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RESUMEN

En este articulo se presenta un estudio del proceso historico-epistemoldgico desde la
perspectiva lakatosiana de la investigacion cientifica llevada a cabo por J. Watson y F,
Crick, que los condujo a proponer el modelo de doble hélice para la estructura del ADN,
en el afo de 1953.
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SUMARY

In this paper shows historical-epistemological process from lakatosian view of the
scientific research to take to J.Watson & F.Crick,to elucidate the pattern of double helix of
DNA structure in 1953.

KEY WORDS: Lakatosian epistemology, negative heuristic, positive heuristic, auxiliary
hypothesis, internal history.

INTRODUCCION

El proceso que condujo a la propuesta de la estructura del acido desoxirribonucleico
(ADN) puede ser analizado desde la perspectiva de la metodologia de un programa de
investigacion (Lakatos, 1983), para demostrar que no obedecié a observaciones ateoricas
sino que requirid metodologias, transformaciones novedosas vy persistencias
conceptuales.

Desde lo epistemoldgico, la propuesta lakatosiana de programas de investigacion
basicamente se centra en la existencia de una heuristica que permite la solucion de
problemas, la asimilacion de anomalias, asi como la prediccion de hechos nuevos. Este
tipo de heuristica le facilita al investigador, tanto los caminos que debe evitar (heuristica
negativa), como los caminos que debe seguir (heuristica positiva). Un programa de
investigacién no progresa mediante el desarrollo de teorias aisladas, pruebas de ensayo y
error o metodos basados unicamente en la experimentacién atedrica.

La estructura quimica del ADN pertenece a un programa de investigacion que tuvo
confrontaciones tedricas con programas rivales, las cuales se desarrollaron
simultdneamente en diferentes paises. La mayor novedad factica y estructura légica del
modelo presentado por el bidlogo J.Watson y el fisico F.Crick (Watson, 1967), es que
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prevalecié frente a los modelos propuestos, entre otros, por los cientificos L. Pauling
(Pauling & Corey, 1953) y S. Furberg (Furberg, 1952).

En el presente trabajo, ademas del articulo original (Watson & Crick, 1953), se acude a la
narracion de todo el proceso, presentado por J.Watson (1967), en el libro que al respecto
de éste escribiere.

ANTECEDENTES (Watson, 1967)

La formulaciéon del modelo estructural quimico del ADN se debié principal, aunque no
unicamente, al trabajo de cinco investigadores: Maurice Wilkins, Rosalind Franklin, Linus
Pauling, Francis Crick y James Watson. La vinculacion de J.Watson con F.Crick se
sucedié cuando en el otofio de 1951, el primero llegé al Laboratorio Cavendish de la
Universidad de Cambridge, para unirse con un pequefio grupo de fisicos y quimicos que
trabajaban sobre las estructuras tridimensionales de las proteinas.

Al frente del grupo se hallaba el quimico austriaco Max Perutz, quien llevaba mas de diez
afos recopilando datos sobre la difraccion de los rayos X en los cristales de hemoglobina;
le ayudaba en ello el fisico Sir Lawrence Bragg, director del Cavendish. Durante casi
cuarenta afos; Sir L. Bragg, premio Nébel y uno de los fundadores de la cristalografia,
habia estado utilizando los métodos cristalograficos para resolver estructuras
relacionadas con el estudio de las proteinas, las mas complicadas de todas las moléculas
por aquel tiempo.

J.Watson, gracias a una beca de postdoctorado, habia llegado a Europa con el fin de
investigar en torno a la composicion quimica del ADN; interés surgido del deseo de
comprender qué eran los genes. Fue en la primavera de 1951, al participar en una reunion
cientifica en Napoles relacionada con el estudio de la estructura de las macromoléculas
bioldgicas, que conocid los trabajos cristalograficos del ADN expuestos por el fisico M.
Wilkins. A partir de esto, J. Watson, tomd especial atencion sobre la teoria de difraccion
de los rayos X, razén por la cual solicit6 su admisién al laboratorio de Cambridge,
especialista en estos estudios; donde fue aceptado luego de dificiles y fatigosas
gestiones, precisamente por su poca comprension sobre dicha teoria. Es de anotar, que
simultaneamente, F.Crick se encontraba dedicado ya al estudio del ADN en el laboratorio
de Cambridge.

