ican la cohesión de 
una comunidad al.rededor de probl.emas tan distintos, considero que 
hay dos factores importantes, estrechamente rel.acionados, que 
expl.ican la consol.idaci6n de l.a Evol.uci6n Mol.ecul.ar como 
discipl.ina: por un l.ado, l.a construcción de un dom:Ln:Lo con 
al.amentos comunes para un conjunto de tradiciones y, por otro, l.a 
con.forma.ci6n de u.na identidad socio-profesional. articul.ada. 
al.rededor de probl.ema.s rel.acionados con ese donUnio y asociada a un 
marco institucional. en el. cual. tienen "l.ugarn l.as :Lnteracc:Lones 
entre trad:l.c:Lones. 

El. concepto de dominio de Shapere (1984), que original.mente 
se refería al dominio de teorías, puede generalizarse en el. sentido 
en que l.o hace Bechtel. (1993) para referirse a1 dominio de una 
disciplina. Sin embargo, al. inicio de esta t:eaia señal.é que a 
diferencia de Bechtel (1993) me interesaba hacer un mayor énfasis 
en el hecho de que el dominio de una diacip1ina es e1 producto de 
un proceso de construcción. En los trabajos de Bechte1 este 
concepto tiene un carácter predominantemente enumerativo: se trata 
de un grllpo de elementos que forman el objeto de investigación de 
una disciplina. En mi modelo de 1as disciplinas, en cambio, el 
dominio es el. punto de contacto entre diferentes tradiciones 
científicas y l.a construcción de esa coincidencia es un factor 
explicativo de la conformación de una discipl.ina. El concepto de 
dominio es, pues, parte importante de una explicación diacrónica de 
cómo ocurre 1a construcción de conocimiento a través de la 
formación de disciplinas y de cómo se conforma la identidad aocio
profesional. que comparten un grupo de tradiciones. 

Bajo esta perspectiva el concepto de dominio de una disciplina 
adquiere una serie de características. El dominio no puede 
consistir, por ejemplo, en un conjunto fijo y común de el.ementos 
respecto a los cuales exista un grupo de problemas que compartan 
diferentes tradiciones. Por una parte, el. caracter local. de la 
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construcción de conocimiento imp1ica que 1as diferentes tradiciones 
conserven un dominio re1ativamente propio y que so1amente a1gunoa 
de 1os e1ementos de1 dominio de 1a discip1ina sean comunes a muchas 
de 1as tradiciones que 1a integran. Por otra parte 1 1a construcción 
de conocimiento significa que continuamente se incorporan nuevos 
e1ementoa a1 dominio 1 mientras que otros dejan de ser considerados 
re1evantes 1 1o cua1 genera nuevas condiciones para 1a construcción 
de otros e1ementoa. Todo e11o tra"nsforma 1as re1aciones entre 
e1ementoa (por ejemp1o, su importancia re1ativa) y por 1o tanto 1os 
prob1emas de distintos tipos que se formu1an 1as diferentes 
tradiciones.. Eso ocurre especia1mente en e1 periodo de conformación 
de una discip1ina puea 1 como sef'1a1é 1 1a estabi1ización de un 
dominio es parte de 1a conso1idaci6n de· 1a misma .. Sin embargo, 1a 
articu1ación de1 dominio de una diacip1ina es un proceso cont.f:nuo; 
en diferentes etapas predominan diferentes e1ementos y re1aciones 
entre e1ement:os y eso de1imita e1 caracter cambiante de 1os 
prob1emaa que enfrentan 1aa tradiciones de esa discip1ina y que una 
comunidad, a través de sus instituciones, reconoce como re1evantea. 
As.f: pues 1 so1amente es poaib1e hab1ar de 1os prob1emas de una 
discip1ina si pensamos en un corte sincrónico de1 dominio. 

Pasemos a ver de qué manera estas ideas adquieren re1evancia 
en e1 caso espec.f:fico de 1a Evo1uci6n Mo1ecu1ar. Si bien en 1oa 
cap.f:tu1os XI a1 VX i1uatré diferentes aspectos de 1a construcción 
del. dominio de esa diacip1ina como reaul.tado de 1a interacción 
entre diferentes tradiciones y grupos de investigaci6n 1 aquí me 
interesa resumir, de manera concisa. 1a construcci6n del. dominio 
conformado por 1as observaciones y teor.f:as específicas de esa 
discip1ina. A partir de esta reconstrucción más abstracta de 1a 
historia que he narrado en esos capítu1os espero que quede c1ara 1a 
pertinencia de1 mode1o de discip1inas como integración de 
tradiciones para prob1emaa de cambio cient.f:fico. 

