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EDITORIAL

Lilian Al-Chueyr Pereira Martins
Maria Elice de Brzezinski Prestes
Aldo Mellender Aratjo

O volume 18, namero 2, de Filosofia ¢ Histdria da Biologia, um
periédico do Centro Interunidade de Hist6ria da Ciéncia (CHC) e
Instituto de Estudos Avangados (IEA-Sio Paulo), do Portal de Re-
vistas USP e da Associaciao Brasileira de Historia e Filosofia da
Biologia (ABFHIB), ¢ de natureza tematica. Oferece uma amostra
do que vem sendo pesquisado no campo de Histéria e Filosofia da
Genética e suas interfaces epistémicas. Esses estudos meta-cientifi-
cos com diferentes abordagens, refletem uma ampla gama de pos-
sibilidades.

O presente fasciculo é composto por oito artigos nos idiomas
portugués, espanhol e inglés. Quatro deles se referem a histéria da
genética (no Brasil, México, genética médica; genética da transmis-
sao e molecular). Um dos artigos se refere a interface histéria da
hereditariedade-evolugio. Dentre os trés artigos restantes, dois se
referem a filosofia da genética e um a interface filosofia da genética
e Direito. As contribuicbes podem ser assim descritas:

Aldo Mellender Aratjo, a partir de correspondéncia de Theodo-
sius Dobzhansky e suas reminiscéncias que fazem parte da Hist6ria
Oral da Universidade de Colimbia, discute sobre as relagdes entre
aquele geneticista e os membros do grupo de André Dreyfus (USP)
com os quais interagiu por diferentes periodos.

Beatriz Ceschim, Matheus Ganiko-Dutra e Ana Maria de An-
drade Caldeira discutem sobre as explicagdes para a dominancia e
recessividade a partir da proposta de Mendel, e como a genética
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molecular contemporanea contribuiu nesse sentido.

Carlos Anténio Guerreiro, Mayra Antonelli-Ponti e Fabiana
Maris Versuti abordam a teotia da herdabilidade e as criticas ao con-
ceito de herdabilidade aplicadas a genética do comportamento, sob
a perspectiva do modelo reticulado de racionalidade cientifica de
Larry Laudan.

Gabriel Chiarotti Sardi procura avaliar a eficiéncia do modelo de
inferéncia da melhor explicagiao de Peter Lipton no caso da cons-
trucdo do modelo de dupla hélice do DNA, em relagiao a outros
modelos de explicacdo da filosofia da ciéncia (nomoldgico-dedu-
tivo, indutivo-estatistico, relevancia estatistica ou pragmatico)

Luciana Borowski Pietricoski e Lourdes Aparecida Della Justina
oferecem um panorama do caminho que levou ao esclarecimento
da Sindrome de Down como uma condi¢do genética.

Marco Ornelas-Cruces e Ana Barahona procuram esclarecer
como a genética molecular chegou ao México, particularmente,
como a genética molecular bacteriana foi construida no México du-
rante os ultimos anos da Guerra-Fria (1970-1980), com foco no tra-
balho desenvolvido no Laboratério de Fernando Bastarrachea Avi-
1és (1933-2011).

Nicolas Salvi apresenta uma analise dos efeitos das patentes de
materiais genéticos sobre a investigacdo bioldgica, sob o ponto de
vista legal e filoséfico.

Susana Gisela Lamas, tomando como ponto de partida a con-
cepeio de heranca de caracteres adquiridos, procura mostrar como
o ensino e reprodugio de termos cientificos e seus indicadores pode
limitar o desenvolvimento de teorias.

Como nos volumes e fasciculos publicados anteriormente, to-
dos os trabalhos passaram pela avaliacio de dois pareceristas espe-
cializados no assunto.

Nossos sinceros agradecimentos a todos aqueles que contribui-
ram direta ou indiretamente para este fasciculo, em cada uma das
etapas de sua elaboracio, particularmente aqueles que atuaram
como arbitros pelos detalhados pareceres, auxiliando assim no
cumprimento de um dos principais objetivo da Associagdo Brasi-
leira de Filosofia e Historia da Biologia (ABFHIB) que é contribuir
para o desenvolvimento da area em nosso pais.
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Dobzhansky and the Brazilians from his letters
and reminiscences

Aldo Mellender de Araujo *

Abstract: Theodosius Dobzhansky (1900-1975) had an important role in the
origin and development of evolutionary genetics in Brazil. Not only in 1943,
when he had been here for the first time, about six months, but also in other
moments, for more extended periods, he was responsible for the formation
of the first generation of Drosophila geneticists with an emphasis on evolution,
who later originated groups of research in evolutionary genetics in their re-
spective states/countties. His relationship with three members of the 1943
group deserves special attention. Dobzhansky’s relationship with André Drey-
fus (1897-1952), at the time the head of the Department of General Biology
at the University of Sdo Paulo, was always respectful and friendly; with
Crodowaldo Pavan (1919-2009), Dobzhansky was highly affectionate, alt-
hough he was worried about the future of his most beloved disciple; Dob-
zhansky’s relationship with Antonio Brito da Cunha (1925-2019) was one of
admiration for his general culture and sophistication, however, it was less in-
tense than with Pavan. Moreover, several members of his research team, from
1943 to 1956 deserved comments in his reminiscences (not always positive)
for the Oral History of Columbia University, for more than 40 pages.
Keywords: Dobzhansky. Correspondence. The history of evolutionary genet-
ics in Brazil.

Dobzhansky e os brasileiros, a partir das suas reminiscéncias e cartas

Resumo: Theodosius Dobzhansky (1900-1975) teve um papel muito impot-
tante na origem e desenvolvimento da genética evolutiva no Brasil. Ndo ape-
nas em 1943, quando ele aqui esteve pela primeira vez, por cerca de 6 meses,
mas em outras ocasides, por mais tempo, ele formou a primeira geracdo de

* Universidade Federal do Rio Grande do Sul. Instituto de Biociéncias. Departamento
de Genética. E-mail. aldo1806@gmail.com
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geneticistas de Drosgphila, com énfase em evolucio, cujos participantes poste-
riormente, criaram grupos de pesquisa em genética evolutiva em seus respec-
tivos estados/paises. Seu relacionamento com trés participantes do grupo de
1943, merece aten¢ao especial. Com André Dreyfus (1897-1952), na época o
chefe do Departamento de Biologia Geral, foi sempre respeitoso e cordial;
com Crodowaldo Pavan (1919-2009), foi extremamente afetuoso e preocu-
pado com o futuro do seu mais dileto discipulo, enquanto com Antonio Brito
da Cunha (1925-2019) foi de admiragao por sua cultura geral, mas menos in-
tenso do que com Pavan. Além desses, varios integrantes do seu grupo de
pesquisa, de 1943 até 1956, mereceram comentarios (nem sempre positivos),
em suas “reminiscéncias” para a Historia Oral da Universidade de Columbia,
em mais de 40 paginas.

Palavras-chave: Dobzhansky. Correspondéncia. Histéria da genética evolu-
tiva no Brasil.

1 INTRODUCTION

Theodosius Dobzhansky (1900-1975) was a central name in the es-
tablishment of the modern synthesis. His book Genetics and the Origin of
Species (1937, first edition) became a standard in evolutionary studies
for decades (1941, 1951, second and third editions). The series of 43
papers entitled Genetics of Natural Populations, published from 1938
to 1976, became a classic in studies on the evolution and genetics of
populations in the wild. His influence was particularly significant in
Latin America (Brazil and Mexico; for the latter, see Barahona & Ayala
2005a,b). He visited Brazil many times after his first visit in 1943,
spending one year in 1948-1949 and another in 1955-1956. As for Eu-
rope (including Israel and Egypt), his influence was more restricted
(Krimbas, 1995, p. 24).

Dobzhansky’s visits to Brazil are now well documented and dis-
cussed (Pavan & Brito da Cunha, 2003; Aragjo, 2004; 2022; Glick,
2008; Magalhies & Villela, 2014; Monte-Siao & Martins, 2020), so this
will not be dealt with in this paper. However, some comments on the
lectures he gave to faculty members and other professionals at the De-
partment of General Biology, University of Sdo Paulo (USP), in 1943
deserve to be made. These lectures were originally programmed to be
for members of the staff as well as for the research group, then changed
to a course on Principles of Evolution, destined for a wider audience
(Pavan & Brito da Cunha, 2003, p. 387). Why such a change? Some
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speculations can be made: 1. to expand the notion that biology has
achieved, finally, a unification through the evolutionary synthesis; 2.
the attendants would know the importance of experimental methods
to solve problems in evolution; 3. independent of their background,
students of different fields such as palacontology, zoology, botany, and
others, were informed that they could speak the same language as far
as the mechanisms of evolution were concerned (the language of ge-
netics !); 4. the notion of mechanisms (processes) implicitly would
bring the idea that evolutionary biology has eliminated metaphysical
explanations and that by the notion that there were “forces” in evolu-
tion that could be treated with mathematical models, biology would
approximate physics.

2 THE CLOSEST THREE BRAZILIANS

In his Reminiscences, housed in the Oral History Collection at Co-
lumbia University, a series of interviews with Barbara Land in 1962,
Dobzhansky highlights three members of the Department: André
Dreyfus (1897-1952), Crodowaldo Pavan (1919-2009) and Antonio
Brito da Cunha (1925-2019). As for Dreyfus, he said:

Perhaps we may just as well repeat: he was an interesting man, a com-
plicated man, personally an unhappy man. It was just during my first
stay in Sdo Paulo that he became the Dean of the Faculty of Philoso-
phy, Sciences and Letters. A deanship in Brazil means a lot more than
a deanship in Columbia or any other university in this country. [...]
That was really the beginning of his unhappiness — no, not the begin-
ning of his unhappiness; it added to his unhappiness. In 1943 Dreyfus
was however extremely active. He took me under his wing and decided
to use my visit as a means of building up his department of biology,
starting genetic research. (Dobzhansky, T. Oral History Memoir. Co-
lumbia University, 1962 p. 547)

André Dreyfus was known by his excellent classes in different
courses he offered to undergraduate and graduate students. He was
born in the city of Pelotas, State of Rio Grande do Sul, the southern-
most state in Brazil. He got his degree on Medicine in 1919 from the
Universidade do Rio de Janeiro, moved to Sio Paulo in 1927 to
Faculdade de Medicina, later going to the Departamento de Biologia
Geral, Universidade de Sao Paulo (USP). Two personal biographical
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accounts of him are from Zeferino Vaz (1966) and Antonio Brito da
Cunha (1994).

Pavan was, undoubtedly, the favourite of Dobzhansky’s Brazilian
disciples. This can be easily seen by the following reminiscences on
him:

The person with whom I went chiefly was at that time a graduate stu-
dent, Crodowaldo Pavan, at present Professor Pavan, cathedraticol of
general biology, successor of Dreyfus, and a very important man, I am
afraid too important to do work. [...] With Pavan we have established,
I believe, a lifelong friendship. Pavan was Italian in origin, born how-
ever in Brazil. [...] His father was born in Brazil, his mother not. [...]
Pavan, who was born and grew up while the family was still not rich
or only getting rich, is also a man with great personal kindness — so
much so that when engaged in a good hot scientific discussion, he, at
least in his student days, was getting so excited that he was literally
jumping up and down. (Dobzhansky, T. Oral History Memoir. Colum-
bia University, 1962 p. 549-550)

Some details on Pavan’s private life did not escape Dobzhansky
scrutiny:

Tremendously successful with women. At that time, he was still un-

married. He was having love affairs right and left, several at the same

time. At that time, in spite of all that, he got quite excited about biol-

ogy, genetics, and he was an exception [...] he not merely could go into

the field, he hugely enjoyed going into the field. For me his compan-

ionship was most pleasant. (Dobzhansky, T. Oral History Memoir.
Columbia University, 1962 p. 551)

Dobzhansky and Pavan exchanged many letters; one of them is of
particular interest since it manifests Dobzhsnsky’s feelings about the
scientific career of his disciple, mainly after he discovered a new model
organism for cytological studies, the fly Rbynchosciara angelae, whose ex-
traordinary giant salivary chromosomes, easy to examine than those
from Drosophila. In a letter from May 26, 1956, Dobzhansky expressed
his regrets:

! Dobzhansky used the Portuguese word “catedratico” to mean a person responsible
for all the activities of a given scientific subject in a science Department. It was at the
time, the highest position for a teacher to achieve (it is no longer used).
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Meu caro amigo Pavan (My dear friend Pavan):

In few days I shall be out of Brazil, and so my fifth visit is coming to
a close. [...] I like you tremendously I admire you as a person. You atre
really a wonderful guy, with your warmth, honesty, generosity, and un-
selfishness. [...] I feel that you are one of the best human beings whom
I had the luck to meet in my lifetime. Your life, like mine, is devoted
primarily to science. Of course, during this year I have thought much
about your scientific future. You have many years before you, and if
you do the right things you should do honor to yourself and to Brazil-
ian science, and should secure your share of satisfaction which comes
from a creative effort.

But I am worried about the possibilities of mistakes which could frus-
trate your scientific fulfillment. The most dangerous of such mistakes
comes from the lure of the spectacular and the difficulty of the sheer
hard work on more fundamental but less easily popularized problems.
Even a Harry Miller2 is still able to admire a good slide of chromo-
somes. It takes more comprehension than most people have to appre-
ciate the importance of the synthetic lethals. You would not be human
if you were not tempted by this more facile though less profound di-
rection of studies. The danger is especially great since you quite sys-
tematically overestimate the amount of research that you and your as-
sistants can do at the same time; hence, you may decide to pursue both
lines to the detriment of both.

In his Reminiscences, Dobzhansky said a few words about Antonio
Brito da Cunha, the youngest of his disciples in the leading group at

USP:

Another man who, at that time, was merely a beginner is Antonio Brito
da Cunha. He is several years younger than Pavan. [...] Now, Antonio
da Cunha is about as different a person from Pavan as can be. He is a
real intellectual, which Pavan is not. He is widely educated, widely read,
not only in genetics or biology, butin general. He’s extremely introvert.
T understand that more recently he became a real recluse. He had these
tendencies already when I first met him. [...] In spite of his very wide

2 Harry Milton Miller Jr. (1895-1980), a representative of the Rockefeller Foundation,
is known of all geneticists of Pavan’s and later generations. The Brazilians much ap-
preciated him due to his friendship and readiness to cooperate with equipment and
financial research support.
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knowledge and great education, he has not proved to be successful,
either as a teacher or as a professor. As a research worker, he was suc-
cessful... (Dobzhansky, T. Oral History Memoir. Columbia University,
1962 p. 553)

Despite these differences, both Pavan and Brito da Cunha were
close friends and were hard workers, as is easily seen in this testimony
by the later: “Our work schedules were: Pavan’s, from 9:30 a.m. to
midnight, and mine, from 7:30 a.m. to 10 p.m.” (Brito da Cunha, 1990
p. 691).

3 DOBZHANSKY’S RECOLLECTIONS ON THE VISITS
TO BRAZIL

Two of Dobzhansky’s visits to Brazil more intensely occupy his
memories about the country, in 1948-1949 and 1955-1956, as can be
seen in the following quotations from his oral history:

One day I really added up the dates and it came up to three years within
a couple of days plus or minus, something like that. After three years,
one has a lot of feelings about the place; it is said that one understands
a place after two weeks, loses one’s understanding after two months,
possibly after two years somehow begins to reacquire it. My last trip
to Brazil was six yeats ago, 19563 ((Dobzhansky, Ora/ History Memoir.
Columbia University, 1962 p. 518)

Scientifically that year [1948-1949] was the most productive of all the
Brazilian trips. Between 1943 and 1948 — in these intervening years —
my colleague Spassky and myself were able to work out two species of
Drosophila, namely Drosophila willistoni and Drosophila prosaltans*, prepate
them for more detailed, more intense work, which was to take place
later — it took place in 1948-49. That was dull work, technical work. I
owe it to Spassky, who did it extremely well. That is published in two
papers in Heredity. (Dobzhansky, Ora/ History Memwir. Columbia Uni-
versity, 1962 p. 559)

4 He would return in July 1966 for the International Symposium of Genetics, held at
Piracicaba, Sdo Paulo — he was then chosen as the Honorary President of the meeting.

4Usually, the name of a species is written in italics. However, in the typescript of the
Oral History, they were not.
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Not only Dobzhansky and Spassky worked hard, but the Brazilian
fellows too. An analysis of the number of papers published without
Dobzhansky co-authorship during the period 1943 and 1948 by the
Brazilian team shows a total of 24, with an average of 4 per year (data
obtained in Magalhies & Vilela 2014, suppl. 1).

There is another side of Dobzhansky’s personality, perhaps un-
known to most people, which appeared in a letter to Sewall Wright on
December 28, 1948:

Dear Wright:

It’s more than a month since we arrived in Brazil, and we feel quite
settled now. The external conditions of our life are simple enough. A
‘pensio’ in which we have a two-room apartment and all the meals,
about 15 walking minutes distance from the laboratory in which Na-
tasha and myself are working, some 30 minutes direct bus connection
to Sophie’s American school. [...] It was less funny when the Profes-
sora® Rosina de Barros, the first assistant of Dreyfus (and she never
misses the opportunity to point out that she is the first assistant, while
Pavan is merely the second, while Antonio da Cunha is no less than
the third) decide to use DDT as a precaution against mites.” There are
compensations. About every week we go for two day long collecting
expedition, using the station wagon presented by uncle Rockefeller to
this laboratory. This mean that we spend some good long hours in the
jungle. And this fact compensates not only for a lot of chocolate-col-
ored gentlemen but even for several first assistants.

If this extract about Rosina de Barros (1909-1994) surprised the
reader, the last part, about one of the “compensations”, is a shocks. In

5> “Pensio” is a kind of simple cottage available at low prices

6 Professora” in Brazil means a professorship owned by a woman. I think Dobzhansky
is being ironic here since Rosina de Barros was not a “Professor” at the time. It is
worth mentioning that “Professor — Professora” has a more general meaning in Brazil
the same as “Teacher”.

>

7 Rosina de Barros was an outstanding researcher who was not a member of Dobzhan-
sky’s group, although she worked with Drosophila and other organisms. In this letter,
it is explicit how Dobzhansky disliked her. See additional comments on her in Aradjo
(2022, pp. 511- 512).

8 Positively, it is a shock, mainly coming from a person who wrote nice books such as
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his reminiscences for the Oral History of Columbia University, where
he spoke freely, there are other very interesting parts:

Now, I probably sound as saying Portugal and Brazil are 100 percent
wonderful, the rest 100 percent bad. I don’t mean to say that at all. Of
course, this dedication to pleasure has cleatly disadvantages. The ded-
ication to pleasure makes very frequently sad results if you have to do
any work. Everybody is tremendously enthusiastic to start with, but
when it comes to work, it just isn’t done. In particular, nothing is every
prepared in advance, even when a preparation is necessary. My very
good friend, Professor Pavan, - he’s of pure Italian descent but cultur-
ally 100 percent Brazilian — cannot do anything for tomorrow. Tomor-
row will take care of itself. It quite often doesn’t take care of itself.
That has some disadvantages, but there exists this difference (Dob-
zhansky, T. Oral History Memoir. Columbia University, 1962 p. 524)

Two others of his collaborators, however, deserved eulogies:

...there are two people in Brazil who are exceptions. One is Chana
Malogolowkin [later, Malogolowkin-Cohen], at present in Columbia
University a second year, who, as her name very clearly suggests, is
really not Brazilian. She’s of Russian Jewish origin. She certainly works,
which is not surprising, because she is not a cathedratical We are very
good friends, so I many times asked her, “Chana, tell me, when you
will be a cathedratica, will you wotk ot will you drop wotk ?”? (Dob-
zhansky, T. Oral History Memoir. Columbia University, 1962 p. 524)

Chana Malogolowkin-Cohen (1925-2022), one of the founders of
the Sociedade Brasileira de Genética (SBG - Brazilian Society of Ge-
netics) in 1955, published important papers during two consecutive
years she spent with Dobzhansky at Columbia University: one-page
paper from 1957 (with D.F. Poulson as coauthor), they described a
case of maternal inheritance of abnormal sex-ratio in Drosophila willistoni
(Malogolowkin & Poulson, 1957). They concluded: “It is demonstrated

The Biological Basis of Human Freedom (1956) and Genetic Diversity and Human Equality
(1973).

? Despite these well-tempered comments, Dobzhansky did not appreciate Chana Mal-
ogolowkin’s marriage. Professor Fabio de Melo Sene (1942-2023), who was her col-
league at USP, sent an e-mail to the author of this paper where he says: “I remember
that one of Chana’s regrets was that Dobzhansky broke with her since her wedding
followed by her move to Israel. He didn’t even answer her letters.” (Fabio de Mello
Sene. Personal communication, Matrch 22, 2022).
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that the ‘sex-ratio’ condition in Drosophila willistoni can be transferred to
normal females, and that it is essentially infectious in nature”. (p. 32).
In the following year she published as a single author another paper,
showing that not only D. willistoni had a ‘sex-ratio’ inheritance but also
D. paulistornm (Malogolowkin, 1958). The third paper, with D. eguinox-
zalis, showed that the infectious agent could be exterminated by tem-
perature treatment (Malogolowkin, 1959).
In the sequence, Dobzhansky says in his Reminiscences:

The other is Warwick Kerr!?, who is also not cathedratico yet, although
his position is quite safe, but he is in a provincial university, place called
Rio Claro in the interior of the state of Sio Paulo. He was also here a
month or six weeks ago, on his way to Europe as representative of
Brazilian National Research Council or something of that sort. I just
wonder if that’s the beginning of the end. He became also an influen-
tial man. (p. 532)

For a similar reason, he wrote a letter to a graduate student, in 1960,
who had just received a doctoral degree from Faculdade de Filosofia,
Ciéncias e Letras, in So José do Rio Preto, State of Sao Paulo, and
who was planning to stay a year with him, studying the genetics of Dro-
sophila:

Let me congratulate you with your doctorate, and wish you that this
achievement be the beginning, not the end, of a long, productive, and
successful scientific career. It so often happens to be the end; this hap-
pens everywhere, but as you know and I know it happens to be the
end most often in Brazil, because of the characteristics of the ‘ambi-
ente’!! (‘environment’). (letter from December 7, 1966)

Dobzhansky’s last prolonged stay in Brazil was in the year 1955-
1956, the most turbulent of all; his memories of this period are worth

10 \Warwick Estevan Kerr (1922-2018) was twice the President of the Brazilian Society
of Genetics, in 1964-1966 in the beginning of the hard years of the military regime in
Brazil. Indeed, in 1964 when he was arrested for four months, he had received for a
period of one year the British biologist William Hamilton (who, in consequence stayed
with him only 8 months). The other period as President of SBG was in 1994-1996.

11 «“Ambiente” is the Portuguese word to “environment”, although here Dobzhansky
referred to “surroundings”.
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comparing with that of one group member, who was indeed accused
of having caused the problems. In his reminiscences, he frankly says:

1955-56, I regret to say, was the least pleasant trip of the whole bunch.
Here the Rockefeller Foundation did an even more generous thing. It
gave grants for a series of people to come in to work, among them my
very good friend Chatles Birch, the Australian, an Italian by name
Bruno Battaglia, a complete worthless Dane!? who did absolutely
nothing — I even forgot his name. Just as well to forget him. And a
group of Brazilians!?. Now, this was an ill-starred expedition. The pro-
ject this time was to work on the little islands in the bay of Angra dos
Reis. This is a bay, rather deep bay, of the coast between Rio de Janeiro
and Sdo Paulo. It has a large number, probably something like a hun-
dred of islands of assorted sizes. The work which we planned was to
release on these islands Drosophila willistoni with certain mutant genes
or certain chromosomes. Of course, every one of these islands had its
own native population of Drosgphila willistoni. The project then was to
see what happens when you introduce flies, hybridized with natives,
what will be the effect of natural selection, working on this mixture?
(Dobzhansky, T. Oral History Memoir. Columbia University, 1962 p.
576)

In the following pages of his Reminiscences, he concludes that:

...the end was tragic, as far as the scientific work may be tragic. Just
exactly what happened, we never will find out. I strongly suspect that
one of the graduate students who was given a sort of a subsidiary prob-
lem, which was to release flies marked with a certain — flies of a differ-
ent species, Drosophila panlistorum, marked with certain dyes, to come
with a number of flies in the island (I hope by mistake), released Dro-
sophila willistoni'*. In shott, the whole thing caved in, and a yeat’s work,
not by myself but by others, was almost dead loss. The only thing
which came out of that were purely secondary matters'>. I stayed there

12'The Danish member of the group was Ove Frydenberg (1928-1975).

13 A complete list of the people who was working in the project of Angra dos Reis is
in Aragjo (2022, p. 515).

14 I this quotation, from the Reminiscences, it seems that Dobzhansky made a mis-
take. After all, it was planned to release Drosophila willitoni on the islands as can be seen
by the previous quotation.

15 Concerning publications, it is interesting to note that in the period after Dobzhansky
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to do a little more traveling in Brazil, a little more collecting in vatious
places, to study the chromosomal variation in Drosgphila willistoni. The
last paper on that was published, I think — of course, later, I think in
1959 or '60. That is almost the sum total of what we wete able to do
(Dobzhansky, T. Oral History Memoir. Columbia University, 1962 p.
578-579)

The one supposedly responsible for the mistake was Luiz Ed-
mundo de Magalhaes (1927-2012), who at the time was getting data for
his doctoral dissertation at Pirassununga, State of Sao Paulo, under
Crodowaldo Pavan’s guidance. The main subject of his thesis was to
estimate the dispersal rates and population size of Drosophila williston:.
Of course, with the help of the “complete worthless Dane”, in Dob-
zhansky's own words, Ove Frydenberg. Luiz E. Magalhies became a
successful teacher and researcher at the University of Sdo Paulo for a
while, then transferred to the University of Sdo Carlos (state of Sdo
Paulo), where he became Dean; he was also the president of the Bra-
zilian Society of Genetics from 1982-1984. He rarely talked about this
episode in public; his version is expressed in a paper published post-
humously, with the help of a colleague, Carlos Ribeiro Vilela
(Magalhaes & Vilela, 2014). It is from this publication that some parts
are transcribed below:

The group was very excited and full of hope regarding the great re-
search project. [...] Pavan and Dobzhansky held a meeting with the
most representative members of the group, to expose the project and
discuss the execution. That was where the problems started. Dobzhan-
sky exposed the project that he has conceived himself, but, to his great
surprise and displeasure, the fresh PhD Ove Frydenberg, the youngest
in the group, presented severe criticisms, contesting its viability. The
project did not tested the intended hypotheses. It was statistically in-
consistent, so there was no justification whatsoever to perform an ex-
periment known, from the beginning, to be impossible to work out.
(Magalhaes & Vilela 2014, p. 140-141)

left, between the years 1957 and 1959, the total number of papers published without-
Dobzhansky’s co-authorship, dealing with different aspects of the genetics of Drosgph-
ila species was 24, which gives an average per year of 8 (see the complete list in
Magalhies & Vilela 2014, suppl. 1).
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Magalhdes and Vilela’s description continues:

..Dobzhansky did not give in to his arguments. He answered that, in
his opinion, there were only two kinds of science: the innovative and
the non-innovative. [...] Frydenberg was excluded from the team, but
kept his fellowship from the University and developed several other
projects on his own. [...] The episode regarding the disagreement be-
tween Dobzhansky and Frydenberg receded somewhat, but Dobzhan-
sky was still very upset by Ove's presence, whom he did not even greet.
(Magalhies & Vilela, 2014, pp. 141-142)

The sequence of this text is particularly important:

One morning, Pavan approached Luiz Edmundo and went straight to
the point, saying: - “Look, Dobzhansky wants you to stop working in
Pirassununga and go prepare your doctoral work in Angra dos Reis.
Check if there is any migration of flies among the islands and detet-
mine the size of the local populations. He said that, if you don’t agree
with this, he will abandon the program and go back to the US and
write to all his friends saying that it is not possible to do scientific work
in Brazil”. [...] What interest could Dobzhansky have in the young
Luiz Edmundo and his work? [...] Actually, the real reasons of the
“old man’s” move would become clear to us only later on. |[...] Sud-
denly, in certain samples, markers started to appear, i.e., certain inver-
sions which did not exist in these populations nor had they been in-
troduced, were found at high frequencies. Dobzhansky immediately
drew his conclusions: - “Frydenberg and Magalhies are sabotaging the
experiments so they won't succeed!”. (Magalhies & Vilela, 2014, p.
142)

The fact is that Antonio Brito da Cunha decided to go on with the
work by himself and found later, in one of the drawers of the worktable
that Dobzhansky used to observe flies in the photomicroscope, a note-
book where he registered the presence of a genetic marker, an inver-
sion in chromosome 11 of Drosophila willistoni, that were common in the
samples from Belém do Pard. Magalhies and Vilela conclude their nar-
rative with this comment:
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Dobzhansky had disparaged this finding when he started the expeti-
ment, considering this marker to be absent in the island populations.
This is the actual explanation: the marker already existed in the popu-
lation of one of the islands, so its presence in the samples needed no
explanation, for it was already there. It is regrettable that a group of so



highly qualified researchers, of great scientific relevance, had to go
down such a suspicious path, supported by vanities and prides.
(Magalhies & Vilela 2014, p. 142)

The above facts represented the end of Dobzhansky’s collaboration
with Brazilians; he returned to this country to participate in examina-
tion committees and to participate in the International Symposium on
Genetics in Piracicaba, state of Sao Paulo, in 1966.

4 CONCLUSIONS

Dobzhansky has been described as charismatic, friendly, and with
an extraordinary capacity for writing and a solid scientific and cultural
background. He deserved indeed all these qualifications. However, like
any other human being, he had his downside. His authoritarian behav-
iour became apparent with the episode of Angra dos Reis (1955) and
his animosity toward Luiz Edmundo de Magalhaes and Ove Fryden-
berg. Earlier, in 1948, it was against Newton Freire-Maia (1918-2003)
who decided to marry, contrary to the expectations of the “boss”; the
price he paid was the exclusion from the group after returning from
the honeymoon. His admiration towards Chana Malogolowkin did not
prevent him from breaking off his epistolary communication with her
after her wedding. Some questions remained unanswered: why his an-
tagonism towards Rosina de Barros? Why was she not a member of
the research group? After all, she later (post-1943) worked with Dro-
sophila. Two related questions are: why did she fail André Dreyfus as
the head of the Departamento de Biologia Geral after his death? Why
Natasha, his wife, who worked as others in the team, when they were
in Brazil, coauthored only a single paper? (Pavan e al., 1951)'6 She was
a biologist like him.

Another interesting aspect of Dobzhansky’s behaviour appears
when he comments on the work the Brazilians have done. Although
he recognized the Brazilian collaborators’ intellectual capacity, he usu-
ally depreciated the works done without his participation as “subsidi-

16 Pavan, C; Cordeiro, A.R.; Dobzhansky, N.; Dobzhansky, T.; Malogolowkin, C.;
Spassky, B. and Wedel, M. 1951 — Concealed genic variability in Brazilian populations
of Drosophila willistoni. Genetics 36 (1): 13-30.
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ary” or “minor” works. Maybe this expresses his competitive person-
ality. His letter to Pavan on May 26, 1956, reproduced in part here, can
be viewed as an attempt to keep Pavan under his control. Of course,
this is speculation, but not devoid of interest.
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Resumo: A explica¢io bioquimica da dominincia permite a reinterpretacdo
do fenémeno e da relacdo entre a genética da transmissio e a genética mole-
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e recessividade a partir da proposta de Mendel, e como a genética molecular
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Relationship between transmission genetics and molecular genetics:
How does contemporary biology interpret Gregor Mendel’s dominant
and recessive characters?