El desarrollo de la teoria molecular del ADN inicialmente, tiene como sustento teorico los
estudios relacionados con las estructuras tridimensionales de las proteinas, ya que se
creia que tales biomoléculas eran las determinantes de la transmisiéon de la herencia
biologica. A pesar de ello, un factor importante que contribuyé en F. Crick para que
abandonara la fisica y desarrollara un intenso interés por la biologia fue la lectura del libro
“ ¢ Qué es la Vida ?” (Schrodinger, 1946). Este libro sugeria que los genes eran los
componentes clave de las células vivas, luego para la comprension de la vida era
necesario conocer el modo de actuar de los genes. Paralelamente, el bacteriélogo Oswald
T. Avery realizaba en el Rockefeller Institute de Nueva York varios experimentos que
demostraban que los caracteres hereditarios podian ser transmitidos de una célula
bacteriana a otra por moléculas purificadas de ADN. Y puesto que se sabia que el ADN
esta presente en los cromosomas de todas las células, los experimentos de O.T. Avery
sugerian que todos los genes estaban compuestos de ADN.



Durante la década comprendida entre 1940-1950, predominaba entre la comunidad de
genetistas, la idea de que los virus eran genes desnudos, por lo que, el mejor modo de
averiguar qué era y como funcionaba un gen consistia en estudiar las propiedades de los
virus, comenzando por los virus mas simples: los fagos. Al frente de este grupo se
hallaban el microbidlogo italiano Salvador Luria (supervisor de Watson) y Max Delbruck,
fisico teodrico de origen aleman. Mientras M. Delbruck confiaba en que los experimentos
puramente genéticos podrian resolver el problema, S. Luria sostenia que la solucidon
llegaria solo después de haber sido develada la estructura quimica de los virus.

El sélo examen de las placas cristalograficas del ADN impediria un gran numero de
puntos de partida erréneos. Por fortuna, existia ya una fotografia bastante buena tomada
cinco anos atras, W. T Astbury (1947), las que junto con las fotografias tomadas por M.
Wilkins, fueron significativas. Cabe destacar, que para J. Watson y F. Crick no hubo
dificultad en contar con el apoyo de M. Wilkins pues éste también pensaba en una
estructura de hélice para el ADN. Sin embargo, errbneamente, consideraba que para
construir la hélice eran necesarias tres cadenas polinucleétidas.

Las estructuras helicoidales constituian el centro de interés en el laboratorio de
Cambridge, a causa de la estructura de hélice alfa para las proteinas propuesta por el
quimico L. Pauling, la cual deberia ser comprobada, con base en una teoria y en una
deduccion matematica general, que posteriormente postuld F.Crick junto con su colega, el
fisico, Bill Cochran; dicha teoria, constituyé el primer logro cientifico significativo de F.
Crick; ademas, constituyé parte del nucleo firme del programa de investigacion que
empezaba a desarrollar junto con J.Watson.

HISTORIA INTERNA DE LA ELUCIDACION DEL MODELO DEL ADN (Watson, 1967).

J.Watson y F.Crick partieron del supuesto de que la molécula de ADN contenia un gran
nuamero de nucleétidos enlazados linealmente en una forma regular. Aunque los quimicos
organicos del laboratorio proximo de Alexander Todd, consideraban ésta como la
disposicion basica, se hallaban aun muy lejos de demostrar quimicamente que todos los
enlaces internucledétidos eran idénticos. A partir de los estudios cristalograficos de los
fisicos, M. Wilkins y R. Franklin; y de que ademas, tanto J.Watson como F.Crick no
comprendian la formacién de agregados cristalinos de las moléculas de ADN, se vieron
en la necesidad de considerar la cadena azucar—fosfato como extremadamente regular
para asi buscar una configuracion tridimensional helicoidal en la que todos los grupos
medulares tuvieran un idéntico entorno quimico. Bajo esta primera hipotesis auxiliar
comenzé el desarrollo de una posible heuristica positiva en su programa de investigacion.