Propongo que consideremos tres etapas de 1a construcci6n de1 
dominio de l.a Evo1uci6n Mo1ecu1ar. Esas etapas no necesariamente se 
cump1ieron de manera simu1tánea por 1as diferentes tradiciones y no 
pueden verse como una secuencia crono1ógica estricta; como aefia1é, 
1a independencia rel.ativa de cada uno de 1os tres tipos de 
tradiciones impide una dinámica coordinada entre e11as. sobre todo 
en 1oa inicios de 1a discip1ina. Más aan. en diferentes etapas de 
1a conformaci6n de 1a Evolución Mo1ecul.ar diferentes tradiciones 
han tomado l.a 11 de1antera" en l.a dinámica de 1o que sería desp'Ués 
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una disciplina relativamente cohesionada. La coordinaci6n o 
integración de 1os ritmos y problemas de 1os tres tipos de 
tradiciones es, más bien, 1a cuestión que tenemos.que explicar. Ea 
importante, además, no olvidar que al considerar a la construcción 
de un dominio como un proceso, un mismo elemento puede atravezar 
diferentes etapas y transformarse o sugerir diferentes tipos de 
problemas. 

Las tres etapas del proceso de construcción del·dominio de 1a 
Evolución Molecular fueron: 

a) la apertura del nivel de organización molecular a la 
investigación evolutiva gracias a la utilización de nuevas técnicas 
experimentales 

b) el establecimiento de nuevos elementos en un dominio 
propio, y 

c) la formulación de problemas relativos a las relaciones 
entre los elementos del nuevo dominio. 

La primera etapa es muy semejante al proceso que Bechtel 
(1993) señal.a como el inicio de la biología celular: la 
introducción de técnicas y tecnología que permiten el estudio de un 
nuevo nivel de organización. En la Evolución Molecular esa etapa 
inicia en la década de los sesenta cuando diferentes tradiciones 
experimentales comenzaron a ocuparse de problemas que hasta 
entonces habían sido objeto de disciplinas establecidas como la 
taxonomra, la paleontolog.í.a y l.a genética de pobl.aciones. Para 
abordar tales prob1emas esas tradiciones experimental.ea utilizaron 
técnicas desarrolladas originalmente en otras disciplinas, como la 
bioqu.í.mica y la genética molecu1ar. Este proceso marca el inicio de 
la 11 molecularización 11 de la bio1og.!a evolutiva (capítulo II): la 
entrada de los biólogos moleculares a la biolog.í.a evolutiva guiada 
por la convicción de que sus técnicas permitirían atacar los 
problemas en el nivel. de organizaci6n que se consideraba 
fundamental. para comprender el proceso evolutivo: el nivel de loa 
genes y, en general, de 1as moléculas informacionales. 

Otra caracter.í.stica de 1a primera etapa ea que cada tipo de 
tradición se enfocó a resolver problemas para loa cual.es no era 
necesaria, en buena medida, la cooperación con otras tradiciones. 
Entre esos problemas estuvieron los intentos por cuantificar las 
homol.og3:as genéticas y en general las similitudes moleculares 
utilizando l.as técnicas de hibridación de ácidos nucleicos, la 
técnica de fingerprinting y las técnicas de secuenciaci6n de 
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aminoácidos; asimismo, en esa etapa encontramos J.os primeros usos 
de datos mo1ecu1ares.en 1a e1aboraci6n de mode1os te6ricos (Kimura 
1961) y 1os intentos por'medir 1a variabil.idad genética presente en 
J.as pob1aciones natural.e&. un eJ.emento de l.o que ser.!a el. dominio 
de 1a Evo1uci6n MoJ.ecuJ.ar cumpl.i6 (y aún cumpl.e) un papel. central. 
en-= --J.á. -"~ ·pri'mera eta·pa. se trata de1 concepto de mo1•c:u1.•• 
.J.n~ormaicio:a.•1••. · A1rededor de· este concepto se dirimen aspectos 
centraiea-··de J.a -J.egitimidad y e1. status socio-profesional. de l.a 
nueva discip1.i.na; me voy a referir brevemente a el.l.os para más 
adel.ante ·vol.ver· a l.as otras dos etapas de l.a construcci6n· del. 
dominio .. 