Abstract: A biochemical explanation of dominance allows the reinterpreta-
tion of the phenomenon and the relationship between transmission and mo-
lecular genetics. This work discusses the explanations of dominance and re-
cessiveness based on Mendel’s proposal and how contemporary molecular ge-
netics contribute. For this reason, we will consider some authors who, in the
20th century, tried to explain the phenomenon as aspects referring to the ar-
ticulation between the genetics of transmission and molecular genetics in the
interpretation of dominance. The article will try to explain the dominance on
two levels, the phenotypic (originally by Mendel) and the molecular, aiming to
show that, based on the epistemological approach, they do not deal with the
same phenomenon but only with different and historically mixed facts.
Keywords: History of genetics. Dominance. Recessiveness. Scientific expla-
nations.

1 INTRODUCAO

Em cruzamentos experimentais com variedades de ervilhas do gé-
nero Pisum, Gregor Mendel (1822-1884), discutiu sobre como os carac-
teres se distribufam na descendéncia, uma investigagio que adotou uma
abordagem que, posteriormente, poderia ser relacionada a genética da
transmissao, caracterizada por estudar a hereditariedade no aspecto da
transmissdo de caracteristicas de uma geragdo para outra (Pierce, 2011,
pp- 46-47). Os resultados obtidos nessa investigacdo permitiram levan-
tar questoes referentes aos mecanismos subjacentes aos fendémenos da
dominancia e recessividade.

Por meio de trabalhos muito posteriores a Mendel, quase um século
depois, durante a segunda metade do século XX, o conhecimento a
respeito do material genético na dimensio estrutural e funcional per-
mitiu chegar a conclusdes sobre os processos biossintéticos. Foi pos-
sivel propor explica¢oes detalhadas no contexto da genética molecular,
a disciplina que estuda a natureza estrutural e funcional do material
genético, como processos de transcriciao e traducdo (Pierce, 2011, p.
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5). Porém, mais do que isso, o entendimento bioquimico da dominan-
cia permitiu o esclarecimento e a reinterpretacao da relacdo entre a ge-
nética da transmissdo e a genética molecular (desenvolvida a partir da
década de 1950).

Considerando tal reinterpretacdo, o objetivo deste trabalho é discu-
tit como se deu a constru¢io do conhecimento de dominancia e reces-
sividade e como a genética molecular contemporanea contribui para
isso.

2 A DOMINANCIA COMO PROPOS MENDEL

Mendel, ao estudar as relagdes entre os progenitores e a descendén-
cia da planta de ervilha (Pisum sativum) (figura 1), teceu comentarios
referentes aos caracteres do descendente hibrido, utilizando os termos
“dominante” e “recessivo”. Tais termos referem-se a presenca no des-
cendente da caracteristica de apenas um dos progenitores, que implica
na auséncia da caracteristica do outro progenitor em uma dada geragio.
Nas geracoes seguintes, a caracteristica que estava ausente podia rea-
parecer nos descendentes, por isso foi chamada de “recessiva”. Nas
palavras de Mendel:

[...] o carater hibrido se assemelha ao de uma das formas parentais tdo
intimamente que a outra escapa completamente da observac¢do ou nio
pode ser detectada com clareza. [...]. Esses caracteres do hibrido serdo
denominados “dominantes” e aqueles que se tornam latentes no pro-
cesso serdo denominados “recessivos”. A expressdo "recessivo" foi es-
colhida porque os caracteres assim designados se retiram ou desapare-
cem completamente nos hibridos, mas reaparecem inalterados em sua

descendéncia [...]. Mendel, [1866], 1909, 2008, p. 15)

Ao cruzar plantas com ervilhas amarelas com plantas que com er-
vilhas verdes, Mendel obteve somente descendentes com ervilhas ama-
relas. Eis o fenémeno da domindncia, o qual é caracterizado pelo de-
saparecimento da caracteristica de um dos progenitores na geragao se-
guinte (hibrida).

Procurando explicar o fenémeno, para além de asser¢des referentes
a distribuicdo de caracteres entre os progenitores e a progénie, foram
apresentadas variadas hipéteses. Algumas serdao mencionadas na pro-
xima sec¢ao.
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Figura 1. Pisum sativum
Disponivel em: <https://commons.wikimedia.otg/wiki/File:Illustra-
tion_Pisum_sativum0.jpg>

3 O ESTUDO DA DOMINANCIA A PARTIR DE MENDEL:
ALGUMAS CONSIDERACOES

Algumas décadas apds a publicacio do artigo original de Mendel
sobre as ervilhas (18606), o botanico holandés Hugo De Vries (1848-
1935), considerado por alguns como um dos “redescobridores” do tra-
balho de Mendel considerava inicialmente que sempre haveria ou re-
cessividade completa, isto é, na geracdo hibrida nunca apatreceria um
efeito intermediario entre as caracteristicas dos progenitores. Porém,
depois acrescentou: “Eu observei diversas excegdes a essa regra (De
Vries, 1950, p. 36). Outro botanico, Carl Correns (1864-1933), havia
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encontrado em seus experimentos com Mathiola (figura 2), resultados
que indicavam que nem sempre a dominancia era completa, pois apa-
receram descendentes com caracteristicas intermedidrias entre os pro-
genitores (Stubbe, 1972, p. 283; Martins, 2002, p. 43).

O naturalista inglés William Bateson (1861-1926), embora tivesse
encontrado em seus experimentos casos que corroboravam a domi-
néncia, logo encontrou casos em que ela ndo se aplicava, como nos
cruzamentos de galinhas andaluzas brancas com negras, os descenden-
tes eram cinza-azulados (Bateson & Saunders, 1902, p. 36; Martins,
2002, p. 43) ou em ervilhas-de-cheiro (Lathyrus odoratus) (figura 3).

Figura 2. Género Matthiola
Disponivel em: <https://commons.wikimedia.org/wiki/File:Favou-
rite_flowers_of_garden_and_greenhouse_(Pl._22)_(7789042742).jpg>
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Figura 3. Sweet peas (Lathyrus odoratus)
Disponivel em: <https://upload.wikimedia.org/wikipedia/com-
mons/0/02/A_bunch_of_sweet_peas_%?28Lathyrus_odoratus%29._Co-
loured_lithogra_Wellcome_V0044578.jpg>

Juntamente com um de seus colaboradores, Reginald C. Punnett
(1875-1967), propos uma hipétese para explicar a dominancia e a re-
cessividade. Em suas palavras: “a dominancia, como agora supomos,
se deve a presenca de algo que estd ausente no recessivo” (Punnett &
Bateson, 1908, p. 658), porém, logo a abandonaram.

Mais tarde, Sewall Wright (1889-1988) afirmou que a explica¢io
para a dominancia nao tinha relagio com o mecanismo de transmissio,
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mas sim com a fisiologia do organismo (Wright, 1934, p. 24). Essa fi-
siologia, para o autor, residia na acdo dos “alelomorfos” (hoje desig-
nados “alelos”) e na atividade enzimatica, sendo que “alelomorfos su-
periores” produziriam a dominancia devido a questoes quantitativas da
atividade génica.

Em 1940, os geneticistas norte-americanos George Beadle (1903-
1989) e Edward Tatum (1909-1975) ampliaram a discussio propondo
a relacdo “um-gene-uma-enzima” (Beadle & Tatum, 1941a). Os auto-
res discutitam como a a¢do das enzimas poderia atuar na determina¢io
das caracteristicas, tratando de exemplos nos quais genes influencia-
vam pigmentos (Beadle & Tatum, 1941b).

Mais complexa que a anterior, a proposta dos geneticistas britdnicos
Henrik Kacser (1918-1995) e James Burns para explicar a producio de
fenétipos incluiu as discussdes referentes a ag¢do conjunta de enzimas,
pois, segundo os autores, enzimas atuam de forma conectada e estao
ligadas em um processo que envolve seus substratos e produtos
(Kacser & Burns, 1981). Na introducio, eles assim se expressaram:

Nés mostraremos que a recessividade de mutantes é uma consequén-
cia inevitavel das propriedades cinéticas das trajetorias [metabolicas]
catalizadas por enzimas e que nenhuma outra explicagio é necessaria.
(Kacser & Burns, 1981, p. 640)

Contudo, eles nio fizeram uma distingdo entre o gene (DNA), o
produto primario da transcri¢ado (RNA), o produto primario da tradu-
¢io (polipeptidio) e o fendtipo discernivel final (Falk, 2001, p. 313).

Torna-se evidente que que, as tentativas explicativas posteriores a
Mendel foram enviesadas para uma abordagem fisiol6gica. Entretanto,
apesar de os conhecimentos da genética de transmissao terem estimu-
lado a pesquisa na fisiologia, a relacdo entre as manifestacoes fenotipi-
cas nos dois niveis de organiza¢ao (organismico e molecular) ainda nao
estava completa.

4 ENTRE A GENETICA DA TRANSMISSAO E A
GENETICA MOLECULAR: A LOCALIZACAO DA
DOMINANCIA

I 'Termo proposto por Bateson (Bateson & Saunders, 1902; p. 31; Durigan & Martins,
2021, p. 214).
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O filésofo norte-americano David L. Hull (1935-2010) considerou
possivel uma articulagdo: entre a genética de transmissdo e a genética
molecular. Ele procurou mostrar como o conhecimento mendeliano
de dominancia, que faz parte da genética de transmissao, poderia ser
conectado ao conhecimento da genética molecular em ascensio. O au-
tor discutiu, por exemplo, a possibilidade de redugdo da genética da
transmissao a genética molecular.

E importante esclarecer que a reducio de teorias, tal como proposta
pelos empiristas l6gicos, é um processo complexo, que envolve o esta-
belecimento das chamadas “leis ponte” e outras condi¢des logicas?
Muitos outros autores trataram desse tema e ele esteve “em pauta” por
algumas décadas do século XX. David Hull, no livro de 1974 (traducio,
1975) trata deste tema ndo apenas no Cap. 1, mas também no ultimo,
com os devidos cuidados para evitar a complexidade légica do assunto.

Hull (1975) admite que inicialmente os mecanismos envolvidos na
dominancia eram desconhecidos. Porém, uma vez conhecidos, os me-
canismos poderiam ter multiplas explica¢oes.

Além da multiplicidade de explicagdes possiveis, o fenomeno da
dominancia é complexo. Devido a hierarquia estrutural dos seres vivos,
observagoes referentes a dominancia e recessividade dependem do ni-
vel de organizacio no qual o fenétipo ¢ examinado. Configura-se, desse
modo, a dimensdo fenomenolégica inerente ao uso dos termos da do-
mindncia e recessividade, o que também ¢ discutido por Hull.

A discussdo a respeito de explicagoes fisiologicas e a respeito da
fenomenologia envolvida em afirmagdes referentes a dominancia tera
continuidade na préxima se¢io, na qual exemplos serdo explorados
para fundamentar a argumentagio.

4.1 Explicagdes contemporineas que a genética molecular
atribui para predicados da genética de transmissio

Atualmente, em termos da genética contemporanea, a dominancia
pode ser entendida como “o fenétipo mostrado pelo heterozigoto”
(Griftiths ez al., 2011, p. 46). E importante situar o fenémeno ao nivel

2 Uma explicagio simples pode ser vista em Sterelny, K. & Griffiths, P. E. 1999. Sex
and death — A n introduction to philosophy of biolgy, capitulo 7. Uma versio mais elaborada
encontra-se em Klee, R. 1997, Introduction to the Philosophy of Science — Cutting Nature at its
Seams, capitulo 5. Nota dos Editores.
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do fenétipo, ou seja, da caractetistica, o que evita o desvio de nivel
estrutural, uma vez que atribuir os adjetivos dominante/recessivo aos
elementos do gendtipo seria um equivoco. Dizer, por exemplo, “alelo
dominante” configura um desvio.

De acordo com Hull (1975), adjetivos como “dominante”, “reces-
sivo” ou “codominante” nio tratam de reagdes entre genes, mas de
reacGes entre os produtos génicos. Tais adjetivos devem estar associa-
dos a frases abertas da genética moleculat, pois um unico predicado
mendeliano pode estar associado a varios mecanismos moleculares.

Para justificar como a expressao “alelo dominante/recessivo” é
equivocada em termos atuais, Hull (1975) explica que o alelo nao ¢é
simplesmente dominante ou recessivo, visto que podera originar fené-
tipo recessivo para algumas das caracteristicas que controla, mas origi-
nar fenétipo dominante com relagdo a outros (como ocorre na pleio-
tropia). O autor também exemplifica com o caso dos alelos multiplos,
pois um mesmo alelo pode originar fenétipo dominante para um par
de alelos, mas pode originar fendtipo recessivo para outro (como
ocorre na cor da pelagem de coelhos).

A seguir, alguns exemplos mendelianos serdo apresentados e o ob-
jetivo de analisar os casos estd em destacar o carater fenomenoldgico
da fisiologia da dominincia, em apontar como predicados mendelianos
podem ser explicados por meio de mecanismos particulares da genética
molecular e em exemplificar como a produgio de fenétipos é um pro-
cesso complexo composto de varios passos.

4.2 Exemplo 1: A cor da ervilha de Mendel e a degradagio de
clorofila

As ervilhas utilizadas nos experimentos de Mendel sdo todas verdes
em um estado imaturo de sua pigmentacido. Porém, ao amadurecer,
podem se tornar amarelas (VV) a partir de um processo enzimatico de
degradacao de clorofila (Thomas ez a/., 1996). O gene SGR (stay green)
sequencia uma das enzimas responsaveis por esse processo de degra-
dagdo (Armstead ez a/., 2007). Acontece que nos individuos homozigo-
ticos recessivos (Vv), nos quais as sementes permanecem com a coft
verde ainda que maduras, a proteina SGR mutada produzida a partir
dos alelos na versdo “v” ndo é funcional (Ellis ef a/, 2011.). Nessas
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plantas, a degradagdo da clorofila ndo acontece e a cor verde perma-
nece na semente madura.

Nas plantas homozigéticas amarelas, a enzima SGR ¢é funcional.
Nas plantas homozigéticas verdes, a enzima SGR nio ¢ funcional e a
clorofila ndo é degradada. Mas ainda cabe a pergunta a ser respondida:
Por que as ervilhas do individuo heterozigoto (Vv) tém fenétipo ama-
relo? Ou seja, por que a cor verde ndo € detectavel? Em termos de
genética molecular, podemos dizer que a planta heterozigota (Vv) tera
metade da quantidade de enzima produzida em um homozigoto (VV).
Ainda assim, o unico alelo “V” produz enzima em quantidade sufici-
ente para degradar toda a clorofila das ervilhas, tornando-as amarelas
quando maduras (Thomas ez a/., 1996) (quadro 1).

Fisiologia da cor das ervilhas: Articulagio entre genética de transmissio e genética
molecular:
Ervilhas imaturas
(verdes)
1 Produz 100% das enzimas SGR funcionais
Gene SGR Clorofila degradada ——— Ervilhas amarelas

(stay green)

1

Produgio de enzima

SGR Produz 100% das enzimas SGR ndo funcionais
Clorofila nio degradada —» Ervilhas verdes
Degradagiio da

clorofila
Produz 50% das enzimas SGR funcionais
Ervilha amarela Suficiente para degradar a clorofila + Ervilhas amarelas

Quadro 1. Diagrama explicativo da fisiologia da cor das ervilhas e da articu-
lagdo entre genética de transmissdo e genética molecular relacionada a essa
caracteristica Fonte: Elaborado pelos autores (2023).

4.2.1 Exemplo 2: A altura das plantas de Mendel e a giberelina

Outro exemplo mendeliano que pode ser explorado por meio da
articulacdo entre genética de transmissdo e genética molecular é o da
altura das plantas de ervilha. O fenétipo de planta alta é dominante
com relacio ao fendtipo de planta baixa, sendo a altura determinada
pela agao do hormoénio giberelina (que promove o alongamento da
planta) (Hedden & Proebsting, 1999) (quadro 2).
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Fisiologia da altura das ervilhas: Articulagio entre genética de transmissio e genética

molecular:
Plantas de ervilha
Produz 100% das enzimas funcionais

Enzima funcional

Conversio de
precursor em

Conversio de precursor em giberelina —+ Plantas altas

giberelina Produz 100% das enzimas com mudanca de aminoacidos

1 Atvidade enzimatica reduzida —» Plantas baixas

Crescimento da

planta em altura

Produz 50% das enzimas funcionais

Planta alta Produgio suficiente de giberelina —» Plantas altas

Quadro 2. Diagrama explicativo da fisiologia da altura das ervilhas e da arti-
culacdo entre genética de transmissdo e genética molecular relacionada a essa
caracteristica. Fonte: Elaborado pelos autores (2023).

Os alelos “B” (planta alta) e “b” (baixa) (embora outros alelos tam-
bém possam estar envolvidos no fenétipo em questio) estdo relacio-
nados com a produgdo de uma enzima envolvida na conversao de um
precursor em giberelina (Hedden & Proebsting, 1999).

A mutacio que origina o alelo “b” ¢ uma mudanga de aminodcido
(alanina é substituida por treonina) em uma regiao responsavel por ori-
ginar o sitio ativo da enzima envolvida com a produgio de giberelina
Sendo assim, ocorre reducdo da atividade enzimatica, explicada pela
diminui¢do da afinidade do sitio ativo com substratos (Hedden & Pro-
ebsting, 1999).

O fenomeno da dominancia acontece porque em plantas heterozi-
gotas (Bb) a quantidade de enzima funcional produzida a partir de um
unico alelo (B) é suficiente para a produgao de giberelina, promovendo
o crescimento (Offner, 2011)

4.2.2 Exemplo 3: A textura da ervilha de Mendel e a conversio
de amido

Os fenoétipos alternativos no formato da semente da ervilha de

Mendel sao textura lisa e rugosa, sendo a primeira o fenétipo domi-

nante e a ultima o fenétipo recessivo. A explicacio fisiolbgica envolve

a producdo de uma enzima pelos alelos “R” e “t”, capaz de converter
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uma forma nio ramificada de amido em uma forma ramificada. O alelo
“r”, mutado, origina um uma forma disfuncional da enzima, o que
causa acumulo de amido na forma nio ramificada e a transferéncia ex-
cessiva de 4gua na semente por OsmoOse; a0 secar posteriormente,
ocorre um enrugamento (fenétipo rugoso) (Reid & Ross, 2011).

A dominancia ocorre porque em uma planta heterozigética (Rr), a
produgdo de enzima pelo alelo (R) é suficiente para produzir o amido
ramificado, impedindo a entrada excessiva de agua ou o enrugamento;
desta forma, o fenétipo ¢ liso e indistingufvel do fenétipo da planta
homozigética “RR” (Reece ¢7 al., 2015) (quadro 3).

A analise dos exemplos propostos permite extrair uma conclusiao
importante acerca da fenomenologia envolvida na dominancia: se con-
siderarmos a semente de ervilha verde/amarela, é possivel observar
que embora possamos utilizar o termo “dominancia” para tratar da re-
lagao entre os fenétipos verde e amarelo, se considerarmos o nivel mo-
lecular, a dominancia nao é uma verdade: Ambos os alelos “V” e “v”
originam enzimas (uma funcional e outra disfuncional), assim, poderi-
amos falar em “codominancia” ao nivel molecular.

Alelos que originam fendtipos recessivos podem fazer contribui-
¢Oes (ainda que sejam enzimas ndo funcionais) que nem sempre S0
produtos prontamente detectaveis sem o auxilio de andlises bioquimi-
cas.

Fisiologia da textura das ervilhas: Articulagio entre genética de transmissio e genética
molecular:
Plantas imaturas
- - Produz 100% das enzimas funcionais
Conversio em amido ramificado —+ Sementes lisas
Conversdo de amido -
em forma ramificada bl
l Produz 100% das enzimas nio funcionais
Impede entrada Amido nio ramificado (entrada

. . . p *» Sementes rugosas
excessiva de 4guana excessiva da dgua na célula)

célula
1

Produz 50% das enzimas funcionais

Semente com textura

lisa Producio suficiente de amido ramificado — Sementes lisas

Quadro 3. Diagrama explicativo da fisiologia da textura das ervilhas e da ar-
ticulacio entre genética de transmissao e genética molecular relacionada a
essa caracteristica. Fonte: Elaborado pelos autores (2023).
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Assim, uma contribui¢do da genética molecular para a dominancia
estd em permitir a identificacio de que a dominancia é relativa, uma
vez que, devido ao carater fenomenoldgico inerente, é dependente de
qual nivel do fenétipo esta sendo observado.

A biologia molecular também contribuiu para o entendimento de
que a dominancia ndo tem uma explica¢io fisiolégica padronizada para
todos os casos, pois cada fenétipo formado sera entendido por meio
de uma explicagdo especifica.

5 CONSIDERACOES FINAIS

A partir da proposi¢ao de Mendel, ocorreram muitas tentativas para
explicar a dominancia. Para obter respostas, foram necessarios estudos
do gene e da producio biossintética das células.

Quando dizemos “nivel do fenétipo”, estamos nos referindo ao ni-
vel da caracteristica; do resultado do metabolismo biossintético da cé-
lula. Fenétipo, nesse sentido, op&e-se ao gendtipo (alelos, cromosso-
mos, genes). Em relacdo a caracteristica, compreendemos que sua ma-
nifestacdo pode dar-se em dois niveis de organiza¢io: molecular e do
organismo. Assim, um mesmo produto biossintético poderia apresen-
tar diferentes fenétipos: um ao nivel molecular e outro ao nivel do or-
ganismo. E importante mencionar que a distingao de niveis de fen6tipo
¢ possivel atualmente a partir dos conhecimentos produzidos pela ge-
nética molecular, posteriormente aos trabalhos de Mendel. No con-
texto da producdo do botanico alemio, nao seria possivel distinguir a
manifestacdo das caracteristicas em niveis estruturais distintos.

E desse modo que o fenémeno da dominancia, para ser explicado
em sua totalidade, passa a demandar explicagdes de duas disciplinas: a
genética de transmissao e a genética molecular. Assim, contemporane-
amente, os estudos envolvendo um determinado caso de dominancia
poderdo ser compostos de afirmagbes acerca de como os fendtipos
parentais se distribuem nos fenétipos dos descentes, mas também so-
bre como processos biossintéticos do organismo estdo envolvidos na
produgdo de cada um desses fenétipos.

A partir da interpretagdo dos termos “dominante” e “recessivo” por
parte de Mendel, muitos estudos foram desenvolvidos. Hoje sabermos
que ndo sio os alelos que sdo dominantes ou recessivos, uma vez que
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tendem a ser ambos funcionais (embora nem sempre sejam detecta-
veis).

Assim, € possivel reiterar que a genética molecular nio tornou pres-
cindivel a genética de transmissdo, uma vez que ambas as disciplinas
respondem por objetivos diferentes. Além disso, a genética molecular
contribuiu para elucidar mecanismos fisiologicos subjacentes ao fend-
meno da dominancia.
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Analise das criticas a herdabilidade sob a
perspectiva de Larry Laudan
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Resumo: Este artigo discute o conceito de herdabilidade, empregado pela ge-
nética do comportamento, genética molecular e a teoria da herdabilidade, sob
a perspectiva do modelo reticulado de racionalidade cientifica, de Larry Lau-
dan. Analisa os argumentos contrérios a utiliza¢do do termo herdabilidade fo-
cando principalmente nos resultados de experimentos da genética do com-
portamento. Conclui que algumas criticas ao termo herdabilidade sio validas
tais como o termo poder ser confuso para o publico em geral, mas podem ser
extremas como as que propoem sua extingdo. A analise desenvolvida leva a
conclusio de que a herdabilidade, tanto pela genética do comportamento,
quanto pela genética molecular, é util para seus respectivos fins. Os autores
consideram que ao invés de ser extinto, o termo pode ser utilizado conside-
rando mais analises, resultados e conclusées, sendo, portanto, essa a escolha
mais racional e progressiva.

Palavras-chave: Herdabilidade. Larry Laudan. Genética do comportamento.
Filosofia da ciéncia.

Analysis of criticisms of heritability from Larry Laudan’s perspective
Abstract: This paper discusses the concept of heritability, used by behaviour

genetics, molecular genetics, and the theory of heritability from the perspec-
tive of Larry Laudan’s reticulated model of scientific rationality. It analyzes
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the arguments against using the term heritability, focusing mainly on the re-
sults of behavioural genetics experiments. It leads to the conclusion that some
criticisms of the term heritability are valid, as the term can be confusing to the
general public, but they can be extreme, such as those that propose its extinc-
tion. The analysis developed leads to the conclusion that heritability, both
through behavioural and molecular genetics, is helpful for their purposes. The
authors consider that instead of being extinguished, we can use it considering
more analyses, results and conclusions, which is the most rational and pro-
gressive choice.

Keywords: Heritability. Larry Laudan. Behavior genetics. Philosophy of sci-

ence.

1 INTRODUCAO

Originalmente o conceito de “herdabilidade” foi proposto para
analisar a variabilidade fenotipica, ou seja, o resultado da agio dos ge-
nes mais a acio do ambiente. E por essa razdo que se encontra discre-
pancias entre estimativas de herdabilidade por intermédio da compara-
¢do entre gémeos mono e dizigbticos, com os dados obtidos de varia-
veis moleculares. Por exemplo, se sequenciarmos o genoma de um
grupo de individuos, ndo saberemos, simplesmente por esse dado,
onde os chamados “efeitos epigenéticos” aparecem, pois isso nio ¢é
revelado — no é o objetivo— em sequenciamento de genomas. Existem
varias metodologias para estimar a herdabilidade.

A teoria da herdabilidade! procura estimar o papel da variabilidade
genética, em especial da chamada “variancia aditiva”, isto ¢, de genes
de efeito aditivo. Assim, estipulou-se uma herdabilidade no sentido res-
trito (narrow heritability); h = Va/Vp, onde h 2 é o valor da herdabilidade
e V A a varidncia devido a genes de efeito aditivo e V P A teoria da
herdabilidade procura estimar o papel da variabilidade genética, em es-
pecial da chamada “variancia aditiva”, isto é, de genes de efeito aditivo.
Assim, estipulou-se uma herdabilidade no sentido restrito (narrow heri-
tability); hz = Va/Vp, onde h2 é o valor da herdabilidade e V4 a variancia
devido a genes de efeito aditivo e Vp a variancia fenotipica total. A
herdabilidade no sentido amplo (broad heritability) foi estabelecida

1 Para uma discussio aprofundada da teoria da herdabilidade para caracteres continuos
ver, por exemplo, o capitulo 2 de Ewvolutionary quantitative genetics de Derek Roff (1997)
(Nota dos Editores).
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como o quociente entre a variancia genética e a variancia fenotipica,
isto é, h?2 = Vi/Vp, onde Vg ¢é a vatiancia genética (sem disctiminar
entre Va, Vp, ou Vi, onde Vp e Vi correspondem, respectivamente, as
variancias devido a genes de efeito dominante e a variancia devida a
interacOes epistaticas (entre locos diferentes do genomay).

Uma das limitagoes do conceito de herdabilidade, ja discutida ha
mais tempo, é de natureza tedrica: tanto no conceito de herdabilidade
restrita, como ampla, o denominador é o mesmo, isto é, a varidncia
fenotipica total de um grupo de individuos (Vp). Se, por alguma razio,
este valor for zero (todos os individuos amostrados sendo iguais para
alguma caracteristica do fendtipo, logo variancia zero), a herdabilidade
ndo podera ser calculada, pois matematicamente terfamos uma indeter-
minacio. Isso seria algo como um paradoxo, pois quando se esperaria
o valor miximo de herdabilidade (todos os fenétipos iguais), ndo é
possivel estimar o valor dessa medida.

De acordo com Richard Lewontin em The dialectical biologist (origi-
nalmente publicado em 1985, com varias reedi¢des), uma caracteristica
pode ter herdabilidade igual a 1,0 mas, mesmo assim, ela pode ser alte-
rada por efeitos ambientais. Este autor exemplifica com o caso de erros
inatos do metabolismo (alcaptoniria, fenilcetonuria, etc. — doencas ge-
néticas graves), os quais podem ser corrigidos por dietas especiais.

O objetivo do presente artigo ¢ analisar o conceito de herdabili-
dade? no contexto da teoria da herdabilidade, fundamental para a com-
preensdo de diversos estudos de genética do comportamento e, mais
recentemente, de genética molecular (Tenesa & Hayley, 2013; Harden,
2021; Uchiyama e7 al., 2021). O foco principal serd a genética do com-
portamento. Pretende-se discutir posi¢Ges favoraveis e contrarias a uti-
lizacdo do termo e da teoria a ele relacionada, sob a perspectiva do
modelo reticulado de racionalidade cientifica de Larry Laudan3 (1941-
2022).

20 termo “herdabilidade” traduzido do inglés heritability, em genética médica atual-
mente, se refere a até que ponto diferencas nos genes das pessoas siao responsaveis
pelas diferencas em suas caracteristicas (altura, cor dos olhos e inteligéncia, ou
distirbios como esquizofrenia, por exemplo). E uma medida estatistica. (Nota dos
Editores).

3 As contribui¢bes do fil6sofo da ciéncia Larry Laudan em Progress and its problems (1978)
e Science and valnes (1984) servem como guia para a analise, especialmente em relagao a
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Tomando como ponto de partida o que ele chama de modelo hie-
rarquico de justificacdo e indo além, Laudan propde o modelo reticulado
de racionalidade cientifica que busca entender como as teorias cientificas
obtém aceitacio e consenso dentro da comunidade cientifica. Em suas
palavras:

A diferenca fundamental entre o modelo hierarquico e o reticulacional
reside na insisténcia de que existe um processo complexo de ajuste
mutuo e justificacio mutua acontecendo entre todos trés niveis de
compromisso cientifico. A justificacdo flui para cima e para baixo na
hierarquia, ligando objetivos, métodos e afirmag¢bes factuais. Nao de-
vemos mais considerar qualquer um desses niveis como privilegiado
ou primario ou mais mportante que os outros. Axiologia, métodoolo-
gia, e afirmacdes factuais estdo inevitavelmente entrelacadas em rela-
¢oes de dependéncia mitua. (Laudan, 1984, pp. 62-63)

Assim, LL.audan considera a existéncia de trés niveis interconectados
que guiam a justificagdo e aceitagdo de uma teoria: o nfvel factico (re-
ferente aos fatos ou observagdes), o nivel metodologico (os métodos e
procedimentos empregados) e o nivel axiolégico (os valores e objetivos
da investiga¢do cientifica). Em outras palavras, para que uma teoria seja
aceita, ela precisa ser apoiada por observag¢oes (nivel factico), empregar
métodos apropriados (nivel metodolégico) e estar alinhada com os va-
lores e objetivos da ciéncia (nivel axiolégico).

A principal critica que discutitemos no decotrrer do presente artigo
aparece em David Moore e David Shenk (2017). Eles consideram a
herdabilidade uma faldcia e um dos termos mais enganosos da histéria
da ciéncia. Adicionalmente, que deveria ser abandonado, exceto no
caso de ambientes controlados.

A estimativa da herdabilidade tem varios usos, sendo que o princi-
pal tratado neste artigo se refere a genética do comportamento, que
mensura a herdabilidade a partir dos estudos com gémeos. A premissa
da genética do comportamento € que as pesquisas com gémeos ofere-
cem uma forma parcimoniosa de controlar as variaveis biologicas. Gé-
meos monozigdticos sdo geneticamente quase idénticos, participando

distingdo entre problemas conceituais, metodoldgicos e empiricos. A perspectiva cien-
tifica defendida como mais progressiva ¢ a de que ha evidéncias empiricas a favor da
herdabilidade.