Esto les llevd a suponer que la solucién del problema de la estructura del ADN podria ser
mas complicada que el de la hélice alfa de las proteinas, ya postulada por L. Pauling. Sin
embargo, M. Wilkins dijo a F.Crick que el diametro de la molécula de ADN era mas grueso
de lo que seria, si solo estuviera presente una unica cadena polinucleétida. Por esto, F.
Crick tom6 como subsecuente hipotesis el suponer que la molécula de ADN era una
hélice compuesta, formada de varias cadenas polinucleétidas arrolladas una en torno a la
otra. De ser asi, antes de comenzar la construccion de modelos moleculares (“...en vez de
lapiz y papel, los principales instrumentos de trabajo eran modelos moleculares que se
asemejaban a los juguetes de nifios en edad preescolar...”) (Watson, 1967), era preciso
decidir si las cadenas estarian unidas por enlaces de hidrogeno o por enlaces idnicos,
que afectarian a los grupos fosfatos, de carga negativa.



Una complicacion presente durante el desarrollo del programa de investigacion fue el
hecho de la existencia de cuatro tipos de nucledtidos en el ADN, entonces, no podia ser
una molécula regular. No obstante, los cuatro nucleétidos no eran completamente
diferentes, pues cada uno contenia los mismos componentes de azucar y fosfato. Su
singularidad radicaba en sus bases nitrogenadas, que eran o una purina (adenina o
guanina) o una pirimidina (citosina o timina).

Puesto que los enlaces entre los nucledétidos afectaban sélo a los grupos fosfato y azucar,
no era tan aventurada la posicién o hipotesis de J.Watson y F.Crick de que el mismo tipo
de enlace quimico unia a todos los nucleétidos. Asi pues, al construir modelos
moleculares, postularian que la cadena azucar—fosfato era regular y se situaba en el
centro de la hélice; mientras que el orden de bases era irregular y se situaba en el exterior
de la hélice.

Entonces, los ultimos avances les permitieron aplicar, de acuerdo a la teoria Cochran-
Crick sobre estructuras helicoidales, solo un pequefio numero de soluciones formales
compatibles con los datos experimentales de R. Franklin. Asi, la clave estaba en decidir
cual era el numero de cadenas polinucledtidas que existian dentro de la molécula de
ADN. Sin embargo, los datos cristalograficos eran compatibles con dos, tres o cuatro
cadenas, por lo que todo era cuestidn de los angulos y los radios con que las cadenas de
ADN se ubicaban en torno a un eje central.

Decidieron iniciar la solucién referente a la explicacion de la estructura quimica del ADN
partiendo de un primer modelo en el que la cadena azucar—fosfato se hallaba en el centro
de la molécula (Figura 1), con lo cual se obtiene una estructura lo suficientemente regular,
como para dar los médulos de difraccidén cristalina, observados por M. Wilkins y R.
Franklin. J.Watson y F.Crick estaban conscientes, en aquel momento, de que debian
ocuparse de la secuencia irregular de las bases situadas en la parte externa; dificultad o
anomalia presente dentro de su programa de investigacion, la cual suponian se resolveria
cuando la disposicion interna fuera localizada de un modo correcto.

El problema central era el de la neutralizacion de las cargas negativas de los grupos
fosfato de la molécula de ADN, dado que no sabian como se situaban en tres
dimensiones los iones inorganicos. El desarrollo de un programa de investigacion requiere
de un trabajo en comunidad, no tiene lugar si en él se utilizan teorias aisladas o métodos
experimentales ateoricos. Por ello, J. Watson y F.Crick acudieron al estudio de las
publicaciones de L. Pauling relacionadas con la quimica estructural de los iones
inorganicos, ya que la clave del problema radicaba en deducir una disposicién adecuada
de tales iones; lo cual lograron, como una solucion parcial al problema.
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Figura 1. Primer fragmento de ADN imaginado por el programa de investigacion. B: base

nitrogenada, A: azucar, F: fosfato. (Watson, 1967)

Al mismo tiempo, mientras F.Crick se concentraba en el significado de los diagramas de
rayos X, J.Watson se dedicé a reconstruir los diversos modelos moleculares en varias
cadenas, disponiéndolos en linea de nucleétidos, ya que consideraba que aunque las
cadenas de ADN son muy largas en la naturaleza, no habia razéon para formar un modelo
molecular demasiado extenso, en la seguridad de que se trataba de una hélice, cuya
distribucion de posiciones para un solo par de nucleotidos generaba automaticamente la
disposicion de todos los demas componentes. Esta seguridad, de un modelo estructural
helicoidal del ADN, puede considerarse, desde el punto de vista lakatosiano, como parte
del nucleo firme del programa de investigacién formulado por estos cientificos.