: El. coricepto de mol.écul.aa informaciona1es era ya un e1emento en 
el. dominio de otras diacipl.inas. Lo que l.os evol.ucionistaa 
mol.ecul.area J.l.amaron mol.écul.as informacional.es hab.!a. sido parte del. 
dominio ·de l.a biol.og~a mo1.ecul.ar al. menos desde l.a década de l.os 
cincuenta y e1. concepto también estaba imp1.rcito en l.a biol.ogra 
evol.utiva a partir de l.a s~ntesis de l.os cuarenta. Sin embargo, el. 
uso que l.e dieron l.os evol.ucionistas mol.ecul.ares a ese concepto fue 
novedoso puesto que se sustentaba en l.a idea de que l.a comparación 
de mol.écul.as informacional.es constitu.!a un tipo de información 
"directa" del. proceso de J.a evol.uci6n y, por tanto, "superior" al. 
que proporcionaban cual.quier otro tipo de caracteres1 • Este es un 
rasgo caracterratico de l.a formación del. dominio de 1a Evo1uci6n 
Mo1ecul.ar y de 1a conformación de l.a identidad socio-profesional. de 
sus miembros: 1a idea de que e1 objeto de estudio de ese grupo de 
tradiciones constituye un nive1 de organización fundamental. y 
autónomo respecto a otros nivel.es para 1a expl.icaci6n del. proceso 
evol.utivo2

• Con e1 concepto de mol.'écul.as informacional.es, l.os 
evo1ucionistaa mol.ecul.area aosten.!án haber 1ocal.izado. tanto un 
nivel. fundamenta1 para estudiar 1oa mecanismos de J.a evol.uci6n, 
como un nivel. de organización que pod.ía abordarse de manera 
independiente a l.oa otros nive1es de organización de J.oa seres 
vivos. Estas eran buenas razones para recl.amar un territorio 

1 En 1os cap1.tu1os :IV y VI me refer1. a loa argumentos en t"avor de esta 
"superioridad" eagrimidoa por los evolucionistas moleculares (en especia1. ver 
Zuckerkandl y Pauling 1965a). 

3 Como bien ha aeftalado Sechtel (1993), el dominio de una nueva disciplina no 
necesariamente se asocia con l.a apertura de un nivel de organización a l.a 
investigación. El dominio de algunas disciplinas biol.ógicaa se loca1iza en varios 
niveles de organización y diferentes disciplinas (como la genética molecular o la 
Evolución Molecular) estudian diversos aspectos de un mismo nivel de organización. 
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autónomo a1 de 1aa discip1inas tradiciona1es de 1a bio1ogía 
evo1utiva y, como vimos en e1 capítulo VI, se convirtieron en 1a 
base de 1a retórica en contra de los evo1ucionistas organísmicos. 
No es casua1 que e1 núcleo de la disputa entre neutralistas y 
ee1eccionistae haya sido precisamente ese: que 1os mecanismos de la 
evolución molecular se encontraban desacoplados de los mecanismos 
que actúan a nivel de loa organismos. 

La uti1ización de técnicas moleculares para reao1ver 
problemas tradicionales de 1a biología evolutiva fue el contexto en 
e1 cual surgieron nuevos problemas y se estabilizaron nuevos 
elementos del dominio de la Evolución Molecular. Esto constituye la 
segunda etapa en la construcción del dominio de esta disciplina. 
Algunos de esos problemas fueron (como vimos en los capítulos II, 
III y IV) típicamente experimentales, tales como el desarrollo de 
nuevas técnicas de hibridación o de secuenciación o la construcción 
de artefactos tales como bombas de presi.ón y columnas de separaci.ón 
de ácidos nucleicos. La soluci.ón de esos problemas condujo, a su 
vez, a la estabi.lización de fenómenos característicos de los 
procesos evolutivos a nivel molecular, tales como el DNA satélite. 
El DNA satélite, a diferencia de las moléculas informacionales, es 
un elemento de1 dominio de 1a nueva discip1ina que resultó de la 
investigación propiamente molecu1ar de 1a evolución. 