130



dos chamados experimentos naturais. Por outro lado, os gémeos dizi-
gbticos apresentam fendtipos mais distintos entre si do que gémeos
monozigbticos, mas crescem em ambientes semelhantes. Assim, com-
parando essas diferencas, é possivel obter uma estimativa de herdabili-
dade (Harden, 2021).

A herdabilidade pode ser definida como a proporcio de diferengas
fenotipicas que podem ser atribuidas a diferencas genotipicas entre in-
dividuos. A herdabilidade se refere até que ponto a variacio genética
explica a variagdo fenotipica de um traco em determinada populacio,
em determinado ambiente e em determinado perfodo do tempo. Ou
seja, a herdabilidade varia de acordo com o ambiente e com o petiodo
em que ela ¢ avaliada, sendo, portanto, uma medida dependente do
ambiente por definicio (Plomin e7 a/, 2012; Harden, 2021). O uso da
herdabilidade em estudos geneticamente sensfveis com humanos pa-
rece ser consensual entre os autores da area, mas a herdabilidade tam-
bém ¢é amplamente utilizada em estudos para compreensio das influén-
cias genéticas e ambientais na expressio de tragos em outros seres vi-
vos (Gritfiths ez al., 2006; Tenesa & Hayley, 2013).

A principal critica adotada na comparagio de teorias rivais foi a de
Moote e Shenk (2017). A critica desses autores sobre o uso do termo
herdabilidade surge como uma forma renovada das criticas feitas por
Stephen Jay Gould (1996) sobre interpretagdes equivocadas relacio-
nando influéncias genéticas no comportamento humano. Segundo es-
ses autores, um coeficiente numérico que expressa a influéncia genética
separando os fatores (genético e ambiental) ndo ¢ informativo, apenas
dificulta a compreensio da interaciio gene-ambiente, ¢ um termo enga-
noso e que deve ser abandonado exceto em circunstancias limitadas a
ambientes estritamente controlados. Apesar dos autores mencionarem
que o foco da critica é em relagdo ao uso do termo, eles fizeram criticas
também sob o ponto de vista empirico. Nao seria exagero assumir que
caso o conceito de herdabilidade fosse abandonado conforme sugerem
as criticas de Moore e Shenk (2017), grande parte da pesquisa em ge-
nética do comportamento teria que ser revisada, ja que a herdabilidade
¢ fundamental para essa area (Tenesa & Hayley, 2013; Plomin ef al.,
2016).

Seguindo a proposta de comparag¢io de teorias e tradi¢oes de pes-
quisa de Laudan (1978), primeiramente, serdo apresentados problemas
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empiricos e conceituais, resolvidos e ndo resolvidos, na genética do
comportamento, a fim de confronta-los com as criticas de Moore ¢
Shenk (2017). Em seguida, sera aplicado o modelo reticulado de racio-
nalidade Cientifica de Laudan (1984) a genética do comportamento em

defesa do uso da herdablidade.

2 PROBLEMAS EMPIRICOS DA GENETICA DO
COMPORTAMENTO

Verificou-se que algumas doengas genéticas causavam alteragdes
complexas no comportamento do ponto de vista cognitivo e social e
pesquisas com a herdabilidade poderiam auxiliar para sua compreensio
(Plomin ef al., 2016). Contudo, existem alguns problemas empiricos re-
lacionados a herdabilidade na genética do comportamento. Grande
parte desses problemas diz respeito as patologias. Dois exemplos de
patologias que relacionam genes e comportamento sio:

1 - Sindrome de Prader-Willis, causada pela auséncia de uma parte do
cromossomo 15 herdado do pai. Os comportamentos comuns a essa
sindrome sio de fome e comer excessivo, leve 2 moderado déficit in-
telectual, mudangas bruscas no humor e depressio. (Cassidy ez al.,

2012, pp. 10-26)

2 - Sindrome de Angelman, causada pela auséncia de parte do cromos-
somo 15 herdado da mae. Dentre os comportamentos comuns dessa
sindrome estdo a aparente felicidade, risada excessiva e grave déficit
intelectual. (Williams e/ a/., 2010, pp. 385-395)

Escolhemos essas duas sindromes para mostrar como altera¢oes
em um Mmesmo Cromossomo, No caso o cromossomo 15, podem gerar
alteragdes comportamentais distintas.

O uso da herdabilidade na genética do comportamento e na gené-
tica molecular auxiliou na resolugido de problemas empiricos como a
frequéncia de patologias. Por exemplo, ha variacdo na prevaléncia da
esquizofrenia, no mundo, ao longo da vida, variando entre 1 a 18 por
mil pessoas (Barbato, 1997, p. 32), com mediana de 4 por mil pessoas
(Saha et al., 2005, p. 404). Estima-se que se nao houvesse influéncia de
fatores biol6gicos, na presenca de um gémeo monozigbtico com es-
quizofrenia, a chance de o outro ter a doenga seria a mesma da popu-
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lagao geral. Contudo, os estudos com gémeos indicam que se um gé-
meo monozigbtico é diagnosticado com esquizofrenia, a chance do ou-
tro expressar o mesmo transtorno ¢ de cerca de 50% (Mcguffin et al.,
2004, p. 250). Esses resultados, obtidos a partir de experimentos da
genética do comportamento, fazem com que surjam problemas empi-
ricos para a genética molecular, que consistem em encontrar quais ge-
nes sdo responsaveis pela variacdo e estimar a herdabilidade a partir
deles.

Sabe-se que diversos transtornos mentais e comportamentais re-
sultam da interacio entre diversos genes ¢ o ambiente (Harden, 2021,
p- 39). Portanto, isso dificulta a solucdo desse problema pela genética
molecular. Por exemplo, foram desenvolvidos estudos de genética mo-
lecular procurando estimar a herdabilidade da esquizofrenia. Contudo,
ndo obtiveram resultados conclusivos (Sanders ez 4/, 2008). Mas, em
2014, com o advento de novas tecnologias na genética molecular e com
um maior tamanho amostral, foi possivel explicar 5-7% da variacio
herdada da esquizofrenia (Ripke, 2014, pp. 423-424), um sinal de pro-
gresso e solucio de problema empirico. Apesar disso, surgiram novos
problemas a serem explicados, como a herdabilidade perdida (wissing
heritability).

A herdabilidade perdida se refere ao fato de estudos classicos de
gémeos e estudos de genética molecular terem encontrado resultados
de herdabilidade distintos. Por exemplo, no caso da esquizofrenia, os
estudos classicos de gémeos estimam cerca de 77% de herdabilidade
(Polderman ez al., 2015, p. 7006), enquanto que as pesquisas em genética
molecular estimam 5-7% de herdabilidade (Ripke, 2014, pp. 423-424).
Ou seja, a discrepancia nos resultados traz problemas de ordem empi-
rica e conceitual para ambas as tradigSes de pesquisa (Laudan, 1978).

Estaria a herdabilidade do modelo de gémeos sendo superesti-
mada? Cinco décadas de pesquisas parecem indicar que nao (Polder-
man ¢/ al., 2015). E importante lembrar como mencionamos no inicio
deste artigo que originalmente a herdabilidade se relacionava a variabi-
lidade fenotipica, sendo resultado da agao dos genes e do ambiente.
Assim, as discrepancias nas estimativas podem surgir devido as dife-
rentes metodologias utilizadas. Enquanto a analise de gémeos consi-
dera a variancia genética em relagdo a variancia fenotipica total, os da-
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dos moleculares podem nio abarcar completamente os efeitos epige-
néticos ou a interagdo de genes (efeitos epistaticos). Essas nuances re-
forcam a complexidade em estimar a herdabilidade e interpretar seus
resultados, especialmente quando se considera a diversidade de fatores
genéticos e ambientais que influenciam o comportamento. F possivel
que com o desenvolvimento de outras tecnologias da genética molecu-
lar, as estimativas se aproximem. Contudo, existem diversos processos
que estdo envolvidos na interpretacdo dos resultados da genética do
comportamento, incluindo a herdabilidade (Briley e /., 2019; Plomin
¢t al., 2016). Daf a dificuldade para obter um resultado bem informa-
tivo, livre de equivocos ou conclusdes erroneas, e que informe sobre
as inumeras interagdes genes-ambiente e expressio do comporta-
mento.

A genética do comportamento se dedicou a diversas avaliagdes,
tanto fisiologicas quanto psicoldgicas, em gémeos e envolveu varios
paises na organizacdo da logistica para essas testagens em massa. Pol-
derman e# a/. (2015) realizaram uma meta-analise dos ultimos 50 anos
de literatura sobre o tema, com a participaciao de mais de 2,5 milhdes
de gémeos para a avaliagdo de diversos tragos humanos e chegaram a
conclusdes de que o modelo de testagem em gémeos é parcimonioso
com décadas de evidéncias que, em geral, indicam que a herdabilidade
responde a 49% de todos os tracos investigados. Mais recentemente,
Harden (2021) traz o estado da arte na drea da genética do comporta-
mento, incluindo seus métodos, os estudos com gémeos, analises rela-
cionadas e a interagdo gene e ambiente. Neste tltimo aspecto, Harden
(2021), os resultados obtidos por Harden corroboram os resultados
obtidos por Polderman e a/. (2015). Em ambos os casos, a herdabili-
dade mostra a importancia de genes e ambiente na heranca de quais-
quer caracteristicas de um organismo.

Entende-se que a herdabilidade é um termo complexo e que pode
ser mal compreendido, mas ¢ util para a genética como um todo. Con-
tudo, Laudan (1978) considera que a histéria da ciéncia mostrou diver-
sas vezes que tradi¢oes de pesquisas consolidadas ha décadas deixaram
de ser progressivas a partir de novas evidéncias, sendo assim, criticas
sempre merecem atengao.
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3 ALGUNS PROBLEMAS RELACIONADOS A GENETICA
DO COMPORTAMENTO

O primeiro problema presente em qualquer estudo que envolva ge-
nética de um modo geral, diz respeito a questdes éticas. Infelizmente,
o movimento eugenista, que fez parte de possivelmente o pior mo-
mento da histéria humana, utilizou-se de dados no inicio das pesquisas
em genética e os deturpou. Os resultados foram interpretados de forma
determinista, como a de que existem genes “bons” e “ruins”, de que
alguns grupos sempre teriam os genes “ruins” e outros grupos sempre
teriam os genes “bons”, e de que nio ha possibilidade de modificacio
de comportamentos (Gould, 1996, p. 63). Tais interpretacdes tiveram
um impacto na produgio de conhecimento em genética humana.

Um dos problemas de ordem conceitual, diz respeito a compreen-
sao geral sobre genética ser bastante focada no senso de “um gene -
uma caracteristica” (Jablonka & Lamb, 2010). E possivel que a infor-
magao de uma porcentagem de influéncia genética pela teoria da her-
dabilidade, seja algo bastante complexo para compreensio do publico
geral. Por exemplo, ao afirmarmos que a herdabilidade da altura é de
cerca de 79% (Geddes, 2019), alguém que ndo domine bem o assunto
pode inferir que uma pessoa de 2 metros de altura, tem 158 centimetros
devido a genes ou a um gene e 42 centimetros devido ao ambiente,
quando o processo ¢ complexo e multifatorial, como supracitado.

No ambito metodoldgico, as investigagdes em genética do compor-
tamento se deparam com o problema da similaridade dos ambientes
considerados. Sabe-se que toda pesquisa, por mais rigorosa que seja,
tem suas limitacoes. No caso da genética do comportamento, a estima-
tiva de herdabilidade depende, em parte, da pressuposicio de que os
ambientes dos participantes das pesquisas com gémeos sejam similares
tanto no caso de gémeos monozigdticos quanto para gémeos dizigoti-
cos. Além disso, ¢ ha dificuldades para obter uma precisdo absoluta,
visto que, como ocorre em toda pesquisa com seres humanos, ¢ dificil
controlar ou acompanhar todo tipo de ambiente, estimulacio e experi-
éncia pela qual o individuo esta exposto. Apesar disso, os investigado-
res envolvidos nessas pesquisas alegam que que ha parcimonia em re-
lacdo aos ambientes (Plomin e# a/., 2012; Briley e# al., 2019).
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4 ESCOLHA ENTRE TEORIAS CONCORRENTES

A primeira dificuldade sobre a utilizagdo do termo herdabilidade
mencionada por Moore e Shenk, parece ser uma questdo linguistica
(Moore & Shenk 2017, p. 3). No inglés, herdabilidade (inberitability) pa-
rece ja ter sido utilizada como sin6nimo de hereditariedade e que teve
o significado modificado. Apesar de o termo também poder ser mal
compreendido em portugués, ¢ um termo bem pouco usual, utilizado
principalmente em contextos que envolvem a genética, sendo possivel
para alguém que ouga com menos interesse confundi-lo com heredita-
riedade, algo que, em uma inferéncia simples poderia ser compreen-
dido como “se parece com hereditariedade, deve ter o mesmo signifi-
cado” (Astorga & Torres-Bravo, 2020). Este problema parece carac-
terizar o que Laudan (1978) considera como um problema conceitual
de visao de mundo, isto é, o termo tem significados diferentes, um na
comunidade cientifica e outro no publico geral. Contudo, isso nio in-
valida o termo, no maximo, essa diferenciacio mostra uma falha na
capacidade de extensio, no sentido de divulgagio cientifica das ciéncias
que utilizam a herdabilidade. Mesmo que ndo haja uma divulgacao ci-
entifica que que permita o entendimento do termo, ndo é parcimonioso
assumir que o publico geral entenda todos os pormenores de um as-
sunto tao complexo quanto a genética e a validade ou ndo do termo
independe da compreensio do publico em geral.

Moore e Shenk (2017) mencionam as dificuldades relacionadas a
utilizacdo do termo em relagao a sensibilidade ao ambiente. Os autores
se referem a comparacio entre familias ricas e pobres e como isso pode
comprometer os resultados de investigacoes relacionadas a herdabili-
dade. Eles explicam que gémeos idénticos que compartilham a mesma
placenta tém QI e personalidades mais semelhantes do que gémeos que
nao compartilham a placenta e que isso seria uma evidéncia da fragili-
dade da herdabilidade em favor de uma maior influéncia ambiental.
Esses pontos sugerem o que Laudan (1978) veria como graves proble-
mas empiricos para a genética do comportamento, contudo, esses pon-
tos parecem ter sido respondidos em diversos casos pela teoria e nao
parecem ser suficientes patra que os autores deixem de trabalhar com o
termo.

A herdabilidade ¢ sim sensivel ao ambiente como expresso em sua
defini¢io e é passivel de mensuracio. Parte da solugio deste problema
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esta nos ambientes iguais assumidos. (Plomin e7 a/., 2012). Enquanto a
questdo da diferenciacdo em nivel econémico das familias, Harden
(2021) considera que o poder preditivo de varidveis socioeconomicas
rivaliza com o poder preditivo da variancia genética. Contudo, isso nao
invalida o uso da herdabilidade, mas sugere que ¢é algo que deve ser
levado em consideragdo. Adicionalmente, se considera que a herdabi-
lidade de fatores socioeconémicos ja foi superestimada no passado,
mas, tais equivocos fazem parte da historia de qualquer ciéncia, sdo
problemas empiricos resolvidos e de forma alguma invalidam todas
mensuracoes da herdabilidade (Harden, 2021).

Ainda sobre a questao dos ambientes iguais assumidos, Laudan
(1978, 1984), recomenda visitar a histéria da ciéncia que muitas vezes
se repete. Nesse sentido, a histéria da genética do comportamento
mostra que houve superestimagdo de herdabilidade em alguns casos,
como da orientag¢ao sexual e do cancer de mama (Harden, 2021, p. 41).
Entao, pode-se assumir que outras mensuragoes de herdabilidade pos-
sam também ter sido superestimadas e esse ponto pode ser a resposta
para o problema da herdabilidade perdida. Sabe-se que o cédlculo da
herdabilidade a partir dos estudos de gémeos pode gerar superestima-
¢do, mas isso ¢ levado em consideracdo nos experimentos (Tenesa &
Hayley, 2013, p. 140).

Como mencionado anteriormente neste artigo, o problema da her-
dabilidade perdida, tem relagdo com a discrepancia entre os estudos
classicos de gémeos e os recentes achados de genética molecular.
Mesmo considerando que alguns estudos de genética do comporta-
mento superestimaram a herdabilidade, isso ndo ¢ consenso na area.
Ainda assim a herdabilidade nao seria zero e o termo nao seria descar-
tado.

O termo herdabilidade pode ser util apenas para o grupo mensu-
rado, mas ndo se aplica no nivel do individuo (Plomin ez 4/, 2012; Mo-
ore & Shenk, 2017, pp. 2-3). Como o conceito de herdabilidade nio se
refere a sua aplicacdo diretamente no nivel individual, entdo a afirma-
¢ao acima ndo faz sentido ou se aplica somente a0 momento de repor-
tar os resultados, nio levando o publico a interpretagdes erroneas. Po-
rém, o termo ¢ utilizado em diversas pesquisas genéticas e ele resolve
diversos problemas empiricos de intervencSes em nivel individual, in-
tervencgoes estas, que podem nio s6 diminuir riscos de psicopatologias,
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como as consequéncias de sindromes genéticas. Plomin ¢# a/. se refe-
rem a varias. O exemplo mais famoso ¢ o da fenilcetonaria (PKU), que
¢ uma doenca que pode levar ao déficit intelectual, mas que existem
intervenc¢oes a nivel individual que previnem o déficit (Plomin e af,
2012, pp. 11-12). Pode-se inferir que os achados de Ripke (2014) que
utilizam a herdabilidade, também poderao levar a intervengdes no nivel
individual em relacdo a esquizofrenia futuramente.

No argumento do QI de gémeos idénticos de uma mesma placenta,
parece haver o que Laudan (1978) considera uma inconsisténcia l6gica,
pois o artigo apresenta resultados a partir do uso do termo herdabili-
dade (Melnick ez al, 1978). Ou seja, daquilo que Moore e Shenk (2017)
destacam como os resultados relacionados ao termo que eles conside-
ram enganoso. E importante ressaltar que Moore e Shenk (2017) con-
sideram que o uso adequado do termo se daria em ambientes estrita-
mente controlados, situagdo que ndo é observada no artigo referenci-
ado. Ainda sobre a questio dos gémeos idénticos nascidos de uma
mesma placenta, os artigos em questio testam essas caracteristicas em
criangas, e ¢ sabido que a herdabilidade do QI tende a aumentar com
a idade (Chipuer, Rovine & Plomin, 1990; Plomin e# 4/, 2016, p. 5).
Logo, seriam necessarios estudos em idade adulta para uma mensura-
¢do mais parcimoniosa dessa afirmagio.

Moore e Shenk (2017) admitem que, de acordo com a biologia mo-
derna, nio ¢ possivel fazer uma separagio entre interagSes genéticas e
ambientais. Eles alegam que o termo “herdabilidade” pode levar ao
entendimento equivocado de que essa separagio € possivel. A posi¢ao
desses autores esta correta até certo ponto. Ha varias caracterfs-
ticas que aparecem no desenvolvimento embrionario, onde ja se
conhece, no todo ou em parte, os efeitos ambientais, mas isso
nao ¢ comum?* Reconhecemos a validade das preocupagées de Mo-
ore e Shenk quanto a compreensio do publico geral. Entretanto, eles
vao além, sugerindo o abandono do termo - uma medida que conside-
ramos exagerada. O debate sobre a intera¢io genes-ambiente é central
na genética. Essa “confusio” geralmente ocorre entre o publico menos

4 Um estudo cuidadoso sobre a interacdo entre genes e ambiente encontra-se em Gil-
bert & Epel, 2015.

138



familiarizado com o assunto. Importante destacar que esse entendi-
mento limitado nao é exclusivo do publico leigo, podendo ser encon-
trado também entre pesquisadores iniciantes ou os que possuem visdes
antiquadas sobre o tema, conforme Gould (1996). Portanto, cabe as
areas que empregam o termo “herdabilidade” esclarecer e corrigir esse
equivoco.

Moore e Shenk (2017, p. 1) consideram o termo herdabilidade tem
pouco a ver com heranca genética e muitas vezes causa confusio nas
pessoas nao familiarizadas com a area. Assim, se um estudo que utiliza
o termo conclui que uma caracterfstica humana possui origens genéti-
cas, entdo ¢ um estudo desnecessario, ja que todas as caracteristicas
humanas estio relacionadas a genética®. No entanto, vale lembrar que
foram justamente os estudos em genética do comportamento que con-
solidaram essa nogdo, bem como o papel das influéncias ambientais.
(Plomin et al., 2016).

5 MODELO RETICULADO DE RACIONALIDADE
CIENTIFICA E A GENETICA DO
COMPORTAMENTO

Nesta se¢do, aplicaremos o modelo reticulado a genética do com-
portamento, que se ancora fortemente no conceito de herdabilidade.

A genética do comportamento tem um carater interdisciplinar que,
como o préprio nome indica, combina ciéncias do comportamento e
genética. Engloba campos de estudo como psicometria, psicologia cog-
nitiva, psicologia comportamental e genética em geral. O principal ob-
jetivo da genética do comportamento é entender como os genes influ-
enciam o comportamento, e o conceito de herdabilidade é central neste
contexto (Plomin e al., 2012; Harden, 2021). A partir do modelo reti-
culado de racionalidade cientifica de Laudan (1984), procuraremos
identificar ndo apenas o objetivo, mas também a teoria e o método da
genética do comportamento, focaremos no que consideramos mais re-
levante.

5> A ideia de que todos os tracos humanos sio influenciados geneticamente ¢ um pilar
na genética do comportamento, como propde a primeira lei de Turkheimer (2000, p.
160).
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No que diz respeito a teoria, ha cerca de duas décadas atras,
Turkheimer, apesar de deixar claro que poderia haver exceces, a partir
dos fatos empiricos propos o que ele chamou de trés leis da genética
do comportamento, a saber:

Primeira lei: Todos os tragos do comportamento humano sao heredi-
tarios.

Segunda lei.: Os efeitos de ser criado pela mesma familia sio menores
do que os efeitos dos genes.

Terceira lei: Uma porcio substancial da variagio de tracos do compot-
tamento humano nido é explicada pelo efeito de genes e da familia
(Turkheimer, 2000, p. 160).

Em mais recente elaboragdo sobre os dez achados mais replicados
da genética do comportamento, Plomin e a/. (2016) assim se expres-
saram:

Achado 1. Todos os tracos psicolgicos mostram significativa e subs-
tancial influéncia genética [...]. (Plomin ef a/., 2016, pp. 4-5)

Achado 2. Nenhum trago ¢ 100% herdado |[...]. (Plomin e al., 2016, pp.
5-0)

Achado 3. Herdabilidade ¢ causada pelo pequeno efeito de diversos
genes [...]. (Plomin ez al., 2016, pp. 6-7)

Achado 4. Correlagbes fenotipicas entre tragos psicolégicos mostram
significativa e substancial mediacdo genética [...]. (Plomin e a/,, 2016,

p-x)
Achado 5. A herdabilidade da inteligéncia aumenta ao longo do desen-
volvimento [...]. (Plomin ez a/., 2016, pp. 7-9)

Achado 6. A estabilidade de certos tracos durante as diversas faixas
etarias deve-se principalmente a genética [...]. (Plomin ez 4/, 2016, pp.

9-10)

Achado 7. A maioria das medidas do ambiente mostram significativa
influéncia genética [...]. (Plomin e/ al., 2016, pp. 10-11)

¢ Plomin e colaboradores (2016) comentaram que, os Achados 2,7, 8 ¢ 9 dizem res-
peito a influéncias ambientais e ndo sobre influéncias genéticas. (Nota dos Editores).
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Achado 8. A maioria das associacoes entre medidas do ambiente e tra-
cos psicologicos ¢ significativamente mediada pela genética |[...]J.

(Plomin ez al., 2016, pp. 11-12)

Achado 9. A maioria dos efeitos ambientais nio é compartilhada por
criangas que crescem em uma mesma familia [...]. (Plomin e a/., 2016,

pp. 12-13)
Achado 10. Anormalidade é normal. (Plomin e a/., 2016, pp. 13-14)

Quanto ao método, a genética do comportamento utiliza modelos
animais, celulares e humanos. No que concerne aos modelos humanos,
conforme destacado, os estudos de gémeos figuram como seu principal
método. A meta-analise conduzida por Polderman (2015), bem como
as descobertas apresentadas por Plomin ef a/ (20106), tém a herdabili-
dade como métrica central. Mais recentemente, Harden (2021) reforga
tais evidéncias.

A teoria estd alinhada ao objetivo: o propésito norteia o método,
que tem a herdabilidade como principal unidade de medida, evidenci-
ando a viabilidade do objetivo. A teoria delimita o método, ndo admi-
tindo avaliacGes que ndo sejam robustas. Para que os estudos em gené-
tica do comportamento se concretizem, ¢ imprescindivel um investi-
mento significativo, uma amostra composta por gémeos e calculos psi-
cométricos 1igorosos.

Sendo assim, como o modelo reticulado de Laudan (1984) nio abre
mao da racionalidade, a critica de Moore e Shenk (2017) parece em
grande parte nio ser suficiente para que sejam feitas altera¢des na tra-
dicao de pesquisa da genética do comportamento que levem ao aban-
dono do conceito de herdabilidade. Contudo, parte da critica pode
contribuir para a tradi¢do de pesquisa da genética do comportamento,
isto é, com um aumento na divulgacdo cientifica da area de modo a
evitar criticas como as de Moore e Shenk propiciando uma melhor
compreensio da genética do comportamento para o publico em geral.

6 CONCLUSAO

Em relacio a escolha de uma tradi¢io de pesquisa, Laudan assim se
expressou:
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“[...] a escolha de uma tradi¢io em detrimento de suas rivais serd pro-

gressiva (e, portanto, racional) na exata medida em que a tradigao es-
colhida for um melhor solucionador de problemas que as concorren-
tes. (Laudan, 1978, p.154)

O uso da teoria da herdabilidade parece solucionar diversos proble-
mas empiricos e por mais que ainda tenham problemas empiricos e
conceituais a serem resolvidos, a critica de Moore e Shenk (2017) pa-
rece sugerir poucas solu¢des para os problemas. Sendo assim, a escolha
da tradicdo de pesquisa da genética do comportamento e do uso do
conceito de herdabilidade nos parecem ser uma opgao mais progressiva
e racional.

Fazer ciéncia ¢é trabalhoso e complexo, logo, seus resultados estiao
longe de serem facilmente interpretados. Quando se trata de compor-
tamentos humanos, o assunto atrai atencio e fica ainda mais sensivel.
Apesar da questio semdntica ndo ser, de modo geral, um problema
para pesquisadores da area, sua interpretagdo certamente continuara
sendo complexa para o publico em geral e grupos que nio conhecam
todos os pormenores de terminologias cientificas. Nesse campo, a cti-
tica de Moore e Shenk (2017) ganha um peso social importante, aler-
tando para as formas como os resultados sdo reportados na imprensa
e como ¢ realizada a transposicio didatica dos achados para as salas de
aulas. O incentivo a alfabetizacio cientifica e a divulgagdo cientifica
responsavel e coerente pode ajudar nesse sentido. Contudo, o argu-
mento linguistico nio ¢ consistente com a histdria da ciéncia, ja que é
comum que o publico geral ndo conhe¢a todos os pormenores de tet-
minologias cientificas, sendo assim, tal argumento nao é suficiente para
sugerir abandono do termo.

Os autores deste artigo reconhecem que as criticas de Moore e
Shenk (2017) sdo validas e contribuem para o entendimento do termo
“herdabilidade”. Contudo, essas criticas parecem ir além ao contrariar
a comunidade cientifica, sugerindo a eliminagdo do termo, classifi-
cando-o como um dos mais enganosos na historia da ciéncia e até
mesmo como falacioso. Tal afirmacido carece de evidéncias substanci-
ais, visto que, para tal conclusio, seria necessario comparar “herdabili-
dade” com outros termos considerados enganosos.

Portanto, faz-se necessario intensificar a divulgacao cientifica a res-
peito da herdabilidade para melhorar o entendimento publico sobre o
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conceito. No entanto, sua validade, aplicacio e eficacia na resolu¢io de
problemas sdo robustas e nao dependem da percepe¢io publica’.
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Modelos de explicagio cientifica, inferéncia
da melhor explicacgao e a histéria da dupla-hélice
do DNA

Gabriel Chiarotti Sardi*

Resumo: O presente artigo objetiva realizar um estudo de caso que aplica o
modelo de inferéncia da melhor explicagdo (inference to the best explanation, IBE)
de Peter Lipton ao episédio histérico da constru¢io do modelo de dupla-hé-
lice do DNA, no século XX. Procura avaliar a eficiéncia de tal modelo quando
confrontado com a histéria da ciéncia e em que medida é capaz de rivalizar
com ou superar outros modelos de explica¢io ja consolidados na literatura de
filosofia da ciéncia, tais como os modelos nomolégico-dedutivo e indutivo-
estatistico de Carl Hempel, o modelo de relevancia estatistica de Wesley Sal-
mon, ou, ainda, o modelo pragmatico de explicacdo de Bas van Fraassen. Por
fim, a conclusio apresentada ¢ que o modelo de inferéncia da melhor explica-
¢do se mostra mais eficaz para ilustrar esse episddio da histdria da genética do
que as outras propostas filosoficas analisadas.

Palavras-chave: Modelos de explicagdo. Inferéncia da melhor explicagio.
Peter Lipton. Dupla-hélice do DNA.

Scientific explanation models, inference to the best explanation and
the DNA’s double helix history

This paper aims to carry out a case study, seeking to apply Peter Lipton’s ex-
planation model called inference to the best explanation (IBE) to the historical
episode of the construction of the DNA double-helix model, in the 20th cen-
tury. In addition, it evaluates the efficiency of such a model when confronted
with the history of science and to what extent it rivals or even surpasses other
explanation models consolidated in the philosophy of science literature, such
as Carl Hempel’s nomological-deductive and inductive-statistical models,
Wesley Salmon’s statistical relevance model, or Bas van Fraassen’s pragmatic
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model of explanation. It concludes that the inference to the best explanation
(IBE) model appears more effective in illustrating this historical episode in
genetics than the other philosophical proposals analyzed.

Keywords: Inference to the best explanation. Scientific explanation models.
Peter Lipton. DNA double helix.

1 INTRODUCAO

A nog¢io de explicagio cientifica é sumamente necessaria pata a
compreensio da dimensio e do valor cognitivo das ciéncias naturais e
sociais, pois ¢ através dela que podemos vislumbrar o alcance e a soli-
dez do empreendimento cientifico quando comparado a no¢oes expli-
cativas arbitrarias de senso comum ou pseudocientificas. Dessa forma,
compreender o que sdo e como sdo produzidas as explica¢des tedricas
da ciéncia se configura como um dos principais motes da Filosofia da
Ciéncia contemporanea.

Tais discussoes sobre o que sdo e como sdo produzidas as explica-
¢Oes cientificas ocupam um papel de destaque nos debates da Filosofia
da Ciéncia desde a publicagao de “Studies in the logic of explanation”
de Carl Hempel e Paul Oppenheim em 1948. Desde entio, inimeros
artigos e livros buscando oferecer respostas a questdo da natureza da
explicacio cientifica foram publicados, gerando acaloradas discussoes
e propondo modelos de explicacdo aos quais varias obje¢bes e criticas
foram tecidas, sempre buscando um maior aperfeicoamento de tais
modelos a fim de que fossem capazes de esclarecer o que ¢ uma expli-
cacao dentro da pratica cientifica (Moulines, 2020, pp. 115-116).