Luego de varios analisis, J.Watson y F.Crick habian desechado las hélices
monocatenarias por su incompatibilidad con las pruebas de que disponian; dentro del
desarrollo del programa de investigacion consideraron que, en cuanto a las fuerzas que
mantenian unidas las cadenas, lo mejor era suponer que eran puentes salinos, en los que
cationes divalentes, como por ejemplo, el Mg™ (Figura 2) unian a dos o mas grupos
fosfato (Watson, 1967).

Figura 2. Hipotesis de como los iones Mg++ grupos de fosfato de carga negativa en el
centro de la hélice compuesta (Watson, 1967).

Watson y Crick pensaron que los enlaces de fosfodiéster que unian los sucesivos
nucledtidos del ADN, podian existir en una gran variedad de formas, por lo que
propusieron tres cadenas que se arrollaban entre si, dando lugar a una repeticion
cristalografica, cada 28 A, a lo largo del eje de la espiral. De este modo, dicha
caracteristica se ajustaba a lo exigido por las fotografias de M. Wilkins y R. Franklin. Sin
embargo; al cotejar su modelo con las mediciones cuantitativas de R. Franklin,
encontraron como anomalia al desarrollo de tal hipotesis, que dicho modelo no
concordaba con los contenidos de agua obtenidos experimentalmente.

Esta conclusion aumentd, de un modo alarmante, el numero de potenciales modelos
moleculares para el ADN. La incertidumbre de verificar si ésta estructura dependia de los
iones utilizados para neutralizar los grupos fosfato negativos (iones que suponian
correspondian a Mg”), podia llevarlos a una regresion del programa de investigacién, ya
que eran falsas las hipétesis anteriormente planteadas.

J.Watson y F.Crick retomaron sus estudios dejando de lado la construccion de modelos
moleculares basados en ejes de azucar—fosfato. Cualquier modelo que situara la cadena
azucar—fosfato en el centro de una hélice, obligaba a los atomos a estar mas proximos de
lo que permitian las “...leyes de la quimica...” establecidas (Watson, 1967). El problema
requeria de un nuevo enfoque, un cambio en el desarrollo de las hipotesis auxiliares que
hasta ahora habian dominado el curso del programa de investigacion.

Fue durante el Congreso de la Royal Society, realizado en el afio de 1952, que J. Watson
tuvo la oportunidad de conocer al microbidlogo francés André Lwoff, quien se ocupaba
del papel que tenian los metales divalentes en la multiplicacion de los fagos, y quien
estaba interesado en la hipdtesis de Watson, de que los iones tenian una importancia
decisiva en la estructura del acido nucleico. Es de destacar que el interés de buscar
relacion entre los postulados de A. Lwoff y J. Watson radicaba en los estudios



cristalograficos sobre el virus del mosaico del tabaco (VMT), realizados de forma
simultanea por J. Watson, los cuales verificaban la estructura helicoidal de éstos virus. Sin
embargo, el VMT contenia una estructura de ARN y no de ADN.

Entusiasmados por sus supuestos adelantos relacionados con la estructura helicoidal, asi
como por la importancia de los iones metalicos en ella; J.Watson y F.Crick toman, como
hipotesis dentro de su programa de investigacion, los trabajos acerca de las proporciones
relativas de las bases nitrogenadas (purinas y pirimidinas) en la estructura del ADN,
realizados por el bioquimico austriaco Erwin Chargaff (Chargaff, 1952); en donde, para
todos los preparados de ADN, el numero de moléculas de adenina (A) era muy similar al
numero de moléculas de timina (T), mientras que el numero de moléculas de guanina (G)
era muy semejante al numero de moléculas de citosina (C). Ademas, la proporcién entre
el conjunto de bases adenina-timina y el de guanina-citosina variaba segun su origen
biolégico. En el ADN de algunos organismos predominaban A y T, mientras que en otras
prevalecian G y C. Chargaff no ofrecia ninguna explicacién de sus resultados, aunque
pensaba que eran significativos.

Asi fue como F.Crick penso en la posibilidad de verificar la existencia de “un principio
biologico perfecto”, asociando los aportes del quimico tedrico John Griffith, interesado en
los esquemas de repeticion de los genes. Por aquel tiempo, algunos genetistas sostenian
que la duplicacién del gen requeria la formacion de una imagen complementaria, en la
que la forma estaba relacionada con la superficie original como una cerradura respecto a
una llave. La imagen complementaria funcionaria entonces como el molde para la
sintesis de una nueva imagen.