Otros problemas, en cambio, no eran de ti.pe experimental. sino 
que surgieron frente a 1a posibili.dad de contar con datos más 
adecuados para el estudi.o de diferentes aspectos de la evolución 
molecular. Esos datos permi.tieron desarro11ar mejores criteri.os de 
análisis· y eventualmente sugirieron nuevas explicaci.ones. Por 
ejemplo, el cálculo de las tasas de evolución a nivel molecular y 
1a medición de la variabilidad genética presente en las poblaci.ones 
naturales (problemas perteneci.entes a la primera etapa) condujeron 
al establecimiento de la hipótesis del. rel.oj mo1.ecu1ar y al. 
descubrimiento de enorme variab~l.idad genética, 
respectivamente. Ambos son elementos característicos de la 
investigación de la nueva disciplina y, en ese sentido, pertenecen 
a la segunda etapa en la construcci6n de su dominio. Más aún, ambos 
se encuentran entre los hechos más importantes que busca explicar 
1a Teoría Neutral de la Evolución Mo1ecu1ar3

• Esta teor.!.a, como 

J Estos hechos son. en este sentido, parte de1 dominio de la Teor!a Neutral. 
En este caso el concepto de dominio ser~a e1 desarrol1ado por Shapere. 
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vimos, es el. resul.tado de l.a integración de numerosos reaul.tados 
obtenidos en años anteriores por l.as tradiciones deacriptiviatas y 
experimenta1es. Esa l.abor de integración a través de 1a el.aboración 
de model.oa teóricos general.ea es l.a función principal. de l.as 
tradiciones teóricas, cuyo objetivo consiste en constru~r 

exp1icacionea que abarquen e1 mayor número poaib1e de el.ementoa del. 
dominio de una discipl.ina. Como vimos, 1a articu1aci6n de l.a Teor~a 
Neutral. generó, a su vez, un enorme grupo de probl.emaa para l.a 
nueva diacipl.ina, l.o que se tradujo en un compl.ejo programa de 
investigación. 

E1 rel.oj mol.ecul.ar, el. DNA saté1ite, 1a gran variabi1idad 
genética presente en l.as pobl.acionea y l.a hipótesis neutra 
constituyen elementos típicos de1 dominio de la Evolución 
Mol.ecul.ar. Las diferentes maneras en que se relacionan esos 
e1ementoa constituyen el. tipo de probl.emas que marcan l.a tercera 
etapa de construcción de1 dominio de esta discipl.ina. General.mente, 
esos problemas requieren de l.as prácticas y el. enfoque coordinado 
pero distinto de diferentes tipos de tradiciones, por J..o que 
constituyen l.os 11 puntos de contacto" en l.a integración de l.a 
discipl.ina. En l.a actualidad, de una u otra manera, todos J.os 
evo1ucioniataa mol.ecul.ares se enfocan en probl.emas de este tipo y 
por supuesto el.l.o del.imita su identidad socio-profesional.. 

En 1969, por ejemplo, King y Jukes corrigieron l.os datos de l.a 
tasa de evo1ución mo1ecul.ar obtenidos por Kimura (1968) gracias a 
l.a consideración de l.a existencia del DNA-satél.ite (elemento del. 
dominio que Kimura no hab.ía considerado). Asimismo 1 sustituyeron l.a 
anoma1.ía·de la a~Ca tasa de evolución molecular de Kimura por l.a 
anomal.ía de la consCancia de la tasa, esto es, por el. el.emento de 
l.a hipótesis del reloj mol.ecular. En el. debate que siguió entre 
neutral.istas y ael.eccionistaa la mayor.fa de 1as preguntas han 
girado en torno a 1as relaciones entre estos (y otros) elementos y 
l.as respuestas atai'ien de manera fundamental a l.as diferentes 
tradiciones. Por ejemplo, respecto al DNA aaté1ite existe el 
probl.ema de determinar si cumple una función regul.atoria o 
evolutiva; de ser as.í, el DNA satél.ite es un el.emento del dominio 
que puede ser expl.icado por el mecanismo de la selección natural y 
constituye una evidencia en contra de 1a hipótesis neutra. Hasta la 
fecha, sin embargo, no parece existir evidencia suficiente para 
sostener que el. DNA saté1ite cumple (o ha cumpl.ido) una función 
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espec.ífica en 1a evol.ución4 • 