Dentre as numerosas abordagens, algumas se sobressairam gerando
calorosos debates. Dentre elas, merecem destaque as formulagdes de
Carl Hempel, Wesley Salmon e Bas van Fraassen, tanto pelas divergén-
cias internas entre as perspectivas, quanto pelas virtudes esclarecedoras
que cada uma delas nos apresental.

1 Ha outros modelos de explicacio além das examinados no presente texto, tais como
o “modelo mecanico causal” (CM), defendido por autores como Phil Dowe (2000) e
Wesley Salmon (1984), este dltimo, ap6s reconhecer algumas limitagoes do “modelo
de relevancia estatistica” ou ainda o “modelo unificacionista de explica¢io”, desenvol-
vido por Michael Friedman (1974) e, sobretudo, Philip Kitcher (1989). Todavia, optei
por ndo os abordar detalhadamente para nido prolongar essa breve mengio ao pro-
blema da explicagio cientifica.
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Entretanto, embora tenhamos varios modelos de explicacio dispo-
niveis na literatura de filosofia da ciéncia, muitos deles incorrem em
alguns problemas, sejam eles decorrentes da forma como os préprios
modelos foram construidos, ou ainda pela aparente incapacidade des-
ses modelos de abarcarem os diversos tipos de explicagdo presentes
nos mais variados episédios histéricos da ciéncia, pois ora as explica-
¢Oes na ciéncia recorrem a dedugio de leis, ora a previsdes estatisticas,
ou, ainda, a constru¢des de modelos (como, por exemplo, modelos de
estruturas moleculares); além do fato de ndo se propuserem a explicar
o processo de geracdo de uma hipétese explicativa no seio da pratica
cientifica real.

Com a finalidade de desenvolver um modelo que nio incorresse
nos mesmos problemas dos modelos classicos e, ainda, fosse capaz de
explicar a génese das hipéteses explicativas por parte dos cientistas, o
filésofo da ciéncia Peter Lipton (1954-2007) apresentou, em 1991 (e
aprimorou em 2004), o modelo denominado “inferéncia da melhor ex-
plicagao” (inference to the best explanation — 1BE), em seu livro homonimo,
no qual apresentava a natureza da explicacio cientifica como uma
crenga estabelecida (a melhor crenca disponivel, isto ¢, a mais plausivel)
entre as no¢Oes entendimento, plausibilidade e conhecimento.

Segundo Lipton, os cientistas, ao produzirem e selecionarem as hi-
poéteses para explicar um fendmeno, sao guiados por consideracoes (ou
virtudes) explicativas, que os conduzem a uma formulagdo nio arbitra-
ria de uma explicacio gragas aos filtros postulados por seu modelo, que
busca ser tanto descritivo, quanto normativo.

Embora a proposta de Lipton possa ser considerada um avanco
para as discussOes acerca da natureza das explicagSes cientificas, seu
livro ndo recebeu a devida atengdo quanto ao aspecto de oferecer um
novo modelo ou forma de se compreender a formulacdo de tais expli-
cagoes, restringindo-se a outras discussGes. Essa auséncia de justa aten-
¢do a proposta liptoniana culminou em um esquecimento do modelo
de inferéncia da melhor explicacdo frente aos modelos classicos e um
déficit de estudos buscando realizar uma compara¢io entre tais estru-
turas e, sobretudo, uma aplica¢do da proposta liptoniana a episédios
da historia da ciéncia.

Posto isso, a proposta do presente artigo € situar a discussao acerca
da natureza das explicagoes cientificas, apresentando as vantagens e
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desvantagens de alguns modelos consolidados na literatura, bem como
o modelo de Lipton, visando, ao final, propor um balanco referente
aos possiveis progressos trazidos pelo modelo inferéncia da melhor ex-
plicacdo aplicando-o ao episédio da construcao do modelo molecular
da dupla-hélice do DNA, elucidando alguns passos seguidos por James
Watson e Francis Crick (1916-2004) em sua empreitada cientifica —
passos estes que nio sdo contemplados pelas propostas filoséficas dos
outros modelos de explicagdo examinados, por nio vislumbrarem o
processo de constru¢iao de modelos moleculares como uma metodo-
logia possivel no seio da pratica cientifica real.

Para tanto, primeiramente revisito os modelos de Hempel, Salmon
e Van Fraassen e as principais criticas dirigidas a eles. Em seguida, apre-
sento o modelo de inferéncia da melhor explicacdo de Lipton e seu
mecanismo de sele¢do. Mais adiante, situo o modelo liptoniano frente
aos problemas e criticas dos modelos anteriormente investigados e exa-
mino, brevemente, uma possivel aplicacio ao episoédio da dupla-hélice
do DNA. Por fim, nas consideracdes finais, realizo um balanco do que
foi trabalhado no presente artigo.

2 0S MODELOS CLASSICOS: NOMOLOGICO-
DEDUTIVO, INDUTIVO-ESTATISTICO,
RELEVANCIA ESTATISTICA E PRAGMATICO

Nas discussdes acerca da natureza da explicagdo cientifica, algumas
das propostas de modelos se tornaram classicas na literatura devido a
sua importancia e pertinéncia filoséfica. Dentre tais propostas, pode-
se mencionar, por exemplo, as apresentadas por Carl Hempel, Wesley
Salmon e Bas van Fraassen.

Hempel (1974, pp. 68-69) caracterizou a dimensao da explicagao
cientifica como um argumento em que a conclusio é, basicamente,
uma descri¢do do proprio fenémeno a ser explicado. O autor formulou
dois tipos distintos de modelos que correspondessem a nogao de ex-
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plicacdo como argumento, sendo que ambos deveriam, fundamental-
mente, satisfazer a dois requisitos: i) relevancia explicativa? e ii) requi-
sito de verificabilidade3.

O primeiro modelo apresentado por Hempel, que foi chamado de
“modelo nomolégico-dedutivo” (DN)4, em linhas gerais, admite que
as explicacoes na ciéncia podem seguir um modelo de raciocinio dedu-
tivo, isto €, que a explicacdo de um fendémeno especifico deve ser deri-
vada de leis gerais que sdo aceitas previamente e das condi¢Ges iniciais
do fenémeno. Em outras palavras, se um fendmeno particular a ser
explicado, o explanandum, pode ser derivado dedutivamente, de forma
valida, de leis universais que se aplicam sobre o fendmeno — o explanans,
dadas certas condices, temos, entio, uma explicagdo cientifica satisfa-
toria. Ao modelo nomoligico-dedutivo, inimeras objecOes e contraexem-
plos foram apresentados na literatura classica, tais como o problema
da assimetria® (Bromberger, 1966, pp. 92-93; Salmon, 1998, p. 309), ou

2 “[...] requisito da relevincia explicativa: a informagio aduzida fornece bom fundamento
para acreditar que o fenémeno a ser explicado de fato aconteceu ou acontecerd. E a
condi¢do a ser satisfeita para que estejamos autorizados a dizer: ‘o fenémeno esta ex-
plicado — ¢ justamente o que se esperava nas circunstancias dadas” (Hempel, 1974,
pp. 66-67).

3] requisito de verificabilidade: os enunciados que constituem uma explicagio cientifica
devem prestar-se a verificagdo empirica” (Hempel, 1974, p. 67).

4 Do original em inglés: Deductive-nomological model.

5 O problema da assimetria evidencia que o modelo nomolégico-dedutivo nio conse-
gue estabelecer de qual dire¢ao uma explicacdo deve partir para ser considerada verda-
deira ou satisfatéria. Para ilustrar esse ponto, tomemos o seguinte exemplo: “A altura
de um mastro, enquanto condi¢éo inicial aplicada sobre leis relevantes da trigonome-
tria, explica o comprimento da sombra do mastro, digamos, ao meio-dia; por sua vez,
simetricamente, a sombra do mesmo mastro, enquanto condi¢ao inicial aplicada sobre
leis relevantes da trigonometria, explicaria a altura do mastro, digamos, ao meio-dia.
Ambas as explicagbes putativas obedecem a estrutura e condi¢oes de adequagio do
modelo DN” (Castro, 2020, p. 11). Diante da citacdo mencionada, é possivel alegar,
segundo o modelo DN, que partindo da sombra do mastro, aplicada como condigio
inicial as leis da trigonometria, a0 meio-dia seria possivel explicar satisfatoriamente a
altura do mastro. Ha aqui uma bivaléncia entre a sombra do mastro e o préprio mastro
aplicados as leis, que acaba por acarretar uma possivel conclusio contra-intuitiva que
nao aparenta ser cientifica, posto que geralmente aceitarfamos que a explicagio plausi-
vel deveria partir do objeto fisico para sua sombra e ndo o inverso. Temos, portanto,
uma assimetria entre explanans e explanandum no modelo nomolégico-dedutivo em al-
guns casos.
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o problema da irrelevancia® sobre o qual, inclusive, o préprio Hempel
se debrucou (Hempel, 1974, p. 73; Salmon, 1989, p. 50).

Embora o modelo nomolégico-dedutivo sofra diversas criticas, ele
pode ser aplicado em muitos casos das ciéncias naturais. Todavia, é
notério que esse modelo de explicagdo nio é suficiente para descrever
todos os tipos de explicacSes tedricas que temos nas ciéncias, na me-
dida em que grande parte das explicacGes ndo seguem um padrio de-
dutivo de leis universais, mas sim outros padrdes, como, por exemplo,
indugdes probabilisticas.

Ciente das limitagdes do modelo nomolégico-dedutivo, Hempel
desenvolveu, paralelamente, o “modelo indutivo estatistico” (IS)7, que
se aplica a questdes em que o explanandum nio pode ser deduzido do
seu explanans®. Esse tipo de raciocinio, diversamente do modelo nomo-
l6gico-dedutivo, ¢ pautado em evidéncias ou leis estatisticas em vez de

¢ Ja o problema da irrelevancia simplesmente mostra como leis naturais que sdo irrele-
vantes para a explicacio de um fenémeno podem ser utilizadas em um caso nomolo-
gico-dedutivo. Vejamos o exemplo (Castro, 2020, p. 13): 1) Todos os homens que
tomam pilulas anticoncepcionais nio engravidam (lei da natureza); 2) Jodo tomou pi-
lulas anticoncepcionais durante 2001 (condicio inicial); 3) Conclusdo Jodo nio engra-
vidou em 2001. O raciocinio acima obedece as regtas do modelo nomolégico-dedu-
tivo, ou seja, o explanandum pode ser deduzido validamente do explanans. Entretanto,
isso ndo significa que se configure como uma explicagio cientifica (ou minimamente
satisfatéria), pois aparentemente o fato de os homens tomarem pilulas anticoncepcio-
nais nio ¢ a razdo explicativa do motivo de nio engravidarem (a saber, sua estrutura
fisiol6gica). Isso evidencia um outro problema do modelo nomolégico-dedutivo, que
¢ a necessidade de distinguir leis naturais legitimas de meras generalizagdes cabiveis.
Ha uma disparidade entre as sentencas “todos os planetas do sistema solar percortem
trajetdrias elipticas” e “todos os homens que tomam pilulas anticoncepcionais nio en-
gravidam”, na medida em que a primeira frase possui um conteido explicativo univer-
sal como pano de fundo, enquanto a segunda nio passa de uma constatacio acidental.
Porém, ambas as sentengas podem ser usadas como leis em uma aplicagio do modelo
nomolégico-dedutivo.

7 Do original em inglés, inductive statistical explanation.

8 A fim de exemplificacio do modus operandi do modelo indutivo estatistico, considere
o seguinte caso: a) fendmeno a ser explicado: por que Ana, a0 ser exposta ao virus
SARS-COV 2, nio contraiu a doenca COVID-19; b) evidéncia adicional: Ana foi va-
cinada contra COVID-19 com a vacina Y; raciocinio indutivo-estatistico: 1) Foi mos-
trado que a vacina Y possui eficacia estimada em 95% contra o virus SARS-COV 2
(portanto, trata-se de uma evidéncia estatistica); 2) Ana tomou a vacina Y; 3) Podemos
induzir que seja provavel que a vacina impediu que Ana, ao entrar em contato com
virus, desenvolvesse a doenca COVID-19.
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leis naturais universais. Basicamente, diante de um explanans que explica
de forma probabilistica a um fendémeno explanandum, podemos induzir
uma explica¢io satisfatéria. Contudo, no modelo indutivo estatistico a
explicacdo se apresenta como satisfatéria somente em casos com alta
probabilidade estatistica’.

A fim de sanar problemas do tipo elencado acima com explicacoes
estatisticas, Wesley Salmon (1971, p. 29, p. 88)! propds o “modelo de
relevancia estatistica” (SR)!1, oferecendo uma forma de raciocinio ca-
paz de distribuir as variaveis envolvidas em um caso de explicagio tido
como probabilistica entre o explanans e o explanandum e encontrar os
elementos estatisticamente relevantes para o explanandum, independen-
temente do grau de probabilidade de seu resultado!2. Todavia, um pro-
blema geralmente contraposto ao modelo de relevancia estatistica (SR)
¢ que o explanans estatisticamente relevante para o explanandum em
questdo também ¢ estatisticamente relevante para seu contraditorio
(Cartwright, 1979, p. 425)13. Por essa razdo, o modelo de relevancia
estatistica, embora util para compreender a dindmica de fatores rele-

9 Pois, por exemplo, caso a vacina Y possuisse somente 5% de eficicia contra o virus
causador da doencga, o modelo indutivo-estatistico nao ofereceria uma ferramenta ca-
paz de mensurar se houve outros fatores que impediram o contdgio viral, implicando,
somente, que foi a vacina a responsavel pela ndo contaminagio (mesmo com sua baixa
eficacia estatistica).

10 E importante frisar que, ao contrario de Hempel, Salmon caracterizava a explicagio
cientifica ndo como um argumento, mas sim como um conjunto de sentengas capaz
de oferecer bases seguras para inferir os elementos probabilisticamente relevantes que
pudessem explicar a ocorréncia ou previsio de um fenémeno.

11 Do original em inglés: statistical relevance model.

12 Vejamos um exemplo: a) fendmeno a ser explicado: por que Ana nio contraiu
COVID-19 ao ser exposta ao virus SARS-COV 2; b) evidéncia adicional: Ana foi va-
cinada contra COVID-19 com a vacina Y; ) probabilidade de nio contigio sem a
vacina Y: 0,2 ; d) probabilidade de nio contagio com a vacina Y: 0,9; - raciocinio SR:
induz-se ser provavel que Ana nao tenha contraido a doenca gracas a vacina Y, visto
que a probabilidade de ndo contigio sem o uso do farmaco ¢ muito inferior a proba-
bilidade de ndo contagio apés o uso do farmaco.

13 Suponha que em um grupo de dez pessoas vacinadas, trés delas contraiam a doenca;
o uso da vacina Y também ¢ relevante estatisticamente para explicar os casos de con-
taminagdo gragas a distribui¢do de probabilidade que possibilita que tais casos sejam
contemplados pela estrutura estatistica. Isso significa que o sistema Relevincia Estatistica
pode ser utilizado para explicar qualquer fato, inclusive o seu oposto (o que é, aparen-
temente, intuitivamente incorreto em alguns casos).
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vantes envolvidos em um processo de geracio de explicacSes cientifi-
cas, ndo é capaz de indicar precisamente em que direcdo a explicagao
correta deve seguir!4.

Distanciando-se das caracteristicas dos modelos apresentados ante-
riormente, hd a proposta de um “modelo de explicagdo pragmatico”
por Bas van Fraassen'> em A imagem cientifica (Van Fraassen, 2007, pp.
237-276). Esse modelo alternativo de explicacdo se afasta dos modelos
nomolégico-dedutivo, indutivo-estatistico e relevancia estatistica por-
que tais abordagens consideram sempre a explicagdo cientifica como
estabelecida através da relacio entre dois termos: o fenémeno a ser
explicado e, a depender do modelo em questao, as leis naturais ou es-
tatisticas, ou os fatores relevantes para a ocorréncia do fenémeno. O
modelo pragmatico de Van Fraassen, em contrapartida, admite que
uma explicagio nada mais ¢ do que uma resposta a uma questao-por-
qué que ¢é condicionada pelo contexto em que foi formulada. Nesse
sentido, o modelo pragmatico afirma que uma explica¢do cientifica se
da através da relagdo entre trés termos: teoria, fato e contexto (Van
Fraassen, 2007, cap. 5)'°.

14 Uma outra obje¢ao pode ser levantada contra as explicagdes tanto do modelo indu-
tivo estatistico (IS) quanto do modelo de relevancia estatistica (SR). Se tomarmos o
pressuposto de que o universo é deterministico, isto é, possui leis fixas e imutaveis —
mesmo que, por ora, estejam além do nosso alcance —, as explicacGes probabilisticas
sdo, na melhor das hipéteses, meras possiveis aproxima¢oes dessas leis. Dessa forma,
os modelos estatisticos sio insuficientes para quem procura um “modelo ideal” de
explicacio, capaz de explicar objetivamente as relagdes entre fenémenos e as leis da
natureza. O préprio Salmon reconheceu que o modelo de relevancia estatistica ¢ limi-
tado e suscetivel a criticas desse teor: “uma explica¢io ndo mostra que o acontecimento
era esperado; mostra que tipos de expectativas seriam razoaveis e sob que circunstan-
cias o acontecimento era esperado” (Salmon, 1971, p. 79).

15 Van Fraassen nio foi o tnico autor a propor um modelo pragmatico de explicacio.
Outros nomes podem ser mencionados, tais como Michael Scriven (1962), Sylvan Bro-
mberger (1966) e Peter Achinstein (1983). Contudo, optei por tratar exclusivamente
da proposta de Van Fraassen tanto devido a sua importancia para o debate e relevancia
que exerceu na época de publicacio (1980), quanto por poder sintetizar bem o nicleo
comum de abordagens pragmaticas da explicagdo.

16 Considere o seguinte exemplo, amplamente empregado: um motorista, ao fazer uma
curva mal sinalizada em alta velocidade, sofre um acidente e vai a 6bito. Para o médico
que foi chamado para socorré-lo, a causa da morte foi hemorragia maltipla. Entretanto,
para o policial rodoviario que estava atendendo a ocorréncia, o acidente se deu devido
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O contexto guia a formulacdo e valoracio das explicagdes na me-
dida que determina a classe-de-contraste (X), o topico (Pk) e a relagdao
de relevancia (R) 2 uma questio-por-qué. Uma classe-de-contraste é o
conjunto de elementos possiveis contrapostos na questdo; o topico se
refere ao assunto em questio (um dos membros da classe-de-contraste)
e deve, necessariamente, ser verdadeiro; e a relacio-de-relevancia é
aquilo a que se pede uma razio explicativa, sendo que uma proposicao
(A) s6 pode ser aceita como uma resposta satisfatéria se A estabelece
R com X e Pk!7. A consequéncia geral dessa abordagem de Van Fraas-
sen é que o poder explicativo de uma teoria esta condicionado a sua

a alta velocidade e a ma sinalizacdo da curva. Por outro lado, para o perito mecanico
que foi chamado ao local, a causa de todo o ocorrido se deu por uma falha no sistema
de freios do automovel. Qual seria a motivagio correta? Todos os trés individuos —
médico, policial e mecinico — podem reconhecer as causas elencadas entre eles, mas
cada um defendera que a causa apontada por si mesmo ¢ a mais importante. Todas as
trés respostas sio explicacoes para um mesmo fendmeno — e satisfatorias a depender
do contexto em que estao inseridas. Partindo do exemplo acima, podemos compreen-
der a razdo por que Van Fraassen introduz a relevancia do contexto na dimensao da
explicagio cientifica, visto que ele é determinante para a prépria formulacio da expli-
ca¢io em si, além de condicionar uma determinada lei, fato ou teotia como relevante
para explicar um fen6meno em dado contexto, bem como a aceitagio da hipétese ex-
plicativa. Van Fraassen busca, através de seu modelo pragmatico de explicacio, se li-
vrar dos problemas de relevancia e assimetria que afligem as demais teorias da explica-
¢do aqui abordadas, posto que através da inser¢do da nogdo conceitual de contexto ¢
possivel determinar quando é a sombra do mastro ou o mastro que deve ser parametro
para explicar a altura um do outro; ou ainda, explicar qual fato relevante deve ser levado
em consideracdo para explicar os casos de contamina¢io em que um grupo foi vaci-
nado etc.

17 Considere o seguinte exemplo: a) questio-por-qué: por que Addo comeu a maga? b)
possiveis interpretacdes: 1) por que foi Addo que comeu a magi e ndo Eva? 2) por que
Adio comeu uma magi em vez de uma tangerina? 3) por que Addo comeu a magi em
vez de joga-la fora? Em cada uma das possiveis interpretagdes a énfase é depositada
em um aspecto diferente da questido-por-qué geral, determinando uma resposta dife-
rente a uma mesma questao. Como saber qual interpretacdo deve ser seguida? Suponha
que a interpretagdo correta nesse caso especifico ¢ a interpretagido (1). O contexto in-
dicard que a classe-de-contraste dessa questio é Addo e Eva, que o tdpico foi o ato de
Adio comer a maga e que a proposi¢ao “porque Adao estava mais préximo da maga”
¢ satisfatoria a questio de a motivagio de Adao executar esse ato em vez de Eva, por-
que estabelece uma relagio-de-relevancia entre as partes. Sem o contexto determi-
nando tais elementos, seria impossivel saber qual interpretagdo estaria em voga e con-
sequentemente formular uma resposta adequada.
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aplicagdo pragmatica em determinado contexto, isto é, o poder expli-
cativo de uma teoria cientifica é uma virtude pragmitica e nao uma virtude
teorica intrinseca. Para Van Fraassen, a explicacdo cientifica é a ciéncia
aplicada (o uso de teorias para dar explica¢des) e ndo as proprias teorias
em si.

Alguns problemas podem ser levantados contra a proposta de ex-
plicacdo pragmatica de Van Fraassen, como, por exemplo, a falta de
um critério ou restri¢do formal relativo a relevancia (R) que pode ser
estabelecida no interior do modelo. Essa critica especifica foi feita por
Kitcher e Salmon (1987, p. 322) e busca mostrar que ¢ possivel que
construir uma proposi¢ao (A) absurda, que, ainda assim, possua relacio
de relevancia (R) coerente com o tépico verdadeiro da questdo (Pk) e
sua classe-de-contrastes (X)!8. O resultado ¢ que o modelo de Van
Fraassen permite que quase tudo possa explicar quase tudo, desde que
a relacdo de relevancia de uma proposi¢ao seja aceita por alguém — o
que pode soar inaceitavel para um defensor da objetividade do conhe-
cimento cientifico e sua primazia sobre as demais formas de conheci-
mento.

Diante dos problemas em que tais modelos classicos incorrem, ou-
tras propostas foram apresentadas na literatura de filosofia da ciéncia.
Um desses modelos ¢ a inferéncia da melhor explicagio de Peter Lip-
ton, que analisarei a seguir.

18 Essa possivel relagiao problematica pode ser explicitada através de um exemplo em
que se emprega a pseudociéncia da astrologia para explicar um fato concreto. Vejamos:
Questio-por-qué: por que foi Addo que comeu a maci e nio Eva? Resposta: Adido
comeu a magi em vez de Eva comé-la porque estava predeterminado pela posicdo de
alinhamento de Jupiter e Saturno no dia do seu nascimento. Nesse raciocinio o topico
(Pk) ¢ verdadeiro (a saber, Addo comeu a maga e ndo Eva), a classe-de-contrastes (X)
¢é Adao e Eva, e a proposi¢io (A) “porque estava predeterminado pela posicio de ali-
nhamento de Jupiter e Saturno no dia do seu nascimento” estabelece uma relagio de
relevancia (R) com (Pk) e (X), embora seja intuitivamente insatisfatéria em razio de
ndo consideramos a astrologia uma forma de conhecimento verdadeira e/ou justifi-
cada.
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3 O MODELO DE INFERENCIA DA MELHOR
EXPLICACAO DE PETER LIPTON

A origem da inferéncia da melhor explicacio (IBE), embora muitas
vezes confundida erroneamente com a abducio de Chatles Peirce!,
remonta ao artigo homonimo de Gilbert Harman, publicado em 1965,
em que o filésofo apresenta um tipo de raciocinio inferencial, diverso
da inducio e deducdo, capaz de narrar o processo seletivo entre hipo-
teses rivais e mostrar os pressupostos do cientista nesse processo eli-
minativo. O autor chamou esse tipo de raciocinio de “inferéncia da
melhor explicagao”.

A inferéncia da melhor explicacao foi alvo da atencio de diversos
autores, todavia, foi somente com Peter Lipton que esse simples raci-
ocinio descritivo se transformou em um modelo de explicacio cienti-
fica capaz de narrar os processos de geracdo e seleciao de teorias. A
proposta do filésofo, a primeira vista, poderia ser identificada como
uma teoria pragmatica da explica¢do cientifica, tal como a proposta de
Van Fraassen, mas com a ressalva de que possui um conceito norteador
que delimita e guia a formulacido de possiveis explicagdes no interior
do contexto a fim de encontrar uma possivel causa explicativa para a
ocorréncia do fendmeno, mas sem incorrer no risco de perda de con-
teudo epistémico razoavel. Nesse sentido, o modelo de inferéncia da
melhor explicacio pode ser considerado como um desenvolvimento
de um tipo geral de modelo causal de explicacio (Lipton, 2004, p. 29).
Em suma, o modelo de Lipton pode ser descrito da seguinte forma:
diante de um fenémeno a ser explicado, o cientista gera ou seleciona a
hipétese explicativa (de acordo com determinadas virtudes explicati-
vas) que, se verdadeira, explicaria a causa do fenémeno (sendo, por-
tanto, a melhor explicagao).

Esse processo gerativo ou seletivo seria composto por dois filtros
ou estagios distintos. O primeiro filtro selecionatia um conjunto de hi-
poteses potencias para explicar o fenémeno. Ja o segundo filtro seleci-
onaria, dentre as alternativas elencadas pelo primeiro filtro, a alterna-
tiva mais plausivel. Ambos os estagios seriam guiados pelas considera-
¢Oes explicativas das hipoteses.

19 Para tratar dessa distingao, ver: Campos (2011); Silva e Sardi (2020); Sardi (2022).
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De acordo com a inferéncia da melhor explicagdo, nossas praticas in-
ferenciais sio governadas por consideracoes explicativas. Através de
nossos dados e crengas antetiores, inferimos a hipétese que pode, se
verdadeira, oferecer a melhor dentre as explicacdes concorrentes que
pudermos gerar a partir desses dados (desde que a melhor seja boa o
suficiente para fazermos qualquer inferéncia) (Lipton, 2004, p. 56)0.

As consideragdes explicativas invocadas pela inferéncia da melhor
explicacdo (BE) de Lipton podem ser caracterizadas como a capaci-
dade explicativa de uma hipétese elucidada através de virtudes explica-
tivas, isto é, “caracteristicas que tornam uma explicacdo mais plausivel
do que outra” (Lipton, 2004, p. 122). Tais virtudes sdo variadas e foram
objeto de estudo e analise filos6fica de varios autores, mas podemos
elencar as mais gerais e importantes para o objetivo aqui proposto, tais
como: unifica¢do (Lipton, 2004, p. 139), simplicidade (Lipton, 2004, p.
122), alcance explicativo (Thagard, 2017, p. 150) fecundidade (Lipton,
2004, p. 122; Lipton, 2001, p. 94), adequac¢io empirica (Van Fraassen,
2007), e analogia com o conhecimento anterior estabelecido (Lipton,
2004, p. 140; Lipton, 2010, p. 322). Adiante, quando aplicarmos tais
virtudes ao episédio da dupla-hélice do DNA, ficara claro ao leitor o
que ¢é como opera cada uma das virtudes supracitadas no processo de
geracio e selecdo de uma hipétese cientifica.

Em linhas gerais, a tese central da obra de Lipton ¢é que as conside-
ragoes explicativas operam como um importante guia para 0s proces-
sos inferenciais de geracdo?! e selecio da hipétese detentora de maior
plausibilidade na inferéncia da melhor explicacdo (Lipton, 2004, p.
123), isto ¢, que a propria capacidade explicativa da hipotese direciona
a formulagio e sele¢do da melhor alternativa, e que tais consideragdes

20 Partindo da citagdo podemos formatar a inferéncia da melhor explicagio (IBE) lip-
toniana da seguinte forma: 1) um fené6meno F deve ser explicado; 2) partindo de co-
nhecimentos e crengas anteriores, ¢ diante de um conjunto de hipéteses explicativas
rivais, inferimos a hipétese H (que, caso seja verdadeira, explica F); 3) conclusio: H
nos fornece garantias de que ¢ a melhor explicagdo de F.

21 A geracao de hipéteses ¢ influenciada pelas considerages explicativas em inferéncia
da melhor explicagio somente nos casos em que os cientistas buscam formular novas
alternativas. Se, por outro lado, os cientistas se atém unicamente as hipéteses ja formu-
ladas anteriormente, o primeiro filtro de inferéncia da melhor explicag¢do opera numa
selecdo primaria. Em ambos os casos, as consideracdes explicativas estdo presentes
como norteadoras dos processos inferenciais.
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explicativas sdo evidenciadas através de virtudes explicativas — as quais
nada mais sdo do que caracteristicas que uma alternativa pode possuir
e que influenciam o processo gerativo ou seletivo por parte do cien-
tista.

Podemos perceber que o indicativo de comparagido da maior plau-
sibilidade, ou seja, a disputa para chegarmos a hipétese com maior po-
der explicativo, é orientado por duas importantes razdes: 1) se uma hi-
pétese possui mais virtudes do que sua rival, ela é, portanto, mais elu-
cidativa quanto ao modo funcionamento da causa do fendmeno, além
da mera enunciagio do que ¢ a causa; e ii) se uma hipétese ¢ mais vit-
tuosa, ela podera explicar de uma forma mais unificadora um maior
conjunto de elementos do fendmeno do que suas rivais e por essa razio
ela pode ser considerada mais explicativa — mais plausivel.

O cerne da questio de Lipton ¢ que o poder das consideragGes ex-
plicativas esta presente tanto no primeiro filtro da inferéncia da melhor
explicacio (o qual pode se configurar como um processo de geracio
e/ou de sele¢do primaria de alternativas), quanto no segundo filtro (que
por sua vez se refere ao processo avaliativo final das considerag¢oes ex-
plicativas visando a escolha da hipétese com maior plausibilidade para
explicar o fendmeno), pois em ambos os estagios os cientistas visam
atender as duas dimensdes explicativas dos fendmenos e o fazem vin-
culando o poder explicativo das hipdteses ao ato de inferir e selecionar
explicacoes, conforme o duplo filtro proposto pela inferéncia da me-
lhor explicagdo liptoniana.

Dessa forma, aceitando inferéncia da melhor explicagio como um
exemplo de raciocinio para clucidar tanto o processo de geracdo
quanto o de sele¢ao de hipoteses, as consideragdes explicativas estio
presentes em ambos 0s processos, e isso fica mais evidente em casos
onde ha uma avaliagdo eliminativa entre hipdteses rivais, isto é, quando
a avaliacdo opera de modo comparativo com outras alternativas candi-
datas a melhor explicagdo (Lipton, 2004, p. 150).

Além da forma eliminativa da inferéncia da melhor explicacio
acima mencionada, ha outro modo de operar a inferéncia da melhor
explicagio pautada nas consideragdes explicativas da hipdtese sem que
haja uma disputa entre alternativas rivais. Esse tipo de sele¢io nio eli-
minativa ocorre em casos em que nao ha um conjunto de hipéteses
pré-claboradas para explicar o fenomeno e, consequentemente, Nao
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ocorre uma disputa comparativa entre alternativas disponiveis, mas ha
a necessidade de geracdo de uma explicacio para o fenomeno??. Esses
30 os casos em que os filtros de inferéncia da melhor explicagdo (IBE)
operam moldando a hipétese de acordo com a necessidade explicativa,
sem abrir mio da plausibilidade. A alternativa s6 podera ser conside-
rada como a melhor explicacio, caso o melhor seja bom o suficiente
(Lipton, 2010, p. 317).