Tanto para F. Crick como para J. Griffith, era importante detectar las fuerzas de atraccion
presentes en los nucledtidos, especificamente en sus bases nitrogenadas. F.Crick
argumenté que los enlaces de hidrégeno no constituian la solucién; por lo que, era
necesario postular la existencia de fuerzas especificas de atraccion, entre las superficies
planas de las bases adenina-timina y guanina-citosina. Relacionando, entonces, lo
propuesto por J. Griffith y por E. Chargaff, deduce que los pares sefialados se presentan
en cantidades iguales. Ademas, no habia razon para excluir la idea de que las
regularidades de E. Chargaff tenian su origen en el cddigo genético. Para F. Crick, de
alguna manera, grupos especificos de nucledtidos debian codificar aminoacidos
especificos y posiblemente la adenina igualaba a la timina a causa de su papel, no
sospechado aun, en el ordenamiento de las bases. Hasta aqui cabe recordar que, se
tenia como hipdtesis auxiliar dentro del programa de investigacion que, las bases
nitrogenadas se encontraban en la periferia de una posible estructura helicoidal.

Por su parte, J. Watson estudiaba la bioquimica de las interrelaciones del ADN, el ARN y
la sintesis de proteinas. Considerd que el ADN era el soporte sobre el que se construirian
las cadenas de ARN, a la vez que las cadenas de ARN eran las candidatas mas aptas
como generadoras de las proteinas. Habia algunos datos, extraidos de experimentos
realizados con erizos de mar, que hacian pensar en una transformacién del ADN en ARN,
de ahi la relacion ADN---ARN---proteinas, en la que las lineas no significan
transformaciones quimicas, sino que expresan la transferencia de informacion genética
desde la secuencia de nucledtidos en las moléculas de ADN, a las secuencias de
aminoacidos de las proteinas. Este es el fundamento del dogma central de la biologia
molecular, expuesto por F. Crick en el afio de 1958.

Bajo estas condiciones, J. Watson y F. Crick revisan el modelo molecular para el ADN,
establecido por L. Pauling. Desde la perspectiva lakatosiana, el programa de investigacion



de L. Pauling, es considerado como programa rival, el cual postulaba una hélice
tricatenaria, con los enlaces azucar-fosfato en el centro. A partir de la revisién hecha al
programa de L. Pauling, J. Watson y F. Crick afirmaron que los grupos fosfato del modelo
molecular de L. Pauling no estaban ionizados, sino que cada grupo contenia un atomo de
hidrogeno enlazado, dando lugar a una biomolécula neutra. De ser asi, el acido nucleico
propuesto por L. Pauling no era un acido. Los hidrégenos formaban parte de los enlaces
qgue unian las tres cadenas. Sin los atomos de hidrégeno, las cadenas se desprenderian
unas de otras y la estructura se desmoronaria. Este modelo no era compatible con los
fundamentos basicos de la quimica estructural por lo que aun el desarrollo del programa
de investigacion de J. Watson y F. Crick podia prevalecer.

Consecutivamente, durante un encuentro entre M. Wilkins y J. Watson, éste ultimo
observo los adelantos cristalograficos realizados por R. Franklin, en donde, aun en contra
de las suposiciones de R. Franklin se sugeria que, cuando las moléculas de ADN estaban
rodeadas de una gran cantidad de agua, las formas de cruz que dominaban las
fotografias, so6lo podian provenir de una estructura helicoidal y que con pocos calculos se
podria determinar el nUmero de cadenas de la molécula. Aunque M. Wilkins admitia que
la evidencia en favor de una hélice era ahora abrumadora, el verdadero problema
radicaba en la ausencia de cualquier hipotesis estructural que permitiese agrupar
regularmente las bases en el interior de la hélice, uno de los planteamientos que si
apoyaba R. Franklin.

J. Watson tomoé entonces, la iniciativa de construir modelos moleculares de dos cadenas,
teniendo como referente que las estructuras biolégicas se presentan en parejas. Existian
evidencias, tanto tedricas como experimentales, de que el ADN podia ser una hélice que
se repetia cada 34 A, a lo largo de su eje; en la que las bases de purina y pirimidina, de
un espesor de 3,4 A, se situaban unas encima de otras, en una direccion perpendicular al
eje helicoidal, y ademas que; el diametro de la hélice era de aproximadamente 20 A.