E1 re1oj mol.ecul.ar se encuentra en una situación similar,. 
aunque quizás más compleja, a la del DNA-satél.ite. El. impacto de 
esta hip6tesia en e1 trabajo de l.oa evol.ucionistas mol.ecu1ares es 
dobl.e. Por un l.ado, el. rel.oj mo1ecul.ar tiene consecuencias 
prácticas en l.as tradiciones descriptivistas: se trata de una 
herramienta que permite medir distancias o tiempos de divergencia 
entre dos o más especies, siempre y cuando ae haya cal.ibrado con 
].os datos obtenidos por otros métodos, especia1mente l.os 
pal.eonto16gicoe. En este sentido, el. re1oj mol.ecul.ar se encuentra 
re1acionado con e1 probl.ema,. ya mencionado, de l.as tasas de 
evo1uci6n a nivel. mo1ecu1ar. Pero por otro lado, 1a hipótesis del. 
rel.oj mol.ecu1ar tiene consecuencias teóricas: de ser cierta l.a 
hip6teais, entonces constituye una evidencia de que l.os mecanismos 
que actaan a nivel. de 1a evo1uci6n mol.ecul.ar y 1os mecanismos que 
actíian a nivel. de los organismos se encuentran desacopl..adoa. El. 
probl.ema pareciera muy simpl.e: ¿existe en efecto un rel.oj mol.ecul.ar 
característico de cada proteína? La respuesta ha requerido, como 
vimos en el. capítul.o VI, del. desarrol.l.o de pruebas estadísticas 
cada vez más refinadas que permitan medir la desviación de l.os 
datos experimentales respecto de la constancia que supuestamente 
caracteriza al reloj. Pero también ha requerido del. refinamiento de 
].os mode1oa teóricos que explican la evol.uci6n al. nivel. mol.ecular, 
del desarrol.l.o de mejores métodos y criterios de comparación de 
mol.écul.as hom61ogas y, por supuesto, de la evol.ución de mejores y 
más eficientes técnicas de aecuenciación Cya no sol.o de 
aminoácidos, sino también de nucl.eótidos) . El. rel.oj molecul.ar es un 
el.emento del. dominio de l.a E:vol.ución Molecul.ar que unifica los 
esfuerzos de los tres tipos de tradiciones. De hecho, l.a 
unificación de esos esfuerzos al.rededor de probl.emas como el. de 1a 
existencia de1 rel.oj mol.ecul.ar exp1ica 1a integración de diversas 
tradiciones en una discipl.ina. 

En resumen, si consideramos l.as tres etapas de l.a construcción 
del. dominio de l.a Evolución Molecul.ar, resulta que l.a autonomía 
rel.ativa que existe entre diferentes tradiciones científicas es más 
visibl.e antes de que éstas se integren al.rededor de un dominio. Una 

• Uno de 1as hip6tesis en torno a 1a función del. CNA satll!i1ite y a otras 
fracciones a1tamente repetitivas del. genoma consiste en que éstas pueden actuar como 
"amortiguadores" de l.as mutaciones que continuamente se dan en e1 materia1 genético. 
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vez integradas al.rededor de un grupo de el.ementoa que comparten, 
l.as tradiciones tienden a cooperar en 1a solución de los diferentes 
problemas que atañen a las relaciones entre los elementos del 
dominio de la disciplina. Las tradiciones., como conjuntos de 
prácticas y habilidades que se han desarrollado en torno a fines 
relativamente independientes, subsisten en esta etapa en la medida 
en que siguen existiendo diferentes cipcs de probiemas que 
requieren de diferentes tipos de prácticas y habilidades para su 
sol.uci6n5 • Pero en una disciplina consolidada destacan las 
interacciones entre tradiciones. En .los laboratorios donde se 
investiga .la evolución molecular con frecuencia conviven 
cient~ficoa educados en diferentes tipos de tradiciones6 • La 
diversidad de fines, prácticas y objetos de loa distintos tipos de 
tradiciones que conformaron a la Evolución Mol.acular ::10 ha sido un 
obstáculo para la cohesión de esta comunidad. Pareciera, más bien, 
que la diversidad de tradiciones hace más fruct~feros sus 
intercambios sociales, materiales y conceptuales (ver cap~tul.o 

VII). Esos intercambios hicieron posible que una década después de 
sus or.ígenes, ese conjunto de tradiciones interesadas en los 
procesos de la evol.uci6n molecular se unificaran al.rededor de un 
mismo dominio. El. dominio de una discipl.ina ea, pues, e.1 e1emento 
más importante de cohesión en los proyectos de investigación y en 
l.aa prácticas de un conjunto de tradiciones. 

As~., e1 concepto de dominio reve1a su potencial. expl.icativo 
cuando se ap1ica a l.aa discip1inas cient~ficas. Si bien Darden y 
Maul.1 (1977) habí:an extendido el concepto de .. dominio de una 
teor.1'.a 11 de Shapere a l.a idea de "dominio de un campo", buena parte 
del. trabajo de estas autoras se circunscrib~a a la idea de dominio 
como algo característico de 1as teor~as. E1 énfasis de Darden y 
Mau11 (1977) se encuentra aan en e1 tipo de teor~aa mediante 1as 
cual.es se estabJ.ecen reJ.acionea 1ocal.ea entre campos de 
investigación. su mode1o de integración de J.a ciencia es compatible 

• Esto es, las relaciones entre los elementos del dominio generan diferentes 
tipos de problemas en las diferentes tradicione9. Alln cuando algunos elementos del. 
dominio y sus relaciones sean comunes a toda la disciplina, cada tipo de tradición 
formula diferentes tipos de preguntas respecto a esos elementos. 