Dito em outras palavras: nos casos de inferéncia da melhor explica-
¢ao nio eliminativa, o raciocinio inferencial produz uma mais plausivel
sendo guiada pela relagdo entre as considerages explicativas da hip6-
tese e as evidéncias do fendmeno, oferecendo, assim, uma alternativa
que atenda as necessidades explicativas do fenémeno e que tenha sido
gerada através da andlise das virtudes explicativas, isto é, através de uma
inferéncia da melhor explicacio (se o melhor ¢é suficientemente bom)?3.

Seguindo a orientacio liptoniana de que as consideracoes explicati-
vas guiam o processo inferencial (e, as vezes, inferencial-eliminativo),
podemos dizer, em suma, que no primeiro estigio as consideracoes

22 Lipton oferece uma descrigao interessante do processo de geragido de uma hipétese
explicativa no caso de inferéncia da melhor explicacio nao eliminativa, mostrando que,
embora nio haja alternativas tivais construidas para disputar com a hip6tese avaliada,
os cientistas buscam formular (e considerar), a0 menos, uma hipdtese que seja a nega-
¢do da hipétese gerada para fins de avaliagdo de suas consideragdes explicativas. To-
davia, apesar de ndo ser possivel considerar todas as alternativas contrarias possiveis,
isso ndo se faz necessario, visto que “basta que o cientista considere uma teoria e sua
negacio, ou a afirmacio de que uma teoria tem uma probabilidade maior do que a
metade e a afirmacio de que ela ndo o tem, ou a afirmacio de que X ¢ a causa de algum
fenémeno e a afirmagio de que nio o ¢, ou a afirmagio de que uma entidade ou pro-
cesso com propriedades especificadas existe ou ndo existe. Dado que os cientistas sao
plenamente capazes de considerar as contraditdrias e que a premissa da classificagio
implica que, quando eles o fazem, eles se tornam capazes de determinar qual teoria é
verdadeira [...]” (Lipton, 2010, p. 319).

2 “Como se nio bastasse, a inferéncia da melhor explicacio parece particularmente
vulneravel, pois d4 a impressio de que ‘melhor teoria’ pode significar apenas ‘a melhor
das teorias que foram produzidas’. Aqui também, contudo, as aparéncias podem ser
enganosas. A ideia principal da inferéncia da melhor explicacio, como afirmei, é sim-
plesmente a de que considera¢oes explicativas sio um guia para a inferéncia, e isto ndo
precisa ser articulado de um modo que torne a avaliagio comparativa. Isto é, a inferén-
cia da melhor explicagio poderia ser mais apropriadamente denominada, ainda que
menos memoravelmente, de ‘inferéncia da melhor explicagdo se o melhor ¢ suficien-
temente bom™” (Lipton, 2010, pp. 316-317).
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delimitam o conjunto de explica¢oes selecionadas ou geradas pelos ci-
entistas através da nog¢do de potencialidade, impedindo que hipéteses
improvaveis sejam analisadas. Ja no segundo estagio, os cientistas bus-
cam selecionar a hipétese que possui um maior numero de virtudes
apropriadas para a resolucdo do problema, ponderando qual delas, se
verdadeira, explicaria melhor o fendomeno. Por fim, a hipétese eleita
mais plausivel é, consequentemente, mais provavel de ser verdadeira,
ja que conseguiu explicar mais satisfatoriamente o fenémeno em ques-
tao?4,

Tendo esclarecido como funciona o modelo de explicagio da infe-
réncia da melhor explicagdo, resta agora avaliar em que sentido essa
proposta avanga em comparagio aos modelos ja consolidados na lite-
ratura e em que medida é mais eficaz para iluminar os processos histé-
ricos ocorridos na constru¢io do modelo molecular da dupla-hélice do
DNA no século XX.

4 A INFERENCIA DA MELHOR EXPLICACAO FRENTE
AOS DEMAIS MODELOS DE EXPLICACAO E A
HISTORIA DA DUPLA-HELICE DO DNA

Os modelos de explicagido brevemente expostos na se¢do anterior,
envolvem concep¢des distintas sobre a natureza da explicagdo cienti-

24 Pautado nas descri¢oes listadas acima, tanto da inference to the best explanation em sua
versdo eliminativa quanto de sua versio nio eliminativa (desde que o melhor seja bom
o suficiente), pode-se reformular essa proposta de Lipton da seguinte forma: Inferéncia
da melhor explicagio eliminativa 1) um fenémeno F deve ser explicado; 2) partindo de
conhecimentos e crengas anteriores, inferimos que o conjunto de hipéteses H*, com-
posto pelas hipéteses H', H?, H?, Hn..., geradas ou selecionadas, possui, dadas suas
virtudes explicativas, as alternativas potenciais para explicar F; 3) partindo de conheci-
mentos e crengas anteriores, inferimos que a hipétese H' do conjunto de hipéteses H¥,
dadas suas virtudes explicativas, é mais plausivel que suas rivais e que, portanto, se
verdadeira, explicaria melhor F; 4) e considerando que maior plausibilidade implica
maior probabilidade de verdade, entio H' ¢ a melhor explicagio de F. Inferéncia da
melhor explicagio nao eliminativa (se o melhor for bom o suficiente): 1) um fen6meno
F deve ser explicado; 2) partindo de conhecimentos e crengas anteriores e nio havendo
uma disputa entre alternativas rivais, geramos a hipétese H, a qual, dadas suas consi-
deragdes explicativas e sua relagdo com as evidéncias, se verdadeira, é boa e plausivel
o suficiente para ser a melhor explicacdo de F; 3) e considerando que maior plausibili-
dade implica maior probabilidade de verdade, entio H é a melhor explicagio de F.
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fica e conseguem iluminar alguns pontos acerca dessa importante ques-
tao filosofica. Seja concebendo a explicagao cientifica como um argu-
mento do qual se extraem dedutivamente conclusdes de leis universais
ou estatfsticas, ou como um conjunto de sentencas que clarificam quais
os elementos probabilisticamente relevantes para a ocorréncia de um
fato ou, como uma resposta a uma questdo-por-que guiada pelo con-
texto. Temos como mote principal que a natureza da explicacio cien-
tifica é complexa e envolve elementos de ordens diversas, sendo, por-
tanto, diffcil a tarefa de explicar objetiva e definitivamente o que é a
explicacio cientifica através dos modelos aqui abordados, visto que to-
dos eles apresentam limitacoes diante de certas circunstancias, mas po-
dem funcionar em casos especificos e pontuais — mas nio em todos.

Entretanto, essa possivel aplicabilidade dos modelos classicos des-
critos anteriormente se restringe a uma mera conceitualizagdo abs-
trata® do que seria uma explica¢do cientifica, ndo sendo capaz de ex-
plicar os processos de geracao e sele¢do de uma explicagdo no interior
do empreendimento cientifico real —isto ¢, 0 modo como as hip6teses
explicativas sdo produzidas e selecionadas pelos proprios cientistas
dentro dos seus laboratérios.

HEssa relagdo aparentemente limitada e abstrata no que tange a pra-
tica cientifica transparece ao analisar os problemas em que os modelos
de explicacio classicos incorrem. Percebe-se que, ora tais modelos sao
incapazes de abarcar todas as formas de explicacio que possuimos na
ciéncia (tais como os modelos nomolégico-dedutivo e indutivo estatis-
tico), ora sdo confusos ou podem ser aplicados arbitrariamente, seja
com um explanans relevante para seu contraditério (como o caso do
modelo de relevancia estatistica de Salmon, seja com a permissividade
de que a proposigio explicativa relevante possa incluir quase qualquer
elemento, perdendo, dessa forma, o carater objetivo e unico da expli-
cagdo cientifica (tal como o modelo pragmatico de Van Fraassen).

25 O termo “abstrato” aqui mencionado nio deve ser interpretado de forma pejorativa.
Os modelos de explicacio descritos oferecem importantes contribui¢des para a com-
preensdo da natureza do conhecimento cientifico e contribuiram para o desenvolvi-
mento e aprofundamento de discussdes desse teor. Todavia, podem ser descritos como
abstratos, pois nao se pautam no desenvolvimento da ciéncia, mas sim em concepg¢oes
metateoricas. Em filosofia da ciéncia nio é incomum o uso de exemplos abstratos que
visam retratar situacoes reais, estejam eles relacionados ao senso-comum ou a experi-
mentos de pensamento.
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Considerando a complexidade com que os modelos classicos se de-
param ao nio se aplicar a todas as possibilidades de explicagbes que
existem nas ciéncias e sua relacio limitada com o processo cientifico
real, evidente quando nio se propde a oferecer uma explana¢io acerca
do processo de geracio das explicacOes cientificas, varios outros mo-
delos tedricos foram propostos como complementares aos ja consoli-
dados. Um desses modelos ¢ a inferéncia da melhor explicagio de Peter
Lipton.

Essa nova forma de interpretar a natureza da explicagdo cientifica,
a0 menos aparentemente, ndo incorre nos problemas que afligem as
explicagbes mencionadas (modelo nomoldgico-dedutivo, modelo in-
dutivo-estatistico e modelo de relevincia estatistica), visto que 0 mo-
delo de inferéncia da melhor explicagdo nio reduz a explicacio cienti-
fica somente a resultados deduzidos de leis naturais ou estatisticas, e,
portanto, pode, em tese, abarcar mais epis6dios da historia da ciéncia.
Ademais, ndo cai no problema da assimetria, ja que ndo afirma que toda
explicacio cientifica é unicamente uma composi¢cido de proposicoes
que expOe os fatores relevantes para a ocorréncia de um fendomeno.
Mesmo que o modelo de inferéncia da melhor explicagio aceite que o
contexto ¢ relevante para a inferéncia de uma explicago, isso nao sig-
nifica que aceite que qualquer explicagio possa depender do contexto,
pois as consideragdes explicativas delimitam o que ¢ plausivel e nio-
plausivel a ser considerado em uma hipétese explicativa na ciéncia.

Posto isso, ¢ justo que o modelo de da inferéncia da melhor expli-
cagao proposto por Lipton seja considerado como uma proposta digna
de atencdo pela comunidade filoséfica e também ocupe um papel de
destaque nas discussoes acerca da natureza e dinamica das explicacGes
cientificas.

Nio obstante, embora o modelo de inferéncia da melhor explicagio
aparentemente seja uma op¢ao viavel para explicar a natureza (e a ge-
racdo e selecao) das hipéteses explicativas na ciéncia, é necessario que
o modelo seja realmente passivel de explicar episddios histéricos da
ciéncia, pois, caso contrario, ndo passaria de uma proposta normativa
abstrata e sem conexao com a pratica cientifica real.

Portanto, um dos objetivos centrais do presente trabalho é mostrar
que o modelo de explicagdo proposto por Lipton, que pressupde que
as consideragdes explicativas sdo guias para o processo inferencial, é,
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realmente, uma ferramenta capaz de elucidar episédios da historia da
ciéncia contemporanea, como, por exemplo, a constru¢iao da dupla-
hélice do DNA no século XX.26

As origens do episodio discutido neste artigo remontam ao desejo
de James Watson de elucidar a estrutura molecular do DNA, a fim de
encontrar uma resposta ao problema da hereditariedade. Ele foi moti-
vado pela leitura da obra O que ¢ a vida?, de Exwin Schrédinger (19406),
que levantava a hipétese de que a resposta estaria relacionada a uma
base fisico-quimica.

Watson, era um pés-doutorando norte-americano no Laboratério
Cavendish da Universidade de Cambridge, Reino Unido, em 1951,
quando conheceu Francis Crick, um doutorando que decidiu abando-
nar as discussOes da fisica, as quais se dedicava até entdo, aventurando-
se na biologia?’.

A dupla de cientistas em questdo se tornou mundialmente conhe-
cida em 1953 ao publicarem o artigo “A structure for deoxyribose nu-
cleic acid” em Nature, apresentando a estrutura helicoidal de duas fitas
para o DNA. Porém, antes da confirmacio da hipétese apresentada no
artigo, o processo de construgio do referido modelo envolveu virios
processos de diversos tipos tais como: a ado¢ao da metodologia de Li-
nus Pauling; a adequacio da estrutura as Leis de Chargaff ¢ a técnica
fotografica utilizando cristalografia de raios-X, antes da proposta de
um sequenciamento de bases nitrogenadas que também explicasse a
replicacdo dos genes (Olby, 1974, p. 416; Silva, 2010a, pp. 378-379;
Silva, 2010b, p. 73).

A escolha desse episédio histérico especifico se deu em razio de
que Watson e Crick, os proponentes do modelo de dupla-hélice para o

26 A histéria da descoberta do DNA como um todo é bem complexa e envolve o
trabalho de varios cientistas. No presente artigo busquei me ater ao recorte especifico
da construgido do modelo (ou descoberta) da estrutura molecular do DNA pela dupla
de cientistas Watson e Crick. Caso o leitor se interesse por um panorama breve, porém
mais abrangente acerca de toda a histéria do DNA, ver: Andrade e Caldeira (2009);
Piro (2014).

27 Crick se dedicou ao estudo do comportamento de um certo tipo de virus (o bacte-
riéfago). Interessou-se também pelo estudo dos genes. Juntamente com Watson, em-
penhou-se na complexa tarefa de buscar uma explicagdo para a estrutura molecular do
DNA acreditando que essa explicagdo explicaria também a hereditariedade genética.
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acido desoxirribonucleico (DNA), ndo apresentarem um resultado de-
duzido de leis universais, nio indicarem fatores estatisticamente rele-
vantes para a ocorréncia do fenémeno ou simplesmente procurassem
responder a uma questdo-por-qué. Adicionalmente, por nio terem
construido aleatoriamente uma resposta esperando que ela simples-
mente funcionasse ou aceitando arbitrariamente qualquer explicagdo
possivel. Na verdade, esses dois cientistas foram guiados por conside-
racoes explicativas evidenciadas pelas virtudes ja mencionadas anteri-
ormente, a saber: unificacdo, alcance explicativo, simplicidade (e be-
leza), fecundidade, adequag¢io empirica e analogia ao conhecimento an-
terior estabelecido, a fim de oferecer uma explicagdo causal ao pro-
blema da hereditariedade nos marcos da nascente genética molecular.
Listarei aqui alguns exemplos da aplica¢do de virtudes explicativas
como guias do processo inferencial por parte dos cientistas a fim de
evidenciar minha tese.

Um desses exemplos foi a adogdo de estratégias que utilizavam ar-
ranjos quimicos e/ou geométricos, bem como imagens da molécula do
DNA obtidas através da técnica de difracdo de raio-X com analogias
ao conhecimento antetior, isto é, o estabelecimento de uma relacio
com o conhecimento ja consolidado e aceito pela comunidade cienti-
fica. Neste caso, a dupla do Laboratério de Cavendish se beneficiou
dessa virtude pois o respeitado fisico e bidlogo William T. Astbury ja
empregava ¢ divulgava essas técnicas para estudar o DNA desde, pelo
menos, o ano de 1946, quando ocorreu um simpédsio sobre o tema em
Cambridge que fora organizado pela Sociedade Experimental de Bio-
logia (Andrade & Caldeira, 2009, p. 147).

O uso das Leis de Chargaff também pode ser apontado como outro
exemplo de analogia com o conhecimento anterior estabelecido (Silva
& Minikoski, 2017, pp. 63-64). Antes que Watson e Crick propusessem
a estrutura de dupla-hélice tal como a concebemos hoje, eles procura-
ram obter evidéncias da disposicao dos elementos contidos na cadeia
de fosfato do DNA para explicar a transmissdo do material genético
através da estrutura helicoidal dupla. Ao tomarem conhecimento das
investigacdes do bioquimico Erwin Chargaff (1905-2002), que mostra-
vam a existéncia de uma regularidade na disposicao das bases nitroge-
nadas da cadeia de fosfato do DNA (Leis de Chargaft), os cientistas
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puderam estruturar um modelo que contemplava o conhecimento con-
solidado e oferecer uma resposta a questdo da transmissao do material
genético (Watson & Crick, 1953, p. 965).

O fato da estrutura molecular do DNA proposta sugerir ainda que
seria Gtil para a compreensdo da transmissio do material hereditario,
também se encaixa em uma virtude explicativa que corroboraria a ado-
¢do do modelo, a saber: a fecundidade, isto ¢, a possibilidade de uma
hipétese explicativa exceder os limites iniciais e possibilitar um maior
entendimento de outros fenémenos relacionados. Lipton comenta:

[As] consideracGes explicativas também podem desempenhar um pa-
pel crucial na preferéncia dos cientistas por hipdteses que prometem
ser férteis, isto é, que explicam fenémenos além daqueles que estio
diretamente sob o exame da inferéncia naquele momento (Lipton,

2001, p. 94).

Muitas vezes, no momento de gera¢do de uma nova hipotese cien-
tifica, seus propositores nio estdo tao certos acerca de todo o potencial
de fecundidade. Todavia, gracas ao alcance explicativo da hipétese, ou
seja, o poder de compreensio que uma alternativa oferece para certo
conjunto de fatos naquele momento?, uma nova teoria ou hipotese
pode se mostrar como mais promissora oferecendo indicios de que
possibilitara desenvolvimentos futuros — o que contribui também para
sua aceitagdo. O caso da dupla-hélice é um exemplo de como esse po-
der explicativo se mostrou eficaz e contribuiu para que a comunidade
cientifica adotasse a proposta de ok e Crick, na medida em que ajudou
no entendimento do sequenciamento e replicagio dos genes (Mayr,
1998).

O proéprio Watson, ao discorrer em seu livro A dupla-hélice: como des-
cobri a estrutura do DNA, apresenta outros indicios de como algumas
virtudes explicativas foram importantes para a construgao e aceitacao
do modelo molecular em questao. Um desses exemplos € o que se se-
gue:

28 Dessa forma, as virtudes de fecundidade, alcance explicativo e unificagio (que serd
explicitada a seguir) acabam interrelacionadas e com poucas nuances entre si a depen-
der do autor em questdo. Diferente de outros filésofos, como Thagard, por exemplo,
o proprio Lipton (2004, p. 139) busca reunir todos esses aspectos.
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Uma carta de Delbriick que recebi logo ap6s voltar de Paris, em 18 de
margo, revelou que Pauling ja sabia de tudo. Na época, isso ndo nos
incomodou, porque as evidéncias a favor dos pares de bases eram cres-
centes. Um pedaco-chave de informacio fora obtido no Instituto Pas-
teur. La, eu encontrara Gerry Wyatt, um bioquimico canadense que
conhecia muito bem as razdes entre as bases do DNA. Ele havia ana-
lisado o DNA dos grupos de bacteriéfagos T2, T4 e T6. Nos dois anos
anteriores, diziam que esse DNA tinha a propriedade estranha de au-
séncia de citosina, uma caracteristica obviamente impossivel para
nosso modelo. Mas Wyatt dizia agora que ele, junto com Seymour Co-
hen e Al Hershey, tinha evidéncias de que esses fagos continham um
tipo modificado de citosina chamado 5-hidroximetilcitosina. Mais im-
portante ainda, essa quantidade equivalia a quantidade da guanina. Isso
apoiava lindamente a dupla hélice, porque a 5-hidroximetilcitosina de-
veria ser ligada a hidrogénio, como a citosina. A grande precisao dos
dados, que ilustrava melhor do que qualquer trabalho analitico prévio
a equivaléncia de adenina com timina e de guanina com citosina, tam-
bém foi uma satisfacdo (Watson, 2014, cap. 29, pos. 2.179).

O relato acima reproduzido torna explicito como os conceitos de
unifica¢io (a possibilidade de abarcar outro fendmeno ja previsto na
nova hipétese) e a adequagio empirica (o acordo entre os fatos expe-
rimentais descobertos no laboratério e a estrutura tedrica) foram cru-
ciais para que a dupla de cientistas insistisse em sua ideia, visto que ela
estava de acordo com o que havia sido explorado e considerado por
seus pares e se encaixava melhor nas evidéncias disponiveis — diferen-
temente do modelo rival de tripla-hélice apresentado por Linus Pauling
(Pauling & Corey, 1953). Este ultimo, posteriormente, mostrou-se in-
suficiente por razdes estruturais, ja que “as bases nitrogenadas estariam
livres na parte externa, dando ao acido caracteristicas basicas, e os fos-
fatos que, a0 ocuparem o interior da molécula, sofreriam a repulsdo de
suas cargas” (Andrade & Caldeira, 2009, p. 150-160).

Podemos dizer ainda que o insucesso do modelo de tripla-hélice de
Pauling estd assentado na sua fraca conexdo com o conhecimento an-
terior estabelecido. A sua limitacdo no que tange a fragilidade da estru-
tura ndo era plausivel, a0 menos para a Watson e Crick. Em suas pala-
vras:

A estrutura do acido nucleico ja havia sido proposta por Pauling e Co-
rey. Eles gentilmente disponibilizaram seu manuscrito para nds antes
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da publicacdo. O modelo deles consiste em trés cadeias entrelacadas,
com os fosfatos perto do eixo da fibra e as bases do lado de fora. Em
nossa opinido, esta estrutura é insatisfatoria por duas razdes: nds acre-
ditamos que o material que da os diagramas dos raios-X ¢é o sal, ndo o
acido livre. Sem os atomos de hidrogénio, nio esta claro qual forcas
poderiam manter as estruturas juntas, especialmente as cargas de fos-
fato negativas que estio proximas do eixo e irdo repelir-se (Watson &
Crick, 1953, p. 737).

Ainda sobre a virtude de adequagio empirica, vale ressaltar que fo-
ram as fotografias de raio-X do DNA produzidas pelas técnicas de ctis-
talografia de Rosalind Franklin (1920-1958) que guiaram a construcio
do modelo molecular da dupla de Cavendish (Crouse, 2007). Isso, por
si s6, ¢ um exemplo de como a observacio de fatos empiricos, aliada
a0 arcabouco técnico e tedrico do conhecimento de fundo da comuni-
dade cientifica, oferece /nsights que direcionam o processo de formula-
¢do de novas hipéteses (e ndo se faz importuno lembrar que esse é um
fato nio contemplado ou explorado pelas teorias filosoficas de expli-
cacio tradicionais).

Por fim, mais um ultimo exemplo de como as considera¢oes expli-
cativas estdo presentes no empreendimento cientifico, é a aceitagio do
modelo final de Watson e Crick por parte de seus pares, antes relutan-
tes, tais como Franklin, Lawrence Bragg (1890-1971) e Maurice Wilkins
(1916-2004). Segundo de Watson (2014, cap. 27, pos. 1.970), ao se de-
pararem com a simplicidade e beleza (harmonia dos elementos teéricos
dispostos e auséncia de elementos ad hoc excessivos) do modelo de du-
pla-hélice, seus colegas ficaram satisfeitos e consideraram impossivel
uma estrutura tio simples, ou seja, capaz de responder a todas as ques-
tOes em voga além de ser estruturalmente bela e coesa, nio existir ver-
dadeiramente.

Ap6s essa breve imersio em alguns pontos relevantes da historia da
dupla-hélice do DNA e de acordo com a proposta filoséfica de Lipton,
pode-se retratar a inferéncia do modelo de Watson e Crick como uma
inferéncia da melhor explicacdo do seguinte modo:

1) A estrutura do DNA deve ser explicada;

2) Partindo de conhecimentos anteriores e guiados por conside-
ragoes explicativas, Watson e Crick apresentam o modelo de
dupla-hélice que:
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2.1) ¢ mais plausivel que o modelo de tripla-hélice de Pau-
ling;

2.2) se verdadeiro, ¢ bom e plausivel o suficiente para ex-
plicar a estrutura molecular do DNA (e também auxi-
liar na compreensdo do processo de replicagdo do ma-
terial genético);

3) Considerando que maior plausibilidade implica maior proba-
bilidade de verdade, julga-se, entdo, que o modelo de dupla-
hélice é a melhor explicacio da estrutura molecular do DNA.

Em suma, pode-se afirmar que a conclusido dos dois cientistas foi
fruto de um processo gerativo e seletivo orientado pelas virtudes expli-
cativas, tal como admitido pelo modelo liptoniano de inferéncia da me-
lhor explicagdo, para um problema até entdo sem solugio, e a conclu-
sao apresentada pela dupla de Cavendish, fruto de uma metodologia
diversa (e nio explorada epistemologicamente por filésofos da ciéncia
com seus modelos tradicionais), foi gradualmente aceita pela comuni-
dade internacional como uma explica¢do cientifica legitima (Olby,
2003), possibilitando, inclusive, os desenvolvimentos posteriores da bi-
ologia molecular.

5 CONSIDERACOES FINAIS

O intento do presente artigo foi discutir em que medida os modelos
de explicagdo presentes na literatura de filosofia da ciéncia podem cla-
rificar a importante questio acerca da natureza do conhecimento cien-
tifico. Também foi intencdo investigar a aplicabilidade de tais propos-
tas filoséficas a pluralidade de modos de se fazer ciéncia presentes na
histéria da ciéncia — especificamente, ao modo peculiar adotado por
Watson e Crick no século XX na constru¢ao do modelo de dupla-hé-
lice do DNA e que contribuiu para o desenvolvimento da biologia mo-
derna.

Segundo minha argumentacdo, o modelo mais adequado para este
fim, a0 menos no interior da tradi¢io analitica (tanto por ndo incorrer
nos problemas dos modelos classicos, quanto por nao desconsiderar a
atividade da dupla de Cavendish como uma possibilidade factivel) é o
modelo de inferéncia da melhor explicagdao de Lipton com suas consi-
deragbes e virtudes explicativas, dado que a hipétese e modelo de hélice
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helicoidal dupla para a estrutura do DNA nio foram construidos atra-
vés de leis universais ou estatisticas, nem consistem em uma mera res-
posta pragmatica que desconsidera os valores epistémicos que guiaram
o processo inferencial.

As vantagens da inferéncia da melhor explicagdo perante suas con-
correntes, nesse sentido, recaem na abertura que essa proposta filosé-
fica oferece ao lancar mao de um numero de variados elementos inter-
pretativos para casos historicos, o que vai além da rigidez l6gico-mate-
matica prépria da fisica e dos modelos outrora formulados,? visto que
este modelo considera, também, outros aspectos e modos de se fazer
e interpretar a ciéncia para além de uma analise l6gico-formal das teo-
rias. > Todavia, ndo pretendo aqui oferecer uma defesa cega do modelo

2 F sabido, pois, que a Filosofia da Ciéncia utilizou a Fisica e suas subdisciplinas como
“ciéncia modelo” para tecer suas reflexdes e isso, obviamente, impactou profunda-
mente a escassez e ineficiéncia de abordagens de cunho filoséfico-analitico voltadas
para outras dreas cientificas por grande parte do século XX. Esse modo de proceder
se deve, em grande parte, porque muitos dos filésofos da ciéncia do inicio do século
passado também eram fisicos de formacao, além do fato de a Fisica estar passando por
um momento de grande revolu¢do, com o advento da feoria da relatividade ¢ o nasci-
mento da fisica guantica, o que fez com que muitos voltassem seus olhares unicamente
para essa disciplina cientifica e as questdes suscitadas acerca dos seus fundamentos.
Todavia, podemos pensar que uma maior pluralidade de andlises teria sido benéfica
para a filosofia da ciéncia como um todo também nessa época, na medida em que se
passaria a conceber que, a depender do ramo cientifico em questio, os cientistas po-
dem empregar métodos ou até estilos ou formas de raciocinio distintos. Essa visdo
mais plural que vislumbra as diferentes formas de produgio do saber cientifico (sem
realizar uma hierarquizacio de disciplinas) tardou um pouco para se tornar mais ex-
pressiva na comunidade académica de filésofos da ciéncia.

3 F importante frisar que os filésofos que construiram os modelos classicos também
se propuseram, algumas vezes, a ilustrar episodios historicos sob a luz de suas propos-
tas filoséficas. Um desses casos ¢ o apresentado por Hempel (1974, pp. 11-19), em que
o autor busca ilustrar o famoso caso da febre puerperal e as hipéteses do médico hin-
garo Ignaz Semmelweis como um exemplo da aplicagio de suas ideias acerca dos pro-
cessos de producio e teste de hipéteses na ciéncia. A questio é que Hempel, mesmo
que tenha se proposto a fazer uma reconstrucio fidedigna e néo enviesada dos fatos
(o que alguns alegam nio ser o caso [Oliveira & Fernandez, 2007]), o autor nio levou
em consideragdo outros elementos além dos légico-formais envolvidos nos processos
de formulacio das hipéteses do cientista, reduzindo, dessa forma, sua reconstrugio
somente a alguns elementos e ignorando outros — os quais sio contemplados pelo
modelo de Inference to the Best Explanation, fazendo deste modelo mais conveniente em
algumas circunstancias, sobretudo para a leitura de episédios histéricos com uma
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de inferéncia da melhor explicagdo, mas somente utiliza-lo como uma
ferramenta explanatéria para a compreensao do caso histérico supra-
mencionado dentro dos limites possiveis. F importante reconhecer
também algumas limitacGes que essa ferramenta possui, sobretudo
quanto a sua aplicabilidade no caso historico, visto que nio leva em
consideracio alguns aspectos sociais que poderiam ter influenciado as
atividades dos cientistas?!, ou uma possivel dimensio subjetiva nos
processos de analise das consideracGes explicativas32.

Concluo deixando em aberto uma questio que merece ser conside-
rada daqui em diante: aprimorar o modelo de Lipton, procurando su-
prir suas possiveis lacunas para que ele possa auxiliar na clarificacdo de
outros episodios histéricos. Essa tarefa, todavia, excede, a0 menos no
momento, as inten¢des do autor deste artigo.

maior precisio dos fatos. O préprio Lipton, inclusive, busca evidenciar em sua obra
(2004, cap. 05) que o modelo de IBE é muito mais vidvel para elucidar o episédio da
febre puerperal do que a proposta de Hempel.

31 Uma dessas deficiéncias fica evidente quando Watson e Crick decidiram acatar a
sugestdo de Jerry Donohue que contrariava os manuais de quimica orgéanica da época,
o que indica um possivel momento de conflito com uma das virtudes explicativas de
IBE: o conservadorismo ou coeréncia com o conhecimento anterior. Isso pode nos
sugerir que se deve pensar em “blocos nao hegemonicos” de conhecimento anterior
que podem variar de acordo com a formacio intelectual de um cientista ou grupo de
cientistas (Sardi, 2020, pp. 148-149). Esse ponto de contenda, entretanto, nao deslegi-
tima o valor da proposta liptoniana, principalmente no tocante aos avangos que ela
representa diante de outras teorias da explicagio. De toda forma, uma possivel saida
para esse tipo de questio poderia ser, talvez, a construcio de uma nova abordagem
que unificasse as ideias trazidas por Lipton, como a escolha de teorias pautada em
certos valores, com abordagens socioldgicas da ciéncia, tal como a defendida por
Bruno Latour (2011), na qual busca considerar os eventos sociais que supostamente
exerceram influéncia sobre os cientistas em seus momentos de tomadas de decisoes,
mas sem desconsiderar por completo os elementos de ordem epistemoldgica. Porém,
uma empreitada filoséfica desse tipo pode exigir um complexo trabalho de conciliagao
de sistemas tedricos, o que vai muito além dos objetivos aqui tragados.