No obstante, J. Watson se resistia a situar las bases en el interior debido a la sospecha
de que dicha posicion, implicase un numero de modelos posibles, casi infinito. Ademas, la
otra dificultad radicaba en las bases, dado que si se las disponian en el centro, emergia el
problema de colocar dos o mas cadenas con secuencias irregulares de bases. Estas
posibles suposiciones podrian ocasionar, tal vez, una regresion sobre su programa de
investigacion.

Sin embargo, J.Watson optdé por ubicar a las bases nitrogenadas en el centro de la
estructura helicoidal bicatenaria. Después de realizar varios modelos en los que bases
idénticas, en sus formas endlicas (ya que eran las formas mas comunmente expuestas en
los libros de quimica), se enlazaban entre si mediante puentes de hidrégeno; concluyd la
no factibilidad de dichos modelos moleculares; sumado a esto, se tenia el fundamento
tedrico y experimental que el quimico Jerry Donohue daba sobre la existencia en la
naturaleza de las bases nitrogenadas en sus formas cetdonicas mas no en las endlicas.
Fue asi como, teniendo ahora como nueva hipoétesis auxiliar las formas ceto de las bases
nitrogenadas, que J. Watson se inclind por acudir a las leyes de Chargaff (1951), en
donde el numero de radicales de purina igualaba exactamente al numero de radicales de
pirimidina. J. Watson dedujo que dos secuencias irregulares de bases podian ser
introducidas de un modo regular en el centro de una hélice, siempre que la forma cetdnica
de una purina se enlazara por un puente de hidrogeno con la forma ceténica de una
pirimidina. La exigencia de tal enlace de hidrégeno, significaba que la adenina se
emparejaria siempre con la timina, mientras que la guanina se emparejaria solamente con
la citosina. Lo mas significativo era que este tipo de doble hélice sugeria un esquema de



multiplicacion en donde se emparejarian siempre A-T y G-C, lo cual significaba, a su vez,
que las secuencias de bases de las dos cadenas eran complementarias (Figura 3).
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Figura 3. Complementariedad entre bases nitrogenadas (Watson, 1967).
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Dada la secuencia de bases de una cadena, quedaba automaticamente determinada la de
su companera. Esto era facil de imaginar: una cadena aislada podia ser plantilla para la
sintesis de una cadena con la secuencia complementaria.

Partiendo de los avances realizados por J.Watson anteriormente aludidos, F. Crick
observo el hecho de que los dos enlaces glucosidicos (que unian una base con un
azucar) de cada par de bases estaban sistematicamente relacionados por un eje
perpendicular al eje helicoidal. Asi, ambos pares podian ser girados y seguir teniendo sus
enlaces glucosidicos apuntados en la misma direccién. Esto tenia la importante
consecuencia de que una cadena podia contener, al mismo tiempo, purinas y pirimidinas.
Por otra parte, sugeria que las dos cadenas debian correr en direcciones opuestas
(Figuras 4 y 5). Asi se consolidaba cada vez mas la explicacion una estructura helicoidal
bicatenaria, complementaria, que mantenia en su periferia a los grupos azucar-fosfato de
forma regular; mientras que, las bases nitrogenadas, en sus formas cetonicas se
encontraban en el centro en relacion 1:1 siempre adenina-timina y/o guanina-citosina,
unidas entre si mediante puentes de hidrogeno.

Figuras 4 y 5. Esquema actual de la doble hélice (Watson, J y Crick, 1953).



Fue asi como después de multiples intentos, lograron construir un modelo molecular del
ADN completo en el que todos los contactos estereoquimicos fueron satisfactorios.

EL MODELO HELICOIDAL DE LA ESTRUCTURA DEL ADN ENMARCADO EN UNA
MIRADA LAKATOSIANA.

Se puede establecer que este progreso de investigacion tuvo como nucleo firme las
siguientes proposiciones:

= EI ADN esta presente en los cromosomas de todas las células, esta compuesto por
desoxirribosa, grupos fosfato y las cuatro bases nitrogenadas. Su estructura quimica esta
involucrada en la transmisién de la informacién genética por cuanto lleva la informacién
hereditaria que determina la estructura de las proteinas.