• En el laboratorio del Dr. Ayala en UCI, por ejemplo, se estudian aspectos 
relativos a l.a variabil.idad genética de poblaciones de diferentes especies de 
prosgphila y con esos mismo datos también se construyen filogenias a nivel de 
pobl.aciones. Para el.lo, se requiere de habilidades tJ:picamente experimentales, tanto 
en el cruzamiento de las moscas como en la purificación y secuenciac~ón de genes. 
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con 1a idea de 1as discip1inas como integración de tradiciones, 
pero hay un buen número de otro tipo de re1acionea entre 
discip1inas y dentro de 1as discip1inas (esto ea, entre campos de 
una misma discip1ina) que quedan fuera del mode1o teórico de Darden 
y Maul1. Las interacciones técnicas, materiales y sociales, como 
vimos, juegan un papel importante en e1 carácter de la integración 
de 1a ciencia en disciplinas. E1 uso y tráfico de objetos y 
artefactos, el intercambio de resultados entre un conjunto más o 
menos reducido de tradiciones, las prácticas científicas comunes 
que se desarrol1an y la creación y pertenencia a 1as mismas 
instituciones sociales, son elementos que caracterizan a los 
miembros de una discip1ina de manera más precisa y objetiva que su 
asociación con a1guna teoría. Por otra parte, si bien en 1os 
trabajos de Bechtel (1993) se encuentra la idea de que el 
desarrollo de técnicas experimentales y la apertura de un nuevo 
dominio a 1a investigación son procesos que se encuentran 
estrechamente ligados y que requieren de la corporalizaci6n del 
conocimiento en 1aa estructuras sociales de la disciplina. e1 
modelo que he presentado parece explicar más satisfactoriamente el 
proceso de construcción del dominio de 1a Evo1uci6n Mo1ecu1ar y, 
como sugiero en estas conclusiones, de otras discip1inas. Bechte1 
(1993) pareciera detenerse, en su reconstrucción de los orígenes de 
la biología celular, en 1o que yo he considerado la primera etapa 
de la construcción de un dominio. 

Más aún, bajo 1a perspectiva de que 1as diacip1inas se 
conforman por la integración de tradiciones, e1 concepto de dominio 
adquiere· una dimensión que no se encuentra en 1os trabajos de 
Bechtel (1993). Para este autor un dominio, pese a su importancia, 
no ea suficiente para que se conso1ide una nueva discip1ina. Un 
dominio recién abierto puede conatituírse como un campo nuevo de 
investigación dentro de una discip1ina previamente existente o en 
un conjunto de ellas y no dar 1ugar a una nueva discip1ina7 • Hace 
fa1ta, dice Bechte1, otro ingrediente que explique la coherencia y 
conso1idaci6n de un conjunto de tradiciones en una nueva 
discip1ina. Este ingrediente consiste en 1a creación de un marco 

~ Bechtel (1993) ha dado un buen ejemplo de eete tipo de casos, el del campo 
de investigacionee sobre la relación entre mente y materia. Probablemente debido a 
que este era un problema que ya exiet!a previamente en varias disciplinas, no ee ha 
constitu!do una nueva disciplina que sea independiente de la psicolog!a cognitiva, 
de 1a neurofieiologta o de la epistemolog!a. 
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instituciona1 a1 cua1 se asocia 1a identidad socio-profesional de 
los miembros de su comunidad. Ese marco es observab1e en 1as 
diferentes instituciones (asociaciones, congresos, revistas, tipos 
de apoyo financiero, etcéteraJ que caracterizan a 1a disciplina. 
Aaimismo, tiene que ver con e1 prestigio y el status de esa 
disciplina en e1 contexto de la ciencia y 1a sociedad en general. 
Lenoir (1993) ha hecho, en ese sentido, una útil distinción entre 
el proyecto de investigación de un conjunto de grupos (lo que aquí 
he llamado la integración de tradiciones) y el proyecto 
disciplinario de a1gunos de sus miembros, orientado más bien a la 
construcción de instituciones más o menos establea para la 
disciplina. 