32 Lipton nao aprofundou a questio da existéncia de uma possivel influéncia de fatores
subjetivos nos processos de avaliagdo das consideracdes ou virtudes explicativas das
hipéteses. A safda encontrada pelo autor, e condizente com sua postura realista cienti-
fica, é a crenca depositada na ja explorada nog¢ido de conhecimento anterior, visto que
esse conhecimento de fundo seria comum a grande parte da comunidade cientifica e
funcionaria como um filtro universal que impediria que elementos subjetivos de um
cientista influenciassem a analise de todos os demais, fazendo com que sempre os va-
lores cognitivos, as virtudes explicativas, sejam predominantes no desenvolvimento
da ciéncia em uma perspectiva mais global.
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Revisitando a Sindrome de Down e sua historia
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Resumo: O objetivo deste trabalho é apresentar um panorama do percurso
que levou ao esclarecimento da Sindrome de Down, principalmente a partir
da segunda metade do século XX, no que diz respeito a sua caracterizacio e
etiologia enquanto uma condi¢io genética. Para isso, nos baseamos em fontes
primarias e em fontes secundarias, levando também em conta os aspectos so-
ciais envolvidos. Esta pesquisa mostra como o conhecimento sobre a Sin-
drome de Down foi sendo construido e seu impacto no tratamento pela soci-
edade, levando-a reconhecer os individuos com a sindrome a partir de uma
condi¢io genética e ndo como doentes. Esperamos que este estudo possa con-
tribuir para a compreensdo das ideias atuais sobre o assunto.
Palavras-chave: Historia da genética. Trissomia do Cromossomo 21. Altera-
¢bes cromossomicas. Citogenética humana.

Revisiting Down Syndrome and its history

Abstract: This work aims to present an overview of the path that led to the
clarification of Down Syndrome, mainly from the second half of the twentieth
century, concerning its characterization and aetiology as a genetic condition.
We base ourselves on primary and secondary sources, considering the social
aspects involved. This research showed how scientific knowledge about
Down Syndrome was being unveiled and had an impact on society, even lead-
ing it to recognize individuals with the syndrome as a genetic condition and
not as patients. We hope this study can contribute to understanding current
ideas on the subject.
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1 INTRODUGAO

Atualmente sabe-se que a Sindrome de Down é uma condi¢iao
congénita causada pela presenca de um cromossomo do par 21 a mais,
o que faz com que seus portadores tenham 47 cromossomos, em vez
de 46. Além da presenca de determinadas caracteristicas fisicas, implica
em limitagcGes intelectuais!. Uma pequena porcentagem de seus
portadores pode ndo apresentar o cromossomo 21 extra em sua
totalidade, mas alguns de seus genes anexados a outro cromossomo,
geralmente o cromossomo 142, Menos comuns s3o os casos de
mosaicismo3. Contudo, para se chegar a esses conhecimentos um
longo caminho foi percorrido.

No decorrer da histéria muitas pessoas com Sindrome de Down
foram abandonadas, segregadas e nao receberam tratamento adequado.
Durante o movimento ecugénico, muitos foram esterilizados
compulsoriamente. Durante muito tempo nio se conhecia suas causas
que somente foram esclarecidas na segunda metade do século XX
(Mandal, 2012). Nos Estados Unidos, durante a primeira metade do
século XX, a maior parte das criancas com sindrome de Down, logo
ap6s seu nascimento, era internada em institui¢des cujas condi¢oes
eram muito precarias (NADS).

Edouard Onésimus Séguin (1812-1880), entio estudante?,
descreveu o que chamamos atualmente de Sindrome de Down em
termos fisicos e cognitivos na primeira metade do século XIX (Séguin,
1846). Duas décadas mais tarde, o médico britanico John Langdon
Haydon Down (1828-1896) a descreveu clinicamente. Ele empregou o

1A maior parte dos portadores da Sindrome de Down apresenta queixo menor, olhos
obliquos, hipotonia, lingua protrusa, dentre outras caracteristicas fisicas.

2 Seria uma translocacdo em termos atuais.

3 Algumas pessoas com sindrome de Down herdam alguns genes adicionais do cro-
mossomo 21, mas nio em todas as células de seu corpo. Isso pode acontecer, por
exemplo, nas células musculares. Essas pessoas em geral ndo apresentam as caracteris-
ticas tipicas da Sindrome de Down, incluindo as fisicas e limita¢oes intelectuais severas.
4 Posteriormente, ele trabalhou com métodos para a educacio de pessoas que apresen-
tavam retardamento mental na Franca e Estados Unidos (Nery & Opitz, 2009, p.
2047).
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termo “mongolismo”> porque a seu ver, as criangas com a sindrome,
apresentavam aspectos semelhantes ao povo originario da Mongolia.
(Mandal, 2012). Down (18606)° assim se expressou:

A grande familia mongdlica tem numerosos representantes. Um
grande numero de idiotas congénitos [é constituido] por tipicos mon-
gdis. Isto é tio perceptivel que quando colocados lado a lado, ¢ dificil
acreditar que os espécimes comparados nao sejam filhos dos mesmos
progenitores. O nimero de idiotas que se enquadram no tipo mongdé-
lico ¢ tao grande e eles apresentam uma semelhanga tio préxima
quanto a sua capacidade mental, que posso descrever um membro idi-
ota dessa divisdo racial, selecionado dentro do grande nimero dispo-
nivel para observagdo. (Down, 1866, p. 2)

A partir da descri¢do clinica por Down, na segunda metade do
século XIX e inicio do século XX, surgiram vérias tentativas para
explica-la. Algumas a consideravam como uma condi¢do congénita
causada pela presenca de tuberculose nos progenitores (Pietricoski &
Justina, 2020, p. 9); outras que o nascimento de bebés com sindrome
de Down era mais frequente em mies com idade mais avangada e que
estaria relacionado a uma exaustdo uterina (O’Connor, 2008, p. 42).
Ainda, o hipertireoidismo fetal ou outras disfuncSes endécrinas, sifilis,
posicio social, alcoolismo durante a gesta¢do, consanguinidade e danos
ambientais causados em gestantes (Shuttleworth, 1909, p. 662-663),
foram considerados na etiologia da Sindrome de Down.

T. Halberstma (1923), a partir de estudos com gémeos, considerou
que a Sindrome de Down tinha sua origem nas células germinativas,

5> Importante ressaltar que neste artigo aparecem alguns termos como “mongol” e
“mongolismo” que eram empregados pelos pesquisadores e médicos do século XIX
ou mesmo do século XX, até aproximadamente a década de 1970, para designar indi-
viduos com a Sindrome de Down. Embora esses termos tenham sido considerados
postetiormente como inapropriados, eles serdo utilizados em alguns momentos neste
texto, pois constam nos trabalhos originais dos autores. Portanto, dependendo da
época histdrica, respeitaremos o termo utilizado pelo autor e traremos este termo entre
aspas,

¢ Uma das categorias de retardamento mental utilizadas por Down foi a do “idiota
mongol”. Ele descreveu tanto as caracteristicas fisicas como cognitivas de pacientes
portadores da sindrome de maneira bastante acurada. Além disso, considerou sua ocot-
réncia em 10% dos casos estudados e a relacionou, em grande parte dos casos, a uma
degeneragdo dos progenitores (Down, 1866, p. 2).
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resultando de um desiquilibrio das partes dos cromossomos
(Waadenburg, 1932; Neti & Opitz, 2009, pp. 2648-2649).

A causa da Sindrome de Down, como condi¢io genética resultante
de alteragdo cromossdmica, somente foi esclarecida aproximadamente
um século depois de sua descricio por Down. Nesses quase 100 anos,
muitas tentativas foram feitas.

Os esclarecimentos sobre a Sindrome de Down ocorreram a partir
do estabelecimento da teoria cromossOmica que ocorreu durante as
trés primeiras décadas do século XX (Martins, 1997) e o posterior
desenvolvimento da genética humana nas décadas que se seguiram com
técnicas e procedimentos que permitiram, principalmente, a
padronizacio do nimero e morfologia dos cromossomos humanos,
sua observacdo e andlise, enquanto o conhecimento da citogenética
avangava e era aprimorado.

O objetivo principal deste artigo ¢ revisitar o percurso que levou ao
esclarecimento referente a Sindrome de Down no século XX, como
condi¢do genética relacionada a alteragdes cromossomicas.

2 O NUMERO DE CROMOSSOMOS NA ESPECIE
HUMANA

Um passo importante para a genética em geral e especificamente
para a genética humana, foi o esclarecimento sobre o numero de
cromossomos na espécie humana, destacando-se a contribui¢io de Joe
Hin Tjio e Albert Levan (1956). Entretanto, eles se basearam e deram
crédito as investigagoes feitas anteriormente por Tao-Chiuh Hsu
(1952)7. Eles utilizaram suas técnicas de cultura de tecidos humanos 7
vitro, a partir de células normais e tumorais, introduzindo algumas
modificagoes (Tjio & Levan, 1956, p. 1).

Posteriormente, Tijo e Levan aprimoraram as técnicas com
culturas de tecidos de fibroblastos de pulmdes de embriées humanos®,
cultivados em liquido amniético bovino. Os cromossomos foram
estudados alguns dias ap6s a realizacdo da cultura in vitro (Tjio & Levan,
1956, p. 1).

7 HSU, Tao-Chiuh. Mammalian chromosomes in vitro: I. The karyotype of man. Jour-
nal of Heredity, 43 (4): 167-172, 1952.

8 As culturas foram feitas com células extraidas de embriGes humanos obtidos apés
abortos feitos legalmente na época

180



Dentre as alteracdes introduzidas, os autores reduziram o
tratamento hipoténico nas amostras por perceberem que o tratamento
de Hsu, embora proporcionasse uma melhora significativa no
espalhamento dos cromossomos, acabava causando turbidez e
instabilidade nos contornos dos mesmos (Tjio & Levan, 1956, p. 1).
Com essa modificagdo, Tjio e Levan obtiveram cromossomos com
contornos mais nitidos, o que postetiormente, auxiliou no diagndstico
das alteracGes cromossdmicas, principalmente nas estruturais.

No artigo, os autores descreveram todos os procedimentos e
reagentes utilizados, inclusive o uso de colchicina®, o que permitiu uma
melhor visualiza¢do dos cromossomos. Tjio e Levan observaram ao
microscopio 46 cromossomos. Entretanto, visualizaram algumas vezes
47 ou 48 cromossomos, porém inicialmente ndo atribuiram
importancia ao fato. Eles classificaram os cromossomos metafasicos
quanto a sua morfologia, estrutura e tamanho'?.

Na época se aceitava de um modo geral, que a espécie humana
tinha 48 cromossomos. Assim, os primeiros resultados obtidos por
Tijo e Levan (1956) ndo foram aceitos imediatamente. Eles foram
cautelosos por acreditarem terem perdido dois cromossomos em sua
analise (Patterson & Costa, 2005). Dois anos depois, Tjio e Theodore
Puck publicaram os resultados de uma pesquisa em que analisaram
varias centenas de metafases a partir de cinco tecidos originados de sete
individuos diferentes e confirmaram o numero padrio de
cromossomos humanos (Tjio & Puck, 1958).

HEssa contribui¢io inaugurou uma nova fase com a introdugao de
técnicas de microscopia que permitiram uma melhor visualiza¢ido dos
cromossomos humanos e a elucidacio de diversas condi¢Ges genéticas
e patologias fossem elucidadas.

3 AS ALTERACOES CROMOSSOMICAS PRESENTES NA
SINDROME DE DOWN

Jéréme Jean Louis Marie Lejeune (1926-1994), médico francés, ini-
ciou seus estudos sobre os fatores implicados na Sindrome de Down

9 Substancia que impede a polimerizagio das proteinas do fuso mitético e faz com que
a célula pare a divisdo celular (mitose) na fase de metafase, possibilitando assim melhor
visualizacdo dos cromossomos em seu mais alto nivel de espiralizagao.

10 Essa classificagdo foi alterada posteriormente.
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no final da década de 1950 (Lejeune, 1958). Ao investigar a estrutura
da substancia hereditaria ele constatou que em cada 600 nascimentos,
ocorria um caso de Sindrome de Down. Ele atribuiu o fato a produgao
de gametas anormais causados pela imaturidade e/ou envelhecimento
dos progenitores. Ao analisar 144 casos de gémeos ele concluiu que a
sindrome nio era uma condicdo relacionada ao ambiente uterino ou
traumas fetais, mas sim uma “doenca” constitucional, que surgia no
momento da formacdo do embrido, nio influenciada por fatores here-
ditarios, mas que era de origem genética (Lejeune, 1958, p. 537). Para
Lejeune, a explicagdo para essa ocorréncia seria um “acidente cromos-
s6mico” que envolvia um grande nimero de genes.

E importante mencionar que, na ¢época, os pesquisadores
consideravam tratar-se de uma doenga, o mongolismo, conforme
mencionamos na introduc¢io deste artigo. Somente mais de uma década
depois, foram sendo obtidos mais esclarecimentos e que se passou a
referir a “condi¢bes genéticas e sindrome”.

Lejeune (1958) cultivou tecidos de criangas com a sindrome para a
observacio cromossémica. Em suas observagdes, confirmou o
nimero de cromossomos descrito por Tjio e Levan (Karamanou ez 4/,
2012, p. 313). Em uma das amostras, Lejeune e colaboradores (1959)
constatou a presenca de um 47° cromossomo pequeno. Considerou
que poderia ser um cromossomMoO em E€xXCesso Ou UM Cromossomo que
se dividiu em dois (Lejeune, Gautier & Turpin, 1959, p. 1721). Neste
mesmo ano juntamente com Raymond-Alexandre Turpin (1895-1988)
e Marthe Gautier (1925-2022), conseguiu revelar as fotografias dos
cromossomos. Esses autores propuseram uma hipotese sobre a origem
etiolégica da Sindrome ao mostrar, com imagens cariotipicas, a
associacdo de uma condicido de deficiéncia intelectual a uma alteracio
cromossomica.

Lejeune, Turpin & Gautier (1959) publicaram um estudo sobre os
cromossomos somaticos de nove criancas com sindrome de Down
apresentando  evidéncias de que o 47° cromossomo era
morfologicamente idéntico ao cromossomo 21. A presenga de trés
copias do mesmo cromossomo levou ao uso do termo!! considerando
entdo a condicdo como trissomia do 21 (Lejeune, Gautier & Turpin,
1959). Esse trabalho trouxe esclarecimentos em termos médicos e

1 Trissomia: jungido das palavras gregas #reis (tr€s) e soma (corpo).
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genéticos mostrando tratar-se de uma condi¢io independente da raga!?
“mongol” ou de qualquer outra. Adicionalmente, atribuindo-lhe uma
origem genética, relacionada aos cromossomos.

Enquanto Lejeune, Gautier e Turpin desenvolviam suas
investigacoes na Franca, nos Estados Unidos, Patricia Jacobs, Baikie,
Brown e Strong também estudavam a mesma condi¢do genética. Ao
investigar as relagbes entre os cromossomos somaticos e o
“mongolismo” eles apresentaram dados cromossémicos de seis
individuos com 47 cromossomos, considerando assim, que se tratava
de uma condi¢io genética que apresentava um cromossomo adicional,
que seria um dos acrocéntricos (Jacobs ez al., 1959, p. 710).

Patricia Jacobs e al (1959) consideraram inicialmente a
possibilidade de que o cromossomo adicional pudesse ser o
cromossomo Y. Mas depois desconsideraram esta possibilidade por
ndo se aplicar a0 caso feminino que resultaria em uma mulher XXY.
Concordaram com Lionel Penrose (1933; 1934), em que a prevaléncia
de filhos com “mongolismo” estava relacionada a idade materna
avancada e ao fato da crianca “mongol” se assemelhar mais a mae do
ao pai, portanto, a alteracdo estaria relacionada a ovogénese e, nesse
caso, provavelmente seria ligada a um autossomo.

A associagdo entre a Sindrome de Down e idade materna avancada
foi corroborada por Carl Benda (1857-1932), quando a relacionou a
deficiéncia hipofisiria na mie durante a gravidez. Dessa forma,
apresentou dois conceitos importantes: a morfogénese (evolucio e
desenvolvimento da forma), e a morfoquinesia (estimulagdo desse
desenvolvimento). Nesse caso, indagou: “[...] o mongolismo ¢ uma
monstruosidade morfogenética ou um distirbio morfoquinéticor”
(Benda, 1939, p. 19). A seu ver, seria uma desordem morfoquinética,
ou seja, os fatores enddcrinos teriam influéncia decisiva (Benda, 1939).
Benda desconsiderou os estudos da época que traziam evidéncias de
que a sindrome era de origem gamética.

12 No texto, deixamos o termo “raga” em vez de alterd-lo para etnias que seria um
termo mais atual respeitando o momento histérico. Atualmente, se reconhece que as
ragas humanas nio existem do ponto de vista genético ou bioldgico pois a variagio
gendmica humana ¢ tdo pequena que nio justifica a classificacio da sociedade em ragas
(Pena & Birchal, 2005-2000).
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Alguns anos depois, Benda (1947) reiterou sua hipdtese e negou
que o mongolismo fosse consequéncia de mutagdes gaméticas. Ao
estudar casos de gémeos dizigbticos em que ambos tinham a sindrome,
ele considerou que a mutagdo era um evento tio raro que dificilmente
ocorreria, simultaneamente, em dois Ovulos. Os fatores ambientais
teriam influéncia durante os primeiros meses de gestacdo. Se a mae
tivesse alguma deficiéncia enddcrina grave, os dois bebés gémeos
seriam afetados, enquanto que se a deficiéncia fosse mais branda ou
em grau moderado, somente um dos gémeos poderia ter a condi¢do
(Benda, 1947, p. 250).

Adrien Bleyer (1879-1965) considerou que o “mongolismo”
resultava de um nimero anormal de cromossomos nos gametas de um
dos progenitores. Assim, a origem da sindrome deveria ser germinal
(Bleyer, 1934; Zihni, 1989). Anteriormente, Petrus Waardenburg!
(1932) havia sugerido a respeito da nao-disjun¢do cromossémica nos
gametas dos genitores e que poderia estar associada as alteracdes
cromossomicas nos filhos.

Em relacdo a idade paterna, ela quase sempre foi considerada como
um fator etiolégico insignificante, mesmo em petiodos histéricos em
que havia uma possibilidade de correlagao de casos de translocagio,
nos quais parecia significativa a contribui¢ao paterna e nao somente a
materna (Penrose, 1962). Sigler ¢f al. (1965) constataram que os pais de
criancas com a sindrome tinham em média, 4-5 anos de idade a mais
do que os pais das criancas sem esta condi¢do genética, concordando
com a hipétese de Penrose sobre a correlagio da sindrome com o
aumento da idade paterna. Porém consideraram que os indices de
correlagdo eram sempre menores quando comparados com a idade
materna avangada, nas pesquisas acima de 35 anos de idade (Sigler ez
al., 1965, p. 635). Talvez esse tenha sido um dos motivos para que nao
se atribufsse a devida atengdo para esse fator etiolégico, pois a idade
paterna quando comparada com a materna frequentemente
apresentava uma menor cotrelacdo com a sindrome.

13 Segundo Gordon Allen (1974) Petrus Johannes Waardenburg (1886-1979) geneti-
cista holandés, sugeriu em sua monogtrafia que a sindrome de Down era resultado de
uma aberrac¢io cromossomica devido a ndo disjunc¢io cromossomica.
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Virias razbes foram alegadas para a idade paterna avangada nio ter
sido levada em conta. Uma delas era que as caracteristicas do pai, como
idade e ocupagio, raramente constavam nos documentos oficiais e que,
algumas profissdes estavam relacionadas a um risco maior de gerar
criancas com a sindrome, por exemplo, na industria quimica. Outra
razdo, que geralmente acontecia, era que os dados da Sindrome de
Down e os dados de controle frequentemente eram selecionados nas
pesquisas entre duas populagoes diferentes ou ainda pela dificuldade
de formalizacio dos procedimentos de selecio dos individuos
participantes, o que contribuia para o descrédito das pesquisas ou
ainda, que o diagnéstico da sindrome era atribuido tardiamente, nao
sendo registrado'.

A condi¢io de trissomia foi admitida como decorrente de uma falha
durante a segregacio de um par de cromossomos homélogos durante
a meiose, gerando um conjunto haploide em cada gameta, ou na mitose
para dar origem a duas células com a mesma constituiciao
cromossomica. Se ambos cromossomos passassem para O Mmesmo
nucleo, poderia resultar em um gameta que caso se unisse com um
gameta “normal” geraria um caso trissomico (Swanson, 1958).

3.1  Outras explicagdes para a Sindrome de Down

Por volta de 1950, foram encontradas evidéncias de que a sindrome
de Down tinha outra causa genética além da trissomia do 21, embora
menos comum, a translocagdo cromossomica (O’Connor, 2008, p. 42).

Nesses casos, um segmento do cromossomo 21 ¢ transferido para
um segundo cromossomo, geralmente o cromossomo 14 ou 15.
Quando o cromossomo de translocacio com a parte extra do
cromossomo 21 ¢é herdado juntamente com duas cépias normais de
cromossomo 21, o resultado ¢ o surgimento da sindrome durante o
desenvolvimento embrionario. De acordo com O’Connor, é possivel
que individuos herdem uma translocacio do cromossomo 21 sem
adquirir a Sindrome de Down. Esses individuos considerados

14 Atualmente, alguns investigadores consideram que a idade paterna é um fator que
aumenta a probabilidade de ter filhos com a Sindrome de Down (Boschini Filho ez a/.,
2004; Kong et al., 2012), porém, ainda ha controvérsias a respeito da idade paterna
como fator etiolégico. Fisch e a/. (2003) consideram que a idade paterna apenas tem
correlagdo com a sindrome quando a mie tiver mais de 35 anos de idade.
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transportadores de translocacio podem produzir gametas anormais e
transferir a translocacio para seus descendentes (O’Connor, 2008, p.
42).

A possibilidade de que a Sindrome de Down pudesse estar
relacionada a uma alteragio cromossémica estrutural do tipo
translocacdo, foi considerada a partir do trabalho de Paul Polani e
colaboradores (1960). Eles discutiram o caso de uma menina que tinha
46 cromossomos, mas que apresentava a Sindrome de Down. Também
tinham conhecimento de que a nio-disjuncio em uma das duas
divisGes meidticas durante a gametogénese levaria a produgio de um
gameta com 24 em vez de 23 cromossomos e consideraram essa a causa
mais provavel de origem da trissomia relacionada a sindrome. Também
consideraram a relagdo da idade materna avangada no “mongolismo”,
sendo provavel que a alteragdo seria na ovogénese ¢ nio na
espermatogénese.

Além da trissomia, Polani ez a/ (1960) consideraram que outros
fatores e mecanismos cromossémicos poderiam produzir o
“mongolismo”. Adicionalmente, que fatores genéticos na mae
poderiam aumentar a frequéncia da ndo-disjuncio, tornando a
condiciao menos dependente da idade materna avancada.

Para obter mais esclarecimentos, eles desenvolveram um estudo
com criangas “mongois” pertencentes a pelo menos trés subgrupos:
um em que a condi¢io genética estaria relacionada pelas mesmas causas
ja mencionadas, a partir das mies; outro em que o “mongolismo” seria
considerado familiar ou em que houvesse mais de um irmao com a
alteracdo; ¢ o terceiro subgrupo em que se desconhecia os fatores
relacionados. E selecionaram trés criangas “mongois” nascidas de maes
jovens e que ndo tinham irmdos ou outros familiares com o
“mongolismo” e retiraram uma amostra de células da medula 6ssea de
cada uma delas.

As amostras foram colocadas em cultura e uma delas apresentou
células com 46 cromossomos, mas com um material genético a mais
no cromossomo 15. Os autores comentaram que a literatura pertinente
nao indicava a possibilidade de fusio permanente de ponta a ponta de
dois cromossomos, como o que eles encontraram, fusio pelos dois
bracos curtos dos cromossomos, considerando assim, que se tratava de
um caso de transloca¢io reciproca desigual entre os cromossomos 15
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e 22, com ambos pontos de troca préximos ao centrOmero e
considerando as dificuldades em distinguir entre os cromossomos 21 e
22. Seria entdo o brago longo de um cromossomo 15 e o curto de um
cromossomo 22 (Polani ¢ al., 1960, p. 722).

Além dessa translocacdo, consideraram que poderia ser uma
trissomia do cromossomo 12 combinada com monossomia do 15, mas
seria improvavel um individuo com condicio monossomica tet o
“mongolismo”, o que ndo tinha sido relatado até entdo (Polani e a.,
1960).

Consideraram também que a alteragdo encontrada poderia resultar
de um mecanismo alternativo pelo qual o “mongolismo” poderia vir a
se expressar em um individuo com 46 cromossomos a partir da origem
de um isocromossomo’> do brago longo do cromossomo 22 (Polani ez
al., 1960, p. 722).

Os autores desconsideraram tratar-se de um isocromossomo,
interpretando o caso como uma translocagio.

Considerando como uma alteragio cromossoémica do tipo
translocacio, os autores aventaram algumas hipéteses sobre sua origem
(Tabela 1).

Na tabela a seguir constam cinco hipéteses aventadas por Polani ez
al. (1960) sobre a origem da translocacio, a saber: duas somaticas, duas
germinais e uma envolvendo as duas possibilidades.

Dentre as hipéteses apresentadas, as mais provaveis segundo os
autores, seriam aquelas que teriam ocorrido em um dos pais ou até
mesmo nos avés. Se um dos pais tivesse produzido um gameta alterado
haveria uma maior probabilidade de nascimento de filhos com o
mongolismo e outras implica¢oes genéticas (Polani ef a/. 1960, p. 723).
Os autores concluiram que seria improvavel que a translocacio se
originasse durante o desenvolvimento do préprio individuo, contudo,
nao descartaram essa possibilidade.

15 Os isocromossomos foram descritos em 1939 e 1940, sendo considerados cromossomos
anormais raros que surgem por algum desvio mitético ou meidtico, ou seja, o centromero
se divide transversalmente, produzindo dois simétricos, mas geneticamente produtos desi-
guais, cada um sendo uma duplicagio de um brago do cromossomo original (Darlington,
1939; Darlington, 1940).
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Origem Hipétese
celular
Somitica Durante a embriogénese de um zigoto normal com 46
cromossomos, ou mesmo na medula 6ssea apos a
embriogénese estar completa.
Somatica Durante a embriogénese de um zigoto com 47 cromossomos
habituais no mongolismo, ou numa fase posterior na medula
Ossea.
Germinativa Durante a gametogénese em um dos pais.
Germinativa |  Durante a embriogénese em um dos pais com consequente
envolvimento do todo ou parte de uma ou ambas as gonadas.
Somitica e | Durante a embriogénese ou gametogénese de um dos quatro
germinativa avos.

Tabela 1: Hipoteses sobre a origem de translocagdo cromossomica
Fonte: POLANI, Paul E.; BRIGGS, John H.; FORD, C. E.; CLARKE,
Constance M.; BERG, Jeremy M. A Mongol girl with 46 chromosomes. The
Lancet, 275 (7127): 721-724, 1960. p. 722.

A translocacdo geralmente associada a Sindrome de Down ¢ a
translocagdo robertsonianal® e envolve somente 0s Cromossomos
acrocéntricos 13, 14, 15,21 e 22. A parte terminal de seus bracos curtos
apresenta sequéncias similares de DNA repetitivo, o que proporciona
uma predisposicao a sua fusdo. Essa translocacdo é um dos rearranjos
cromossémicos equilibrados mais comuns na populagio. Em
pesquisas evolvendo recém-nascidos aparece na proporcio de 1 para
900. As familias que apresentam a transloca¢io do cromossomo 21 tém
mais probabilidade de terem filhos com a Sindrome de Down
(Homfray & Farndon, 2014, p. 1506).

Outra alteragdo cromossomica que poderia estar relacionada com a
Sindrome de Down é o mosaicismo!”. Conforme Polani ez a/. (1960, p.
723,) poderia ocorrer na gonada de um dos progenitores ou nas
gbnadas de ambos os progenitores.

16 Fste tipo de translocagio foi observado em gafanhotos, em 1916, por William Rees
Brebner Robertson (1881-1941), dai sua denominagio.

17O mosaicismo ¢ a condicio em que poucas células diferem das demais em termos
cromossomicos (Ford ez al., 1959).
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No ano seguinte, Constance Clarke (1922-2010), John Edwards
(1928-2007) e Victoria Smallpeice (1901-1991) relacionaram o
mosaicismo com a Sindrome de Down's. (Clarke, Edwards &
Smallpeice, 1961).

Hsses autores descreveram o caso de uma menina com 2 anos de
idade com caracteristicas fisicas do “mongolismo”, cuja inteligéncia
consideraram normal (Clarke, Edwards & Smallpeice, 1961).

Eles consideraram que o mosaico provavelmente ocorreria num
estagio inicial de desenvolvimento do embrido, mas que ndo era
possivel saber se o zigoto em concepgao era inteiramente normal ou
trissdmico. A seu ver, os mosaicos “mongdis” poderiam apresentar
variacoes no desenvolvimento fisico e mental desde um individuo
quase normal até um mongol classico. Essa variacio estaria relacionada
a proporgio de linhagens celulares, normais ou trissémicas (Clarke,
Edwards & Smallpeice, 1961, p. 1029).

Sabe-se atualmente que a trissomia do cromossomo 21, ¢é
responsavel por cerca de 95% dos casos de individuos com Sindrome
de Down. Os outros 5% estdo relacionados a casos de mosaicismo ou
de transloca¢ées cromossomicas. Portanto, a Sindrome de Down vai
além de uma trissomia, como popularmente é mais conhecida
(O’Connor (2008, p. 42).

4 CONSIDERACOES FINAIS

HEste estudo corrobora a ideia de que o conhecimento cientifico
como um todo, ¢ desenvolvido e construido por vérios pesquisadores
ao longo do tempo e ndo depende da genialidade de individuos
isolados. Péde ser observado neste trabalho, que apesar de Tjio e Levan
serem citados nos mais diversos livtos texto e materiais didaticos de
genética, em seu trabalho original, eles informam que eles partiram de
investigagoes feitas anteriormente por Hsu (1952), e que eles
introduziram modificacées nas técnicas de cultura de tecidos humanos
in vitro, a partir de células normais e tumorais (Tjio & Levan, 1956).

18 Nesse caso, o individuo apresentava linhagens de células com complemento normal de
cromossomos, enquanto algumas linhagens apresentavam o padrio de 47 cromossomos
como os “mongois”.
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As pesquisas de Lejeune, Gautier e Turpin (1959), juntamente com
Patricia Jacobs, Baikie, Brown e Strong (1959), foram essenciais na
constru¢do do conhecimento sobre a Sindrome de Down, pois
trouxeram esclarecimentos sobre a condi¢do genética associada a
presenca de uma copia de um cromossomo extra no genoma do
individuo como uma trissomia do cromossomo 21. Assim,
acrescentaram mais detalhes relacionados a sindrome.

Um fato que chama atencio é que em diversos textos, artigos e sites
em que se 1¢ a respeito da identificagdo da trissomia do cromossomo
21, as contribuic¢Ses de Patricia Jacobs e o seu grupo sio omitidas. Isso
ocorre nos mais diversos materiais sobre a histéria da Sindrome de
Down, inclusive em livros didaticos utilizados em aulas de genética no
ensino superior.