= La estructura del ADN debe ser helicoidal, y, existe una relacién numérica 1:1 entre las
bases purinicas y las pirimidinicas.

Como hipdtesis auxiliares, algunas de las proposiciones iniciales que se desecharon, asi
como las técnicas a utilizar para la solucién de la estructura del ADN fueron:

= Se refutd que el ADN esta compuesto por tres cadenas helicoidales, que el enlace
desoxirribosa-fosfato se encuentra en el centro de la estructura tridimensional, mientras
que en la parte externa, se ubican las bases nitrogenadas. Ademas, se refutd la
proposicion de que las proteinas son las responsables de la herencia genética.

= Fue refutada la suposicion de la relevancia de los iones metalicos en la estructura
helicoidal del ADN.

= La técnica para comprender la estructura tridimensional del ADN fue el observar su
difraccion de rayos X asi como el utilizar la técnica de modelos moleculares (modelos de
rompecabezas), basados en las teorias légicas y aplicadas de la quimica estructural.

CAMPO QUE DELIMITO EL PROGRAMA DE INVESTIGACION

Respondi6 a la pregunta acerca de la composicion quimica de la estructura basica para la
transmision de la informacién genética; la composicion de las moléculas que la
componen; la complementariedad entre las cadenas; los analisis cristalograficos sobre la
estructura de doble hélice helicoidal; y, la relacion y aplicacién de las leyes de Chargaff en
los contenidos de purinas y pirimidinas presentes. Ademas, responde a los contenidos de
agua (porcentajes) dentro de los ensayos cristalograficos. Asi como el caracter acido del
ADN

No explico la estructura de los genes; ni el dogma central de la biologia molecular, es
decir, la relacion de la transmision de la informacion genética desde los cromosomas
hasta los aminoacidos (replicacion-traduccion-transcripcion)

Prohibié una posible estructura tridimensional triple helicoidal del ADN; el apareamiento
de bases en la regidn exterior de la estructura de doble hélice; los enlaces azucar-fosfato
en el interior de ella; el apareamiento entre bases idénticas en el interior de la hélice; y la
presencia de iones cationicos en el interior de la estructura sugerida.

No contempld la posibilidad de giro que tienen las cadenas de ADN al sumergirlas en
soluciones con concentraciones altas o bajas de sal (ADN Zy ADN B).



CONCLUSIONES

Los postulados sefalados forman parte del programa de investigacion desarrollado
durante el proceso de explicacidén de la estructura tridimensional y helicoidal del ADN. En
cuanto al conjunto de hipotesis auxiliares, conforme se fue desarrollando la investigacion,
presentd variaciones y cambios que mostraron, tanto confrontaciones y persistencias del
cinturobn protector; como progresiones y regresiones dependiendo ellos de la
confrontacién con los programas rivales de la época.

La explicacion de la estructura tridimensional quimica del ADN se desarrollé6 bajo un
método hipotético-deductivo. El progreso cientifico ocurri6 mediante el cambio de
programas de investigacidbn en competencia que resultaron regresivos (Lakatos, 1983),
como los postulados por L. Pauling (Pauling, 1953) o S. Furberg (Furberg, 1952).

Los postulados formulados para el modelo de la estructura quimica del ADN propuestos
por J.Watson y F.Crick son basicos y de interés bioldgico considerable. La doble hélice, la
externalidad de los grupos fosfato, las interacciones entre purinas y pirimidinas;
pertenecieron al cinturén protector del programa. Y en la actualidad, se asumen como
parte del nucleo firme de los programas de investigacion que se relacionan con el
desarrollo del dogma central de la biologia molecular; el cual implica la transferencia de la
informacion genética del ADN a las proteinas.

El proceso que condujo a la explicacion del modelo de la estructura quimica del ADN se
desarrollo mediante un programa de investigacion que muestra que la ciencia no avanza
obedeciendo a observaciones ateodricas, teorias aisladas, pruebas de ensayo y error o
métodos basados unicamente en la experimentacion. Por el contrario, requiere del apoyo
interdisciplinario y en comunidad.

Es esta la lectura histérico-epistemologica que la responsable de este articulo ha querido
destacar y someter a consideracion de la comunidad de especialistas.
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