Como vi.moa en loa capítulos VI y VII el mode1o de las 
disciplinas que he uti.lizado es compatible con esas consideraciones 
de Bechtel. Sin embargo, la reformulación del concepto de dominio 
de una disciplina como el punto de contacto entre diferentes 
tradiciones sugiere un camino que evita la visión dualista de 
Bechtel: el dominio y la identidad socio-profesional de los 
miembros de una disciplina son, en cierto modo, las dos caras de 
una moneda. Las prácticas y habilidades que despliegan y 
desarro11an 1os miembros de una discip1ina en torno a 1os prob1emas 
relativos a un dominio, son aquel1as que loa caracterizan como un 
grupo social más o menos cohesionado, en cuyas instituciones se 
reproducen, desarrollan y evalúan esas prácticas y habi1idades. Si 
bien 1a distinci6n de Lenoir (1993) entre un proyecto de 
investigación y un proyecto disciplinario (institucional) resulta 
historiograficamente úti1, e1 concepto de dominio que resulta de mi 
modelo de disciplinas permite articular loa dos aspectos de una 
disciplina. Esta perspectiva es compatible, además, con una serie 
de problemas que han adquirido importancia en los estudios 
recientes de 1a ciencia. 

Por ejemplo, 1a construcción de1 marco institucional de una 
disciplina parece depender de factores muy diversos. Una parte 
importante de la autoridad y e1 reconocimiento que tienen 1as 
instituciones sociales de una disciplina depende de los logros de 
sus miembros, por lo que no ea posible separar de manera simplista 
1os aspectos socio-profesionales de la disciplina de loa contenidos 
espec~ficos del conocimiento que se construye en diferentes 
tradiciones (ver cap~tulo VI de esta tesis y también Hu11 1988, 
Kitcher 1992, Bechte1 1993 y Lenoir 1993). La complejizaci6n del 
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debate entre neutral..iatas y aeleccionistaa, que condujo a una 
eapecial..izaci6n cada vez mayor de los participantes del.. debate, es 
un buen ejempl.o de la manera en que se rel.acionan la construcción 
del. dominio de una disciplina con el. desarroll.o de su identidad 
socio-profesional y l.a l.egitimación de algunos cientí.ficos como 
autoridades de esa discipl.ina. El debate ponía en juego (y todavía 
l..o hace) no sólo la val.idez de l.os argumentos teóricos y la 
confiabil.idad de diferentes resultados experimentales, sino l.ae 
capacidades de los diferentes miembros de una comunidad. Estas 
capacidades consisten tanto en su habilidad en el uso de técnicas 
experimental.es moleculares y en el. análisis cuantitativo de los 
resultados, como en su habil.idad política y social para organizar 
a una comunidad. Como vimos en el capítulo VII, entre los miembros 
del.. Comité Editorial fundador del Journal gf Molecular Evol.ution, 
esto es, entre l..os organizadores del proyecto disciplinario, 
predominaron los participantes más activos del. debate en l.a década 
de l..os setenta. 

Más aún. La conformación de una identidad socio-profesional. 
como parte de l.a construcción de un dominio es especial.mente 
visibl.e en l.a creación de al.gunas instituciones de l.a disciplina. 
La primera página del. primer número del. Jgurna1 of Molecular 
Evp1ution, publicada en 1971, contenía e1 dominio de 1o que 
entonces ya se 1lamaba Evol.uci6n Mol.ecul.ar: 

"This journal publishes articles in the following research fields: (1) Biogenetic 
evolution (prebiotic molecul.es and their interaction). (2) Evolution of 
informational macromolecul.es (primary through quaternary structure) • (3) Evolution 
of genetic control mechaniems. (4) Evolution of enzyme eyeteme and their products. 
(5) Evolution of macromolecular systema Cchromosomes, mitochondria, membranes, 
etc.). (6) Evolutionary aspects of molecular population genetica.• 9 

Las disciplinas científicas, entonces, constituyen estructuras 
tanto social.ea como cognitivas que agrupan a una comunidad en torno 
de un grupo rel.ativamente establ.e pero cambiante de problemas. Sus 
prácticas, sus instrumentos, 1oa fenómenos y l.eyes que forman parte 
de su dominio y sus instituciones sociales forman barreras o 

• En la actualidad los temas { 1) y ( 5) forman parte de los estudios sobre 
Origen y Evolución Temprana de la Vida. se trata de problemas que, por su 
complejidad, se han venido separando de los estudios de lo que ahora se considera 
Evolución Molecular pero que, como señalé arriba, se encuentran en las fronteras del 
interés de varias disciplinas. 
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fronteras que 1as separan de otras estructuras símil.ares. Bechte1 
(1993) ha seiialado, me parece que correctamente, el. caracter 

parad6jico de 1a conformación de disciplinas. El origen de una 
disciplina ea, por un 1ado, e1 reau1tado de la integraci6n de 
diferentes tipos de prácticas (tradiciones), pero por otro lado ea 
también el. resu1tado de 1a especialización o desintegraci6n de la 
ciencia en disciplinas con dominios restringidos. 