Pode haver varias hipéteses para essa omissio. Uma delas ¢ a
nacionalidade dos pesquisadores: um grupo era de origem europeia e 0
outro norte-americana. Talvez na época, o grupo europeu tivesse mais
reconhecimento que o outro e, por isso, suas pesquisas foram mais
divulgadas e conhecidas. Questdes politicas, sociais e suas estratégias
de comunicagio também poderiam ter interferido na visibilidade e
aceitacdo de sua pesquisa. Outra possibilidade pode estar relacionada
ao género, a presen¢a de uma mulher na ciéncia. Segundo Londa
Schienbinger (2001), a ciéncia reflete o processo de exclusio das
mulheres e que o movimento de trazer mulheres para a ciéncia exige
transformacdes de vatios tipos.

Outro aspecto a ser considerado ¢ que a associagdo da sindrome a
presenca de um cromossomo adicional no genoma, levou a algumas
decisdes que foram tomadas na época, entre elas a legalizacdo do
aborto mediante a detec¢iao de uma trissomia no feto, em alguns paises.
Hsse fato mostra o quanto um novo conhecimento pode impactar na
sociedade, tanto positiva quanto negativamente.

Observamos que durante o desenvolvimento da presente pesquisa,
em diversos momentos o emprego de termos “normal/anormal” e
“doenca” para se referir aos individuos que apresentavam a condigdo
genética, foram abandonados. Foi adotado o termo sindrome.

Como mencionamos na Introdugao, foi longo o caminho que levou
ao entendimento da condi¢do genética sobre a Sindrome de Down
desde que Down a descreveu clinicamente no século XIX.
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Atualmente sabe-se que a sindrome envolve na maioria dos casos
uma trissomia do cromossomo 21, embora também possa se originar,
com menor probabilidade, de translocacbes cromossdmicas ou
mosaicismo, conhecimentos importantes obtidos na segunda metade
do século XX.

Ap6s um perfodo de formulagio de hipéteses e teorias
“citogenéticas” durante o século XX, a sindrome passou a ser
considerada sob a perspectiva molecular, com a identificacio e analise
de genes especificos do cromossomo 21.
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México, 1980: a construgio da genética molecular bacteriana

Resumo: No inicio do novo milénio, para sermos mais precisos, em 2001,
comecou um trabalho que na época acabou se revelando uma tarefa titanica.
O projeto de sequenciamento do genoma da bactéria Rbizobium etli - uma bac-
téria fixadora de nitrogénio simbidtica com a planta do feijao - foi o primeiro
a ser realizado no México e os resultados s6 foram publicados alguns anos
mais tarde. Mas como a biologia molecular e a engenharia genética chegaram
a0 Méxicor Entre as muitas maneiras e caminhos que podem levar a uma res-
posta, escolhemos o trabalho de laboratério do Dr. Fernando Bastarrachea
Avilés (1933-2011) e sua trajetéria para responder a esta pergunta, mas prin-
cipalmente como a pratica da genética molecular bacteriana foi construida no
México durante os ultimos anos da Guerra Fria (1970-1980). Como primeiro
passo, usamos a historia global da ciéncia, onde as unidades de analise histé-
rica sdo a circulacio do conhecimento e as redes de colaboracio. Como se-
gundo passo, realizamos entrevistas qualitativas profundas com ex-alunos da-
quele laboratério nos anos 80. Consequentemente, nosso objetivo é prestar
contas do processo de construcdo de redes sociotécnicas, focalizadas no
campo da microbiologia, através da analise de temas de pesquisa, da partici-
pagdo em redes académicas e do estabelecimento de novos centros de pes-
quisa.

Palavras-chave: Genética molecular bacteriana. Guerra Fria. Fernando Bas-
tarrachea. Historia Global da Ciéncia.

1 INTRODUCTION

At the beginning of the new millennium, in 2001 to be precise, a
work began that at the time turned out to be a titanic task. The project
of sequencing the genome of the bacterium Rbizobinm etli a nitrogen-
fixing bacterium symbiotic with the bean plant- was the first to be car-
ried out in Mexico, and the results were not published until a few years
later (Gonzalez, et al., 2006). But how did this moment come about,
and how did molecular biology and genetic engineering arrive in Mex-
ico? Among the many ways and paths that can lead to an answer, we
chose the laboratory work of Dr. Fernando Bastarrachea Avilés (1933-
2011) and his trajectory to answer how the practice of bacterial molec-
ular genetics was constructed in Mexico during the last years of the
Cold War (1970-1980).

As a first step, we used the global history of science, where the units
of historical analysis are the circulation of knowledge and collaborative
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networks. This new look at the history of science focuses on the de-
centralization of specific geographical locations as centers of
knowledge production. It emphasizes communication, exchange, in-
teraction, and movement that transcend borders. The global turn in
the history of science problematizes diffusionism. It shows the active
role played by regions outside the United States and Europe -previ-
ously considered ‘the peripheries’- in constructing scientific knowledge
(Barahona, 2021).

To study laboratory work, it is necessary to “listen to the talk about
what happens, the asides and the curses, the mutterings of exaspera-
tion, the questions they ask each other, the formal discussions and
lunchtime chats,” also “we must read the laboratory protocol books
and rely on answers supplied by the scientists” (Knorr-Cetina, 1981, p.
21). However, knowing that there is no access to the original labora-
tory, there is still the question of how to carry out these activities. Thus,
as a second step, we conducted in-depth qualitative interviews with
those who were students at this laboratory in the 1980s to explain how
a scientific practice, such as bacterial molecular genetics, was creating
and guaranteeing scientific knowledge within different institutions of
the National Autonomous University of Mexico (UNAM), such as the
Institute of Biomedical Research (IIBm), the Center for Research on
Genetic Engineering and Biotechnology (CIIGB, currently the Insti-
tute of Biotechnology - IBt) and the Center for Research on Nitrogen
Fixation (CIFN, currently the Center for Genomic Sciences - CCG).

Consequently, our aim is to account for the process of building so-
cio-technical networks, focused on the field of microbiology, through
the analysis of research topics, participation in academic networks, the
formation of research groups and the establishment of new research
centers. We must mention, as justification, that the history of microbi-
ology has been little addressed in the historiography of the life sciences
compared to other topics such as evolutionary theory or human genet-
ics (Meunier & Nickelsen, 2018, p.4).

2 THE GLOBAL TURN IN THE HISTORY OF SCIENCE

At the end of World War 11, the world was transformed in such a
way that an accelerated process of globalization took place, involving
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factors that contributed to the dissolution of some empires, the inde-
pendence of some colonies in the Middle East and the West, and, more
importantly, to the conflicts between two political and social systems
that sought to implement an economic model. Likewise, the events that
arose in the period called Cold War (1945-1989/1991) were not only
restricted to the local European geography but also reached the rest of
the continents (Iggers, Wang & Mukherjee, 2013, pp. 250-251). In
other words, during this period, the world began an unprecedented un-
ion, mainly because of the increasing communication between coun-
tries and the large circulation of information.

This global situation, under the influence of many authors we
would like to call “context”, is highly relevant to the global history of
science. In this historiographical model, scientific activity occurs as a
professional activity that can be national and transnational. Likewise,
for science to be a successful practice, it must travel to other regions;
that is, it must move. This global perspective of the history of science
using the concepts of local and transnational represents one of the
most viable ways to explain how scientific practices, ideas, teachings,
matetials, and even scientists themselves circulate across borders, thus
departing from the diffusionist model and without considering a Eu-
rocentric or Euro-American approach (Sivasundaram, 2010b, p. 157;
Walker, 2012, pp. 359-360; Basalla, 1967, p. 612; Conrad, 2016, pp.
170, 180; Barahona & Raj, 2022).

In the same sense, the phenomenon of globalization was so great
that it even reached the history of science, and one of its results during
the Cold War period was Georges Basalla’s diffusionist model, also
known as the “diffusionist” or “centers and peripheries” model. In this
proposal, scientific knowledge is “diffused” in three stages to “non-
Western” places, i.c., to the peripheries; these are regions where no
scientific knowledge apparently exists. Thus, science and the products
of the centers (among which the United States and some European
countries are considered) reach these peripheries, which will receive
the knowledge in a passive way. The criticisms of this model of the
history of science are widely known and have been quite discussed;
however, one of the most important consequences derived from hav-
ing made notice of the movement of science beyond its places of origin
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allowed a new turn in the historical explanation of science at the be-
ginning of the 21st century through the academic publications that be-
gan to devote themselves to this field: the “global turn” (Basalla, 1967,
Raj, 2013, p. 339; Valera-Pacheco, 2017, p. 148).

This relatively recent look at the history of science focuses on the
decentralization of specific geographical locations as centers of
knowledge production. It highlights communication, exchange, inter-
action, and movement that transcend borders. The global turn prob-
lematizes the diffusionism of science. It shows the active role played
by regions outside Europe and the United States, which were previ-
ously considered the peripheries, in the construction of scientific
knowledge. This has allowed the development of the global history of
science, which does not imply a total history; on the contrary, it seeks
to situate science in each place and time for its subsequent movement
throughout the world. In this new historiography, the circulation of
knowledge has made it possible to question simplistic ideas of the dis-
covery and diffusion of knowledge, practices, and technologies, as well
as to identify the factors that contributed to the success or failure of
such circulation in very specific situations (Gavrus, 2016, p. 363;
McCook, 2013, p. 773; Sivasundaram, 2010a, p. 96).

Concerning this recent historiographical model of the global turn,
it is worth asking which voices or which actors have been silenced or
made invisible in the traditional narratives and, likewise, to ask what
precisely is circulating to and from where (Nappi, 2013, p. 105; Raj,
2013, p. 344). For the time being, in the two subsequent sections, em-
phasis will be placed on the circulation of knowledge, on collaborative
networks, and on the places where science is done to underpin the
global history of science approach.

2.1 And yet (knowledge) moves

The first theme that guides this work is based on the proposal of
the importance of circulation in the construction of knowledge, which
suggests that science should be thought of as a form of communication
and that the key to realizing this type of story is the understanding of
scientific knowledge as a practice. Such circulation does not only occur
abstractly but is also reflected in material forms of knowledge such as
experimental instruments, natural specimens, models, pamphlets,
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books, drawings, articles, notebooks, and even paintings (Secord, 2004,
pp. 663-660).

One means by which these materials can move, and which has be-
come another unit of historical analysis in addition to the circulation
of knowledge, is through collaborative networks that, when studied,
articulate appropriately with global history because they cross barriers
of all kinds, such as empires, nations, and regions. If the notion of net-
works is used, in particular networks of knowledge and collaboration,
then it promotes a global cut coverage that makes it necessary to look
beyond “centers and peripheries” (Sivasundaram, 2010b, p. 158; Pes-
tre, 2012, p.433). With this, it is evident that scientific activity is not
isolated from its context, and the boundaries of science and the places
where it is being built become blurred and almost imperceptible.

Likewise, it is recognized that science is an element that is contained
in societies through discourses and practices that, in addition to being
related to the world and its phenomena, is also related to aspects of
social and political life. This capacity of knowledge to move shows that
science can be understood as a “knowledge in transit” capable of cross-
ing geographical, temporal and disciplinary borders due to its social
nature. Under these premises, a country like Mexico, considered a pe-
riphery by the diffusionist model, turns out not to be a mere passive
recipient of scientific knowledge (Secord, 2004, p. 654; Gonzalez-Silva
& Pohl-Valero, 2009, p. 7; Birn & Necochea-Lopez, 2011, p. 523).

If so, then it is fulfilled that narratives involving the circulation of
knowledge help to put non-European or non-US agents back into the
story as active participants, these being mostly experts from different
parts of the world who interact in the transit of knowledge, practices,
and even people who are in scientific training as a constitutive part of
knowledge construction (Safier, 2010, p. 143; Pestre, 2012, p. 523; Raj,
2017, p. 457). Thus, when aiming to write a certain global history of
science and to construct broader narratives, it is necessaty to incorpo-
rate other people and turn one’s attention to the spaces in which sci-
ence is constructed.

2.2 Places of science: the labs

Often, in the collective imagination, the first physical place that
comes to mind when the word science is mentioned is the laboratory.
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What an interesting place full of knowledge and full of people who
often roam around inside in white coats, but how little emphasis is
placed on the laboratory itself or on the other places of knowledge
production that are sometimes taken for granted (Zabala & Rojas,
2020, p.140). These places are objects of Research that allow the ex-
planation of the social and historically situated condition of science
and, therefore, is the second axis that guides the present work.

The scientific activity takes place in very specific places ranging
from museums or field stations to high-tech laboratories, as well as in
cafeterias, cities, provinces, or countries (Livingstone, 2003, p. xi;
Matharan, 2020, p. 170). These “science centers” in which botanical
gardens, hospitals, and universities are also considered, have been stud-
ied since the 1970s with the constructivist perspective, which histori-
cally explores the constitution of these spaces (Golinski, 2005, p.79;
Sivasundaram, 2010b, p.154).

These places of science are by far not empty or passive but have
the capacity to shape the knowledge in construction. If knowledge is
transformed according to the place or space to which it belongs, then
it is not stable and varies from place to place. At the same time, it is
important to emphasize that not only material places are inhabited but
also a great variety of abstract spaces, such as social spaces. These have
action and allow - and sometimes define - saying, doing, and under-
standing things. Therefore, scientific knowledge is acquired in specific
places, circulates from place to place, and is made and reconstructed
by how it is spoken (Livingstone, 2003, p. 6; Meusburger, Livingstone
& Jéns, 2010, p. 5, 18; Raj, 2013, p. 345).

Therefore, the “geographical turn” is important for the global his-
tory of science as circulation happens within these spaces of science
and whose geography changes historically. In other words, the space
where scientific knowledge is constructed is important, whether phys-
ical, abstract, or metaphorical and is traversed by the networks and by
the material that circulates in them, giving supportt to the units of anal-
ysis of the global history of science.

The growing formation of new generations of scientists, research
groups, and their inhabited spaces have a great capacity to organize
themselves around certain objectives in order to construct scientific
knowledge, and their analysis allows us to understand how they operate
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and what factors alter their functioning and/or productivity. Conse-
quently, we would like to end this first part with a phrase from David
Livingstone, which perfectly reflects the point underlying this work:
“As it moves, it is modified; as it travels, it is transformed” (Living-
stone, 2003, p. 4).

3 VISITING A LAB FROM THE PAST

Laboratory ethnographies have been carried out with a qualitative
research method that collects information interactively when the per-
son observing participates in the social life and day-to-day activities of
other people who are part of a community, that is, in an ad hoc manner,
the method of participant observation. In this way, it is possible to
make an in-depth approach to the people and institutions to which they
belong (Rodriguez-Gémez, Gil-Flores & Garcia Jiménez, 1999, p.165).

However, access to the original laboratory was impossible due to
the pandemic of the new SARS-CoV-2 coronavirus; access to any pub-
lic facility, including historical archives, during all of 2020 and part of
2021 was null. An alternative was to conduct in-depth qualitative inter-
views that support oral history as a resource independent of historical
archives. Interviews are the tool of choice for those seeking to gain
knowledge about social life and are flexible and dynamic. In-depth
qualitative interviews are:

[...] repeated face-to-face encounters between the researcher and the
informants, encounters [...] aimed at understanding the informants’
perspectives on their lives, experiences, or situations, as expressed in
their own words. The interviews follow the model of a conversation
among equals rather than a formal exchange of questions and answers.
[..] The researcher himself is the instrument of the Research [...]. (Tay-
lor & Bogdan, 1987, p.101)

For these purposes, it is pertinent to clarify that “informants” are
understood to be all those with whom close relationships are estab-
lished (the close relationships are called rappor?), with whom interviews
are conducted, and who are the primary sources of information.
Among the interviews, three types can be distinguished: life history in-
terviews, interviews aimed at learning about events and activities that
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cannot be directly observed, and interviews that provide a broad pic-
ture of a range of scenarios, situations, or people (Taylor and Bogdan,
1987, p.61, 102-103).

Although all three types of interviews could well be explained, the
one that was selected is the second one (learning about events and ac-
tivities that cannot be directly observed). In these interviews, the in-
formants are precisely the access that was denied because we did not
coincide in the space and time of the event that occurred; that is, they
are the eyes and ears of the past that come to the present moment of
the interview, becoming a new written history and therefore a new pri-
mary source.

Regardless of the type of interview chosen, given the Research to
be carried out, these latter three coincide in a series of basic techniques
that involve (I) establishing a friendly and harmonious relationship
with the informants, (I1) establishing repeated contacts, (I1I) facilitat-
ing interviews with more informants, (IV) making explicit the purposes
of the Research to be carried out and (V) allowing them to opt for
anonymity, among others (Taylor and Bogdan, 1987, pp.104-110).

With the above methodology, it is possible to catry out a history
capable of reconstructing socio-historical processes, converting oral
testimony into a new primary written or audio-visual source, while at
the same time allowing access to new data that are rarely found in the
documents of historical archives. Likewise, a striking aspect of oral his-
tory is the ability to go beyond the classic spaces where historical Re-
search is conducted, such as archives or libraries (Lara & Antinez,
2014, p. 48).

Also, it is important to clarify that the notion of “oral history” is
understood in two ways: first, as “information transmitted orally, in a
personal exchange, of a kind likely to be of historical or long-term
value”, and second, “oral history” refers to the interview itself and to
stories based on interviews (Chadarevian, 2012, pp. 52-58). Sometimes,
the distrust for oral history lies in psychological aspects such as selec-
tive memory. However, the oral is not excluded from the written, but
seeks in the latter its complementation, therefore, it is important to
perform triangulation between interviews and with some other written
primary sources (Lara & Antanez, 2014, p. 53; Chadarevian, 2012,
p.506).
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Likewise, to establish coherence with the global history of science
approach, the interviews conducted in this work are focused on in-
formants who did not belong to a dominant power structure at the
time of the standardization of molecular biology and genetic engineer-
ing techniques. On the contrary, they were students starting a scientific
career and initiating their collaborative networks in a practice that was
totally new for Mexico and for the institutions that were just beginning
to build and structure themselves in the then-new field of bacterial mo-
lecular genetics.

4 THE CONSTRUCTION OF BACTERIAL MOLECULAR
GENETICS

In the 21st century, at least in the year 2022, it is relatively easy for
almost anyone who has read up on genetics and molecular biology to
talk about biotechnology, genetic engineering, restriction enzymes, and
recombinant DNA. However, and alluding to Lorraine Daston’s article
on the naturalization of objectivity and truth, rarely do scientists ask
themselves why they use and replicate certain laboratory techniques
and not others or why certain scientific practices exist (Daston, 2016,
p. 10). This is precisely what this chapter tries to offer from the history
of science: to answer these questions and to note the relevance of some
people and institutions that were involved in the construction of bac-
terial molecular genetics in Mexico in the 1970-1980.

In Thomas Brock’s book, The emergence of bacterial genetics, published
in 1990, the last chapter is dedicated to what he calls the “biotechno-
logical revolution”, and he assures that this great change in experi-
mental biology is due to the novel recombinant DNA techniques. He
also states that without bacterial genetics, this new methodology in the
biological sciences would never have been possible. In Brock’s context,
there were only two unique purposes of recombinant DNA research,
and they still exist today. The first is to produce copies of DNA (or
what in biology has been called molecular cloning) that can be used for
biochemical and genetic Research. The second is to obtain the expres-
sion of cloned genes to produce large amounts of protein(s) (Brock,
1990, p. 325). The expectations of this new technology were directed
toward seemingly unlimited Research to manipulate the famous “mol-
ecule of life” for multiple purposes and impacts.
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4.1 Before genetic engineering in bacteria came to Mexico

Fernando Bastarrachea Avilés (1933-2011) obtained his degree as a
bacteriological chemist and parasitologist from the National School of
Biological Sciences of the National Polytechnic Institute (ENCB-IPN)
with the thesis “Antibiotic of specific action for mycobacteria pro-
duced by a Streptomyces from the soil” in 1957. During the 1950s and
1960s, he published experimental research work with Mycobacterinm tu-
berenlosis in the Revista Mexcicana de Tuberculosis (which after 1962 changed
its name to Preumology and Thoracic Surgery), in the Revista Latinoamericana
de Microbiologia, and in the Acta Tuberculosea Scandinavica. Much of his
work with this bacillus was done in Dr. Luis Bojali’s group in the Pa-
thology Unit of the UNAM, which is currently the Research Unit in
Experimental Medicine of the School of Medicine at UNAM and is
located in the General Hospital of Mexico “Dr. Eduardo Liceaga”
(Fernando Bastarrachea. Personal communication, 2008; Vazquez-
Garcia, 2017, p. 72; Camacho ez a/., 2011).

During his studies at the University of Wisconsin (1957-1959) to
obtain a Master of Science degree (Bacteriology), he continued working
with M. tuberculosis and its enzymes under the direction of the American
biochemist Dexter Stanley Goldman at the Tuberculosis Research La-
boratory of the Veterans Administration Hospital (currently the Wil-
liam S. Middleton Veterans Hospital) and published his work in Bzo-
chimica et Biophysica Acta, and the Journal of Bacteriology (Fernando Bastar-
rachea, Personal communication, 2008; Bastarrachea & Goldman,
1961; Bastarrachea, Anderson & Goldman, 1961).

At that time, Dr. Goldman was an active member of the Veterans
Administration Hospital, whose facilities since the 1950s focused on
tuberculosis treatment and Research. This was because of the efforts
of the United States government through the American physician Mar-
tin Cummings, who was the director of the Research Service, founded
in 1953, and who worked to improve relations of the Veterans Admin-
istration Hospital with United States medical schools that lacked re-
search laboratories (Hays, 2019, p. 183).

After completing his master’s degree with his thesis “Aldolase and
phosphofrutokinase from Mycobacterium tuberculosis’, Bastarrachea re-
turned to Mexico and studied for his doctorate (1960-1965) at the Cen-
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ter for Research and Advanced Studies (CINVESTAV) under the di-
rection of Mexican biochemist Manuel Valerio Ortega (Fernando
Bastarrachea. Personal communication, 2008). Dr. Ortega was one of
the founders of the Biochemistry Department at CINVESTAV in
1962, and during this same decade, he promoted microbial genetics
and cell biology in Mexico (CINVESTAV Irapuato, 2021,
CINVESTAYV Departamento de Bioquimica, 2021; Barreda-Saldafia,
2021, El Universal, 2017). Bastarrachea began biochemical and genetic
mapping research on Escherichia coli bacteria obtaining the Ph.D. degree
with the dissertation “Studies on the phenomenon of conditional de-
pendence to streptomycin in bacteria” (Bastarrachea & Ortega, 1967;
David Romero. Personal communication, November 11, 2020).

Later he decided to do postdoctoral studies, from 1966 to 1967, in
bacterial genetics with the American geneticist Alvin J. Clark in the
Department of Molecular Biology at the University of California,
Berkeley (Fernando Bastarrachea. Personal communication, 2008;
Bastarrachea & Clark, 1968). In the same decade Dr. Clark was at-
tached to the Department of Bacteriology and in collaboration with
the American microbiologist Michael Doudoroff and the Canadian mi-
crobiologist Roger Stanier. They developed a close collaboration with
the Department of Molecular Biology, which boosted work in the
fields of knowledge of experimental pathology, animal virology and
microbiology (University of California History Digital Archives, 2021).
During his stay with Dr. Clark, Bastarrachea began to develop research
on DNA recombination with the F plasmids of E. ¢/ and:

he designed a strain of E. co/i that had three F factors introduced at
different points on the chromosome [...] and what was easy to predict
it happened. The surrounding sectors where each of those I factors
were transferred very early in the conjugation. Nobody thought it was
possible because they thought it was going to become a real mess in
terms of conjugative transfer, but in practice it worked very well and
earned him an article in PNAS [Proceedings of the National Academy
of Sciences| with him [Fernando Bsatatrachea] and Alvin Clark as au-
thor. (David Romero. Personal communication, November 27, 2020).

During the same postdoctoral stay, Bastarrachea’s work allowed
him to become a John Simon Guggenheim Memorial Foundation Fel-
low in the field of Molecular and Cellular Biology in the category of
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Natural Sciences for Latin America and the Caribbean. Upon his return
to Mexico in 1967 as an expert in bacterial genetics, he joined
CINVESTAY as a Full Professor with the research line of E. co/i genes
related to streptomycin resistance. Thus, he invited renowned interna-
tional bacteriologists such as Francoise Jacob (Fernando Bastarrachea.
Personal communication, 2008; Bastarrachea and Clark, 1968; Bastat-
rachea & Willetts, 1968; Bastarrachea, Tam & Gonzalez, 1969; Lopez-
Revilla & Bastarrachea, 1971; Willetts & Bastarrachea, 1972; Sanchez-
Anzaldo & Bastarrachea, 1974; Gomez-Eichelmann & Bastarrachea,
1974, pp. 47-58; Sanchez-Anzaldo, Gémez, & Bastarrachea, 1979; Or-
tega, 2004, p.10; Camacho ez a/., 2011, p. 10).

In 1978 he left CINVESTAYV and joined the academic staff of the
UNAM within the IIBm as a Senior Researcher to start the project
“Molecular Genetics of Nitrogen Metabolism”, whose line of Re-
search, besides being the most productive, opened the way to genetic
engineering and in particular to bacterial molecular genetics (Fernando
Bastarrachea. Personal communication, 2008; Camacho ef a/., 2011, p.
10) that:

[...] it was fundamental in Mexico because [...] we were [as a working
group| at a very similar level to what was happening in the United
States both in the issue of [...] gene isolation and its study and in the
case of nitrogen metabolism. [...]| We were playing against the strongest
nitrogen metabolism group that was at MIT [Massachusetts Institute
of Technology], and it was very stimulating [...]. In that sense, micro-
bial genetics did have an impact in Mexico without a doubt. (Alejandra
Covarrubias. Personal communication, January 8, 2021).

4.2 The dawn of scientific practice

In most books related to biotechnology, the history of genetic en-
gineering begins with the experiments conducted in the laboratories of
Herbert W. Boyer at the University of California, San Francisco, and
Stanley N. Cohen at Stanford University. The former showed a very
eatly interest in restriction enzymes in his studies as a biochemist, while
the latter, schooled in genetics, studied bacterial plasmids and their role
in antibiotic resistance (Hughes, 2011, pp. 2-7; Stevens, 2016, pp.41-
43; Jasanoff, 2019, pp.48-49).
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This conjunction of knowledge was made possible when, in No-
vember 1972 Boyer and Cohen coincided at a conference devoted to
work on bacterial plasmids held in Honolulu, Hawaii. At this meeting
-organized by Cohen, Tsutomu Watanabe and Donald Helinski- the
attendees discussed the recently discovered E. ¢o/i plasmids capable of
being transferred between bacterial strains. Unaware that they would
be pioneers in genetic engineering, Boyer and Cohen met at Waikiki
Beach for a walk to allow them a respite from the conference and a
little refreshment. They were soon joined by microbiologists Stanley
Falcon and Chatles Brinton to enter a de/i where they exchanged results
from their respective labs. Boyer talked about the sequencing data ob-
tained for the EcoRI cut site, and Cohen about the plasmid cut exper-
iments, which at that time had not been published. Cohen states that
“as Herb and I talked, I realized that EcoRI was the missing ingredient
needed for molecular analysis of antibiotic resistance plasmids” (Co-
hen, 2013, p. 15524).

It was at that very informal time, so outside the academic environ-
ment and the classic laboratory full of people wearing white coats, that
the group of microbiology specialists glimpsed the potential of com-
bining their work on restriction enzymes and bacterial plasmids to give
rise to modern biotechnology, ze., genetic engineering (Russo, 2003,
p-456; Hughes, 2011, p.11; Cohen, 2013, p. 15524; Stevens, 2016,
pp.43-45).

In a very general way, we can summarize the recombinant DNA
technology developed by Boyer and Cohen as follows: first, the bacte-
rial plasmid is isolated so that the EcoRI restriction enzyme then cuts
the DNA. This leaves single strands of reduced size with protruding
ends (sticky ends) to which the sticky ends of another DNA fragment
that has also been cut by the restriction enzyme can be attached. Then,
to join both fragments, the enzyme ligase -which promotes DNA bind-
ing- is used and allows the plasmid to incorporate the foreign DNA to
later remake the plasmid with now an extra part of genetic material.
Finally, the plasmid is reinserted into the bacterium and grown in cul-
ture medium so that, when it reproduces, it makes copies of the foreign
DNA. Each copy can be amplified as much as the bacteria can divide
(Cohen, 2013, p. 15525; Madigan ez al., 2015, p. 3306; Stevens, 2016, p.
44).

208



4.3 A great convergence: genetic engineering in bacteria ar-
rives in Mexico

By 1976, a young graduate student from the School of Chemistry
at UNAM made a research stay in Boyet’s laboratory and learned “the
mysterious arts of molecular cloning” (David Romero. Personal com-
munication, November 11, 2020). This young woman, named Alejan-
dra Covarrubias, shared a worktable during her stay abroad with the
then postdoc Francisco Bolfvar Zapata, one of the creators of the most
widely used plasmid in modern biotechnology, pBR322:

[-.-] T had the opportunity to go to San Francisco just before starting
my master’s degree to Herb Boyer’s laboratory, who was the person
who started working with recombinant DNA together with others
from Stanford University. So [...] I had just graduated from my bache-
lot's degree, and I had the opportunity [...] and there I learned a lot of
things, which was a bit like applying my bachelot’s thesis [...]. At that
time the differences in technologies between a place like Mexico and
the United States, at least where I was, were gigantic. My undergradu-
ate thesis seemed like a joke because it was basically to purify a plasmid
that, when I was there [in Boyer’s laboratory], it was a daily routine [to
purify plasmids]. I learned everything there. Basically, everything one
wanted to learn about “modern” molecular biology -at that time, it was
called that - which was to purify DNA, plasmids, [...]. Practically eve-
rything in bacteria because [..] molecular biology basically started
thanks to, or in the framework of, microbial genetics [...|]. (Alejandra
Covarrubias. Personal communication, January 19, 2021).

Covarrubias finished her stay in 1978 and returned to Mexico to
pursue her master’s degree at the IIBm under the mentorship of Dr.
Bastarrachea. By that time:

[..] Dr. Bastarrachea’s intention was to try to understand precisely the
mechanism of regulation of this enzyme [glutamine synthetase] and, in
general, how the bacteria used nitrogen and regulated nitrogen sources
[..]. (Alejandra Covarrubias. Personal communication, January 8,
2021).

The enzyme glutamine synthetase is essential in the assimilation of
nitrogenous compounds such as ammonia (NH3) and in the synthesis
of the amino acid glutamine. This enzyme acts as a nitrogen donor for
protein and nucleic acid synthesis since it can incorporate NHj into
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organic compounds (Madigan, 2015, p. 252; Vegara-Luque, 2018, pp.
43-45). During her master’s studies, Alejandra Covarrubias wanted to:

[...] show that it was possible to isolate a gene and that it was functional
once you took it out of the bacterial genome. That was one reason. The
other reason was that nitrogen metabolism is one of the metabolisms,
along with carbon metabolism obviously, most important for any liv-
ing organism, and at that time, bactetia were the model. And then,
since glutamine synthetase is a central enzyme in this [nitrogen| me-
tabolism, the challenge was, precisely, to learn more about the enzyme,
knowing its sequence [...]. On the other hand, also knowing [...] the
different genetic [...] data on the regulation of glutamine synthetase
could be known in greater detail if we isolated the gene and other genes
related to metabolism |...]. (Alejandra Covarrubias. Personal commu-
nication, January 8, 2021).