La prol.iferación de discip1inaa, sin embargo, no 
necesariamente opera en sentido contrario a l.a integración de 1a 
ciencia. La integración, a diferencia de l.a unificación de l.a 
ciencia, se refiere a la articu1aci6n 1ocal de prácticas y objetos 
provenientes de diferentes tradiciones con el. objeto de abordar 
probl.emaa complejos. La integración, más que un ideal., ea un 
recurso fruct.ífero en la solución de problemas y no conduce ni 
pretende ll.evar a la creación de una sol.a disciplina o de una sol.a 
teor.ía univeraa1. La Evolución Molecular, por ejemplo, puede 
distinguirse en la actualidad de otras discipl.inaa de la biol.og.ía 
evolutiva. Sin embargo, con la fragmentación diacipl.inaria de l.oa 
estudios evol.utivos l.os mecanismos de l.a evo1uci6n han invadido 
otro nicho más de 1a investigación, el. nivel molecul.ar. La 
Evol.uci6n Mol.ecul.ar también puede distinguirse en 1a actual.idad de 
l.a genética mol.ecul.ar, pero es indudabl.e que la molecularizaci6n de 
l.a bio1og~a ha hecho, este dominio, uno de sus más 
significativos avances. 

El. model.o de 1as disciplinas como integración de tradiciones 
y e1 caso de l.a Evolución Molecular sugieren algunos problemas que 
no he abordado en este trabajo. Uno de ell.os es el. papel. de las 
disciplinas en la coordinaci6n de diferentes contextos 
institucional.es y sociales, esto es, como estructuras que reúnen, 
cana1izan y transmiten las prácticas sociales y técnicas que son 
esencial.es para el funcionamiento de la sociedad. 

Otro problema, la motivación original de este proyecto, 
consiste en profundizar en la manera como diferentes "formas de 
hacer biol.og~a" se encuentran relacionadas con loa diferentes tipos 
de tradiciones. Me explico. La Evol.ución Mol.ecul.ar es un ejemplo 
notable de una disciplina en la que conviven lo que Mayr ha 1l.amado 
l.a "biol.og.ía de causas próximas" con la "biolog.ía de causas 
últimas". La idea que está al.a base de las inquietudes de Mayr es 
que en l.a biol.og~a coexisten diferentes métodos y tipos de 
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expl.icaci6n. La pregunta es, ¿en qué sentido 1a idea de que existen 
diferentes tipos de tradiciones puede clarificar esta idea úti.1 
pero poco desarrollada de Mayr? 

Una respuesta a esa pregunta requiere profundizar en la 
caracterizaci6n de los diferentes tipos de tradici.ones que existen 
en la biología y en la ciencia en general. En especial, las 
tradiciones descriptiviatas requieren de un estudio más detallado 
pues a lo largo de este siglo han sufrido el menosprecio de los 
científicos que se consideran "te6ricos" y "experimentales". La 
historia de la biología, y de la Evolución Molecular en particular, 
nos muestran, sin embargo, el. papel. central que han jugado estas 
tradiciones en la elaboración de explicaciones fundamental.es del 
proceso de evolución. Asimismo, parece necesario reflexionar sobre 
la existencia de otros tipos de tradiciones, como las tradiciones 
que podríamos l.l.amar "hist6ricas". Estas tradiciones, en l.as que 
predominan las explicaciones narrativas, son parte fundamental de 
diacipl.inas biol6gicas como l.a paleontología y la embriología 
comparada y, por supuesto, de discipl.inas de las ciencias sociales. 
Como seña1é al inicio de esta tesis, los tres tipos de tradiciones 
científicas a las que me referí no pretenden conformar una lista 
exhaustiva de los tipos de tradiciones presentes en la ciencia. 
Hace fal.ta, como parte del. reconocimiento de la heterogeneidad de 
1a ciencia, documentar e1 papel que otros tipos de tradiciones, en 
ocasiones consideradas no-científicas, han jugado en l.a 
construcción de la ciencia. 
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