Covarrubias’ opportunity to collaborate at another level with Dr.
Bastarrachea materialized only in 1980 when she had barely finished
her master’s thesis and:

[...] At that time, there were positions, and then I was given a research
position [at UNAM]J. I barely had my mastet's degree. So, it was great
because Dr. Bastarrachea had his laboratory, where we always worked,
and then, on the other side, in the laboratory that was next door, was
the one they gave me. And then, we [Alejandra’s new group| continued
doing the molecular biology part, but we always had seminars together
[with Dr. Bastarrachea]. To have a better relationship, what we did was
to make a little door between the two laboratories [...] We had the door
made and said, “No, we are like one [laboratory],” and we already had
a direct pass. Dr. Bastarrachea’s students - David Romero was Bastar-
rachea’s student [...] - and my students, at that time, started to have a
lot of complementation with molecular biology and genetics. So, it was
super good for both of us. (Alejandra Covarrubias. Personal commu-
nication, January 8, 2021).

Alejandra Covarrubias and Dr. Bastarrachea established a collabo-
rative relationship as if it were symbiosis because while she was learn-
ing bacterial genetics, he was learning molecular biology. This collabo-
ration was not only academic but also spatial. They built a laboratory
in the Department of Molecular Biology of the IIBm that gave them a
work area where the two scientific practices converged: bacterial ge-
netics and molecular biology. This was what David Romero, at the time
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a student of the Basic Biomedical Research degree program, observed
and experienced during his stay in Dr. Bastarrachea’s laboratory:

[..] From the beginning he [Bastarrachea] had a very close collabora-
tion with Alejandra Covarrubias. At that time, [she] a young researcher
who was still studying for her PhD. She was returning from a stay in
the United States [...]. Both [Bastarrachea and Alejandra] were inter-
ested in [the] nitrogen metabolism in Escherichia coli. On the one hand,
Fernando was working on the genetics part centered around the regu-
latory system for the glutamine synthetase gene in Escherichia coli, and
Alejandra was interested in the molecular basis, she wanted to know
the [glutamine synthetase] gene and link the information that was be-
ing obtained in Fernando’s laboratory [...]. It was, I think, a very fruitful
collaboration [...] There was no physical border between the two
groups. The seminars were common; we spoke different languages [ge-
netics and molecular biology], but the idea was to learn both languages.
[..] It was two for the price of one. [...]. One particularity is that, for
historical reasons, Fernando’s lab and Alejandra’s lab were joined. A
wall was broken, and there was 2 communication between the two la-
boratories, then, one migrated from one laboratory to the other. They
did part of the experiments in the other laboratory, part of the experi-
ments in one and they reached a quite good agreement, a precursor of
the one they would later meet at the Nitrogen Fixation Center |...] (Da-
vid Romero. Personal communication, November 11, 2020).

The CIFN, from its inception, maintained an ezhos of internal col-
laboration that:

was moving things along quite well. [...] [and] it was part of the logistics
of the Center itself. [...] The Center [CIFN] emanated from what was
the Department of Molecular Biology of the Institute of Biomedical
Research [IIBm]. The researchers who wete there, some of them like
Fernando [Bastatrachea or] Paco [Francisco] Bolivar, worked with
bacteria such as Escherichia coli [and] collaborated [...]. (David Romero.
Personal communication, November 27, 2020).

In this quest to understand nitrogen metabolism in E. co/, Alejandra
Covarrubias and Dr. Bastarrachea were able to standardize the first
bacterial molecular genetic techniques to understand the regulation of
the gnlA gene for glutamine synthetase:
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[...] what Dr. Bastarrachea did, let’s say, that the study strategy to try
to elucidate the control mechanisms of glutamine synthesis was to gen-
erate mutants |[...] that did not grow well in the presence of glutamine
or the presence of some other nitrogen source, |...] map those mutants.
Once those mutants were in the genome of E. co/i genome, the idea
was to clone [and] try to see whether or not those mutations cotre-
sponded to genes that were related to the control of glutamine synthe-
tase. Then, he [Bastarrachea] did all this part of generating the mutants
[and] characterizing the mutants, either by crosses to see that the mu-
tations were in a particular gene, etc. [And to see] how this affected
glutamine synthesis, yo# would measure glutamine levels, or ammo-
nium levels in the bacteria, etc. [...] With the phenotypes of the bacte-
ria, if the bacteria grew slower or slower on glutamine or some other
nitrogen sources, yox could deduce whether those mutations were in
genes that regulated [glutamine synthetase]. So that’s how it was deter-
mined that there were mutations that affected glutamine synthesis that
were not in the gene for glutamine synthetase but were in other genes
that were then deduced to be genes that regulated synthesis. And the
genetic mappings then allowed us to define where the gene was [ap-
proximately]. Then, [...] in Dr. Bastarrachea’s laboratory, they could
say, “the gene is close or far away.” That is the first part. [...] After
cloning the glutamine synthetase gene, the idea was to try to look for
those genes that corresponded to these other mutants, or mutated
genes, that gave these other phenotypes. [...] To do that, what one ini-
tially proposes is_you have [...] the genome of the bacterium, yox cut it
into pieces with restriction enzymes, yox put those restriction enzymes
into plasmids, and then yox transform the bacterium that is mutated in
those genes. You see if there is a complementation of the phenotypes
to a wild phenotype. And that’s the way to look for the genes, which
was what we [Alejandra’s group] did, to look for the genes that com-
plemented those mutations and determine if those genes really were
[..] and where they were. And then that was how we and the other
group we were competing with [at MIT] came to the same conclusion
[...] at the same time, which was that at least two of the regulatory genes
were [very close] to the glutamine synthetase gene and we determined
that it was an operon [the gInALG operon]. (Alejandra Covarrubias.
Personal communication, January 19, 2021).

Dt. Fernando Bastarrachea and his students worked for a little
more than a decade, from 1980 until 1992, on the nitrogen metabolism
of E. coli at both the CIFN and the then new CIIGB. Both centers were
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built thanks to collaborations between scientists of the time who were
dedicated to molecular biology and who belonged to the Department
of Molecular Biology of the IIBm (Camacho ef a/., 2011, p. 10).

What that Department of Molecular Biology [of the IIBm] was gave
rise to the molecular biology that currently exists in several of the uni-
versity institutions. A lot of [molecular biology] ended up in Cuerna-
vaca because of the movement of that Department of Molecular Biol-
ogy [...] initially [...] as the Center for Nitrogen Fixation [CIFN]. The
other part left three years later as the Center for [Research] on Genetic
Engineering and Biotechnology [CIIGB], currently the Institute of Bi-
otechnology [IBt]. From one day to the next, the molecular biology
that was being done at UNAM ended up in Cuernavaca [...]. It was not
the only place where molecular biology was done, of course, in the
country. The other very important place was CINVESTAV, where
Fernando [Bastarrachea] had left and where other researchers with
whom he had collaborated had stayed [...] (David Romero. Personal
communication, November 27, 2020).

Before his retitement, in 1993, Alicia Gonzalez, Carmen Gbémez,
Guadalupe Espin, and Gloria Soberén organized in honor of Dr.
Bastarrachea the International Symposium on “Molecular Genetics of
Microorganisms” which lasted three days and was attended by just over
100 national and international patticipants (including his professor Al-
vin J. Clark). The following year, the journal Critical Reviews in Microbiol-
ogy devoted issue number 2 of volume 20 with written reviews of those
who participated in this Symposium (Camacho ¢z a/., 2011, p. 10).

When he [Fernando Bastarrachea] turned 60 in 1993, a commemora-
tive symposium was held [..] a lot of researchers from abroad were
invited. But also many nationals who had to do with him in different
ways. That was in San José Vista Hermosa [Morelos, Mexico]. It was
not that he was thinking of retiring; what he really wanted was, on the
one hand, to stay in Brazil -another of the places that fascinated him-
to learn more about the nitrogen-fixing bacteria that was attracting his
attention: Agospirillum [spp.], and then what he wanted to do was to
migrate to Yucatan [Mexico], his homeland, to work at the University
of Yucatan doing Research there. He did that; he went to Yucatan
[and] stayed there for several years [...], but unfortunately, the devel-
opment was not what he needed [...], and so he sought to return to
UNAM itself. It was an apache dance because he had already retired, so
we had to reverse that retirement and hire him, and what was done
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was to hire him in a partial way [with] few facilities [since] he had al-
ready lost the laboratory. Rather, they gave him [a] small laboratory
and a micro-aid in technical terms. But Fernando, at that time, was
already getting into something that eventually turned out to be quite
good. He had the notion that antibiotics did more than kill [...] what
they could induce was a state of hypermutation in the cells [...] to that
he dedicated his last years of work before dying in 2011 (David
Romero. Personal communication, November 11, 2020).

With great honor, Rafael Camacho, Laura Camarena, Carmen
Goémez, and Luis Servin (IIBm); Alicia Gonzalez (Institute of Cell
Physiology), and Alejandra Covarrubias (IBt) wrote in Dr. Bastar-
rachea's Obituary, published in the IIBm Newsletter, that:

[...] His students, colleagues, and friends will remember him, in recent
years, reading articles and books with a magnifying glass in hand or
talking with his students, critique in hand, with his genuine and gener-
ous desire to help and improve the work presented to him. We remem-
ber him self-absorbed in his pessimism, with his vision of reality, often
in black and white, which provoked us to reflect, but also with his
sonorous and radiant laughter, enthusiastic about promising results.
We see him in memory, with his aversion to giving courses or lectures,
but also with his bohemian taste for Yucatecan trova and bossa nova. El
Maestro [as he was commonly known] is, without a doubt, a person
that we will all miss but that we will keep alive in our memory and our
work as researchers. (Camacho ez 4/, 2011, p.11)

5 CONCLUDING REMARKS

Historical reconstructions using the circulation of knowledge and
collaborative networks lead to a global history of science that, although
it does not have an exact methodology, provides a series of theoretical
tools that show the decentralization of Western narratives, thus mov-
ing away from the Euro-American tradition. In this paper, we have
found that bacterial molecular genetics emerges from the conjunction
of two relatively new scientific practices in post-war Mexico: bacterial
genetics and molecular biology.

In general, the global turn in the history of science allows us to go
beyond historical explanations centered in Europe and the United
States by addressing issues related to power and colonialism, taking up
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key figures that had been erased from traditional narratives, as well as
their practices. As it has been exposed, molecular biology is not only
the product of the work of those doing science in the United States or
Europe; high-quality molecular biology and genetic engineering was
(and is) also done in Mexico. Much of what was developed with respect
to genetic engineering in bacteria and what Thomas Brock calls the
“biotechnological revolution™ in The emergence of bacterial genetics -mainly
in the United States- is still preserved in this 21st century and its first
two decades.

Scientific knowledge, as a practice, and its materials circulate
through the collaborative networks created by the interconnections of
scientific endeavor. Thus, the global history of science highlights the
interaction of experts of different nationalities. Although global history
does not imply a total history, the overall picture is important, as it
highlights mobility as a constitutive feature of scientific knowledge.

On the other hand, through the interviews, we have noted the social
machinery that underlies the construction of scientific practice and
makes the seemingly obvious -such as bacterial molecular genetics be-
ing the conjunction of two scientific practices- an object of enlighten-
ing Research to understand why we have some scientific practices and
not others. Nevertheless, it is important to emphasize that these social
dynamics mentioned above are rarely found or visible in the papers
published by scientists. Consequently, and with the methodology of in-
depth qualitative interviews, it is possible to construct a history capable
of accounting for the multiple socio-historical processes and, at the
same time, convert oral testimonies into new primary sources.

In the laboratory of Fernando Bastarrachea and Alejandra Covar-
rubias, initially, inside the 1IBm, a door was built -literally and figura-
tively- that allowed the coming and going abroad of materials, con-
cepts, and even young scientists in training. All these opened paths for
new Research and built several scientific practices for the study of mol-
ecules and genetic mechanisms of nitrogen fixation in E. co/. And later
for other microorganisms such as the fungus Newrospora crassa and the
bacterium Rhizobinm etli. Bacterial molecular genetics put Mexico at the
cutting edge that the necessary investments were made by the institu-
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tions capable of sponsoring such projects to be part of the first ge-
nomic sequencing projects in Mexico at the end of what Evelyn Fox
Keller calls “the century of the gene”.
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Los efectos de las patentes de materiales
genéticos en la investigacion cientifica-biolégica:
un analisis legal y filoséfico

Nicolas Salvi *

Resumen: En este trabajo nos proponemos analizar los efectos que tienen en
la genética y la microbiologia la aplicacién de las leyes de propiedad intelectual,
en su forma de derechos de patentes. A través del estudio de algunos episodios
de la historia reciente de estas areas de la biologfa, argumentamos por qué nos
parece erronea, desde el punto de vista juridico y filoséfico, la patentabilidad
de los genes y genomas que provienen totalmente de la naturaleza. Mostrare-
mos cémo esta practica legal acarrea una gran cantidad de valores no-episté-
micos y concepciones ético-politicas que afectan de lleno a las investigaciones
biolégicas que forman parte del negocio biotecnoldgico y generan un desme-
surado choque de cosmovisiones con culturas ajenas al sistema liberal-capita-
lista.
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The effects of patents on genetic materials on scientific-biological
research: a legal and philosophical analysis

Abstract: In this paper, we propose to analyze the effects on genetics and
microbiology of applying intellectual property laws in the form of patent
rights. By studying some episodes in the recent history of these areas of biol-
ogy, we argue why it seems wrong to us, from a legal and philosophical point
of view, the patentability of genes and genomes that come totally from nature.
We will show how this legal practice entails many non-epistemic values and
ethical-political conceptions that fully affect the biological research that is part
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of the biotechnological business and generate a disproportionate clash of
worldviews with cultures outside the liberal-capitalist system.

Keywords: Biotechnology. Genetic. Microbiology. Biological Patents. Non-
epistemic values.

1 INTRODUCCION

El estudio de los genes ha tenido un lugar central en la biologia
desde el siglo XX. A partir del redescubrimiento de Mendel, la genética
creci6 a pasos agigantados. Con los descubrimientos de los cromoso-
mas, el dcido desoxirribonucleico (ADN) y el desarrollo de la estructura
de la doble hélice de este ultimo por James Watson, Francis Crick, Ro-
salind Franklin y Maurice Wilkins (De Polanco, 2000), la genética se
posiciond entre las ramas mas relevantes de la biologfa, tanto para cien-
tificos como para el publico en general (Sturtevant, 2001; Chadarevian,
2003; Sweeney, 2004).

Ante este boom y con la interrogante del gen sobre la mesa, la biolo-
gia molecular tomo otro lugar preponderante en las ciencias naturales.
De esta forma, la relacion del 4cido desoxirribonucleico y el acido ri-
bonucleico (ARN), sintesis de proteinas y las interacciones moleculares
de las células, pasaron a ser de relevancia sustancial en esta area de co-
nocimiento. Especial atencién empezé a tener la rama conocida como
gendmica, es decir, el estudio del conjunto completo de genes en una
sola célula de un organismo (Giani ¢z al., 2020).

A estos estudios se suma la biotecnologia, bioquimica y la ingenieria
genética, que son parte de los debates bioéticos mas relevantes de nues-
tros tiempos. Esto adn se acrecenté mas con el Proyecto del Genoma
Humano y su concrecién en 2003 (Morfakis, 2017). Asi, la genética
molecular y la genémica tomaron un rol preponderante en los estudios
tecnocientificos de la biologia (Garcfa, 2004; Giani 7 al., 2020).

A la par de este desarrollo, el sector privado fue obteniendo mayor
preeminencia frente a los Estados como financiador de los proyectos
tecnolégicos a finales del siglo XX. Son ahora las empresas biotecno-
logicas, farmacéuticas y alimentarias las principales financistas de los
proyectos cientificos, resultando en un franco y claro apartamiento de
los Estados en estas materias. Los resultados cientificos pasaron a ser
entendidos como mercancias afectadas por los valores del comercio
global (Mattarollo, 2017).
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El avance del privado en la biotecnologia generé distintas reaccio-
nes desde el Derecho. Por un lado, los Estados comenzaron a generar
de manera mas activa instrumentos internacionales para generar un
marco de control de la situacién. En el area de los Derechos Humanos
destacan la “Declaracion Universal sobre el Genoma Humano y los
Derechos Humanos de la UNESCO™! (1997) y la “Declaraciéon Uni-
versal sobre Bioética y Derechos Humanos de la UNESCO”2 (2005).
En cuanto al aprovechamiento econémico de los materiales biologicos,
es protagonista el “Protocolo de Nagoya sobre el acceso a los recursos
genéticos y la distribucién justa y equitativa de los beneficios derivados
de su utilizacién del Convenio sobre la Diversidad Biologica™? (2010),
entre otros.

Sin embargo, y central para nuestro analisis, los actores privados
desarrollaron una respuesta juridica para defender sus intereses de mer-
cado. En especial, un instituto que permite asegurar la rentabilidad de
la inversién en el negocio genético. Entran en juego aqui las polémicas
“patentes biologicas”.

2 PROPIEDAD INTELECTUAL Y PATENTES

El Derecho respondié a la necesidad del mercado biotecnolégico a
través de la analogia. El instrumento elegido fue el de la propiedad in-
telectual, en especifico el derecho de patentes. Las patentes consisten
basicamente, en otorgarle a un inventor el derecho exclusivo de explo-
tacién comercial de su invento por un periodo de tiempo (en general
por 20 afios). A su vez, le otorga la potestad de excluir a toda otra
persona del uso de su creacion por el periodo de tiempo que dure la

! Declaracién Universal sobre el Genoma Humano y los Derechos Humanos, de 1997.
Disponible en <https:/ /www.ohcht.org/es/instruments-mechanisms/instru-
ments/universal-declaration-human-genome-and-human-rights>. Acceso en: Junio
2022.

2 Declaracién Universal sobre Bioética y Derechos Humanos, de 2005. Disponible en
<https:/ /unesdoc.unesco.org/ark: /48223 /pf0000146180_spa>. Acceso en: Junio
2022.

3 Protocolo de Nagoya sobre el acceso a los recursos genéticos y la distribucion justa
y equitativa de los beneficios derivados de su utilizaciéon del Convenio sobre la Diver-
sidad Biolégica, de 2010. Disponible en <https://www.cbd.int/abs/doc/proto-
col/nagoya-protocol-es.pdf>. Acceso en: Junio 2022.
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patente (ius probibend;). E1 Estado protege al titular al registrar la patente
y crear un monopolio artificial a cambio de la divulgacién del invento.
Vencido el plazo, la tecnologia en cuestién pasa al dominio publico
(Pérez, 2017).

En nuestro caso especifico, una patente bioldgica reconoce a una
invencion en el campo de la biologfa el derecho a restringir a terceros
el uso, venta y todo tipo de explotacién. El alcance es discutido, ya que
podtia abarcar tanto a organismos genéticamente modificados, como
a sustancias o procesos que son parcial o completamente decodificados
de la propia naturaleza.

Es importante notar los requisitos generales que las legislaciones de
patentes suelen pedir. Estos son: a) que se presente como una novedad;
b) la aplicacién industrial y; c) la actividad inventiva o esfuerzo creativo.
Es especialmente esta tltima la que parece no hacerse presente cuando
se intenta patentar materia viviente producida de manera totalmente
natural. O sea, puede existir un descubrimiento, pero no una invencién.

Yendo aun mas a fondo, compartimos con Bengel (2020) en que, si
aceptamos la patentabilidad de genes, estarfamos rompiendo con las
notas tipicas de este derecho. No hay invencién, sino descubrimiento
de material ya presente en la naturaleza y su secuenciacion es rutinaria;
no existe novedad ya que se basan en material ya descrito; y su aplica-
cién industrial es eventual en muchos casos.

Ante estas interrogantes, los sistemas juridicos en el mundo presen-
tan claras diferencias. Paises como Argentina prohiben patentar toda
clase de materia viva y sustancias preexistentes de la naturaleza para
evitar este tipo de problemas®. Pero legislaciones como la de la Unién
Europea’ si consienten el patentamiento de productos biolégicos na-
turales, desatando los problemas que aqui tratamos.

Uno de los casos mas resonantes es el de Estados Unidos, dado su
peso indiscutible en el mercado tecnocientifico. Alli, hasta 2013, estaba
permitido patentar sustancias biolégicas meramente aisladas de su am-
biente natural. Famosos son los casos en los que se lograron patentar

4 Ley 24.481. Art. 6 inc. g. Disponible en <https://www.argentina.gob.ar/norma-
tiva/nacional/ley-24481-27289 /texto>. Acceso en: Enero 2022.

5 Directiva 98/44/EC. Disponible en <https://eur-lex.europa.eu/legal-con-
tent/ES/TXT/HTML/?uri=CELEX:319981.0044&from=ES>. Acceso en: Enero
2022.
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sustancias como la adrenalina (Rao, 2019), alimentos como el arroz
basmati (Gémez, 2010) y una gran cantidad de genes protagonistas en
las industrias farmacéuticas y agroquimicas (Cook-Deegan & Heaney,
2010).

HEsto cambi6 radicalmente en 2013 cuando la Corte Suprema de Es-
tados Unidos expidi6 sentencia en el caso Association for Molecular Patho-
logy v. Myriad Genetics, Inc.5. En este caso, se cuestionaba las reivindica-
ciones de la empresa de testeo Myriad Genetics sobre las patentes de
los genes supresores de tumores BRCA1 y BRCA2. La relevancia se
encuentra en que muchas de las mutaciones en estos genes causan un
aumento en las mujeres de sufrir cincer de mama y de ovario.

A través del patentamiento del BRCA1 en 19948 y del BRCA2 en
19959, Myriad Genetics consiguié grandes beneficios economicos ofer-
tando servicios de diagnéstico sobre estos genes, e impidiendo a terce-
ros laboratorios y universidades la realizacion de estos procedimientos.

Estas practicas empresarias llevaron a que Myriad Genetics sea de-
nunciada por la Association for Molecular Pathology (AMP) en con-
junto con la Universidad de Pensilvania, investigadores de otras uni-
versidades y organizaciones de defensa de los derechos de pacientes,
asi como pacientes individuales afectados por el accionar de la em-
presa. Luego de diversos devenires procesales, en junio de 2013, la
Corte Suprema estadounidense fall6 en favor de los demandantes, es-
pecificando que la secuenciacién de acido ribonucleico aislado de la
naturaleza no puede ser considerada como objeto a patentar. El dcido
ribonucleico aislado no implica ninguna transformacién al mismo,
siendo fenémenos naturales guiados por leyes de la naturaleza.

Tal cual lo explica Lucchi (2021), este nuevo canon interpretativo
en Estados Unidos inaugurado con Myriad se da en conjunto con la

6 Sentencia disponible en: <https://supreme.justia.com/cases/ fede-
ral/us/569/576/>. Acceso en: Junio 2022.
7BRCA es el acrénimo de Breast Cancer susceptibility protein.

8 Patente U.S. 5747282. Disponible en  <https://patents.google.com/pa-
tent/US5747282>. Acceso en: Junio 2022.

9 TPatente US. 5837492. Disponible en: <https://patents.google.com/pa-
tent/US5837492>. Acceso en: Junio 2022.
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decision tomada en Mayo Collaborative Servs. v. Promethens Labs'. En este
caso, la Corte Suprema estadounidense establece que ciertos métodos
de diagnéstico no son patentables. La sentencia responde especial-
mente al proceso de reaccion natural que tiene un paciente en la pro-
duccién de metabolitos y la eficacia terapéutica de un paciente con la
ingesta de un farmaco. Concluye entonces que la simple observacién
de estos fenémenos no puede ser patentable.

Estos casos han cambiado totalmente el criterio de elegibilidad de
elementos patentables en los Estados Unidos. Este nuevo canon inter-
pretativo, marca una era en la que, al parecer, al menos desde el derecho
de ese pais se sostiene la imposibilidad de generar patentes de secuen-
cias genéticas aisladas de la naturaleza o de métodos que no requieran
una real actividad inventiva por parte del humano.

Esto sin embargo no es un caso cerrado. Existen iniciativas para
incorporar legislacion que amplie la gama de elementos patentables.
Contreras (2021) relata cémo en 2019 los senadores Chris Coons y
Thom Tillis presentaron un proyecto de ley que proponfa abrogar las
excepciones a patentes basadas en “ideas abstractas” como “leyes de la
naturaleza” o “fenémenos naturales”. Esto articularia la posibilidad de
patentar genes y genomas de origen totalmente natural. Ademas, la
propuesta sostenia la patentabilidad de otros elementos como métodos
de diagnosticos médicos.

Empero, el proyecto se estancé ante la oposiciéon de numerosas or-
ganizaciones civiles, cientificos y académicos que se pronunciaron ante
los peligros de esta propuesta. Mas esto no evitd que durante la pande-
mia de COVID-19, estos senadores y otros politicos se pronunciaran
a favor de ampliar la proteccién de patentes para facilitar el desarrollo
de tecnologfa en la lucha contra el flamante virus (Contreras, 2021).
Esto nos lleva a discutir qué cuestiones ético-politicas estan detras del
sistema de patentes genéticas que ain pugna por su implementacion.

3 LA POLITICA, EL MERCADO Y LOS VALORES

Algunos pensaran que patentar genes o genomas no va mas alla de
debates bioéticos y concepciones valorativas, que a fin de cuentas no

10 Sentencia  disponible  en: <https://supreme.justia.com/cases/fede-

ral/us/566/66/>. Acceso en: Junio 2022.
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afectan a la ciencia en si. Pero esto setfa pecar de ceguera ante el pano-
rama que venimos describiendo.

Las claras aplicaciones que las ciencias bioldgicas tienen en los am-
bitos farmacéuticos y alimenticios las han tornado muy importantes
para el mercado. Al utilizar herramientas de la propiedad intelectual,
valores relacionados a estos instrumentos se han inmiscuido intrinse-
camente en el desarrollo de estas ciencias.

La idea de las patentes esta relacionada intrinsecamente con las ba-
ses del sistema capitalista. Estas son, el libre mercado y el respeto a la
propiedad privada. Estas imagenes estin marcadas en el desarrollo mo-
derno de occidente, y forman parte de las concepciones ético-politicas
de los sistemas juridicos europeos y sus descendientes.

La propiedad intelectual intenta tomar los fundamentos iusnatura-
listas!! de los derechos de propiedad real'?, sobre todo de tradicién
moderna-racionalista (Koepsell, 2009). El iusnaturalismo racionalista,
que tiene origen en los textos de los famosos contractualistas moder-
nos como Hugo Grocio, Samuel Pufendorf y John Locke, afirma -de
manera resumida y esquematica- que existe un derecho anterior al san-
cionado por el Estado, el cual surge de la razén/naturaleza humana.
En el caso especifico del derecho de propiedad, se entiende que este es
un derecho natural que debe ser protegido por el Estado. Sobre la na-
turaleza y adquisicion de la propiedad Locke detalla:

Aunque la tierra y todas las criaturas inferiores sirvan en comun a to-
dos los hombres, no es menos cierto que cada hombre tiene la propie-
dad de su propia persona. Nadie, fuera de él mismo, tiene derecho
alguno sobre ella. Podemos también afirmar que el esfuerzo de su
cuerpo y la obra de sus manos son también auténticamente suyos. Por
eso, siempre que alguien saca alguna cosa del estado en que la natura-
leza lo produjo y la dejo, ha puesto en esa cosa algo de su esfuerzo, le

11 Las teorfas iusnaturalistas o el iusnaturalismo es un grupo de corrientes de filosoffa
del derecho que afirman que existen mandatos, valores o principios que intrinseca-
mente son parte del Derecho; y que el derecho positivo sera verdadero derecho sola-
mente si concuerda y no contradice a estos preceptos anteriores al cual se denomina
“derecho natural” (D’Auria, 2016). Este derecho natural puede tener un fuente reli-
giosa, racional, histérica, entre otras (Nino, 2003).

12 Con “derechos de propiedad real” nos referimos a los derechos de dominio sobre
cosas fisicas (muebles o inmuebles) reconocidos juridicamente.
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ha agregado algo que es propio suyo; y por ello, lo ha convertido en

propiedad suya. (Locke, 2015, p. 134)

Retomando a las patentes bioldgicas, se aplica de manera analoga
esta teoria de adquisicion de la propiedad, sosteniendo que al aplicar
trabajo sobre el gen que es descubierto -con el mecanismo que se lo
secuencia- se pasa a tener la atribucioén de apropiarse del mismo. Violar
la exclusién que otorga la patente implicatia no solo el atropello del
sacrosanto derecho de propiedad, sino también de la personalidad del
titular que se encuentra ya en la propia cosa apropiada.

De igual forma, el derecho de patentes dice encontrar fundamenta-
cién en principios éticos utilitaristas (Vidaurreta, 2010). Al intentar be-
neficiarse a si mismos, los inventores y empresas consiguen hacer avan-
zar a la ciencia, y contribuyen al bien comun a la vez que se benefician.

Las ciencias biolégicas ven ahora acoplado su progreso al desarrollo
econémico de las empresas que las financian. Esto marca la gufa de
hacia dénde se encaminan los estudios. Se puede entrever cémo los
proyectos de Big Science como, por ejemplo, el Proyecto de Genoma
Humano'3, reciben una gran financiacién privada al prometer grandes
beneficios econémicos (Bostanci, 2004).

Los monopolios de patentes generan ademas monopolios de cen-
tros de estudio. Es decir, el avance cientifico se encuentra supeditado
a quienes tengan los derechos de exclusion. Esto frena a que gran can-
tidad de laboratorios en el mundo puedan llevar a cabo sus investiga-
ciones si es que los duefios de las patentes no se lo permiten o lo tornan
econémicamente inviable.

Como afirma Elvis Cornejo-Vanegas (2016), con la amplia inver-
sién en los adelantos biotecnolédgicos, la humanidad avanza en el sis-
tema de desarrollo tecnoldgico en los canones del mercado. Pero a su
vez, al imponerse este modelo, la ciencia se enfrenta a una logica de
industrializacion y explotacion de recursos naturales en favor de las in-

13 El Proyecto de Genoma Humano fue un proyecto de colaboracién internacional
que tenia por objetivo cartografiar y entender cabalmente todos los genes de un hu-
mano promedio. Ademas de ser el ejemplo referencial de la Big Science, fue una de las
mas importantes evidencias de enfrentamiento entre los participantes de entidades pu-
blicas y de laboratorios privados por ser los primeros en publicar los resultados de sus
investigaciones (Collins ez /., 2003; Wiechers e al., 2013).
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dustrias agroquimicas, alimenticias y farmacéuticas frente al menos-
cabo de los recursos naturales y culturales de la tierra. Por eso vale la
pena entender este contexto historico en el que se desarrollan estas
ciencias, pero también en el marco de valores en el que se desempefian
los cientificos, cosa que ya notaron Philipp Frank y Otto Neurath en
el siglo pasado (Reisch, 2009).

La complejidad axioldgica de la ciencia se hace presente del modo
que nos ensefia Ricardo Gémez, al identificar como:

[...] es obvio que desde el planteo mismo acerca de cuales problemas
se van a intentar resolver y/o cudles aplicaciones han de ptiotizarse,
intervienen intereses, algunas veces conflictivos, los que dan lugar a
preferencias las cuales se adoptan en funcién de determinados valores,
no sélo internos a la actividad cientifica misma o epistémicos (como
verdad, simplicidad, capacidad predictiva) sino también obviamente
externos o no epistémicos (como valores econémicos, politicos y so-
ciales). (Gémez, 2016, p. 8)

Por esto, segin Gémez, resulta indiscutible que los valores estin
mas que presentes en la ciencia cuando esta se plantea qué se decide
descubrir, qué le interesa descubrir y como aplicar los resultados.

En las patentes bioldgicas, la 16gica de mercado y sus valores anexos
llaman a la busqueda de material con aplicacion industrial, disefiando
la investigacién en una prosecucién de creacién de capital econémico,
para una aplicacién que, si no presenta ganancias, serfa abandonada. El
sistema de patentes conduce a generar un monopolio que excluye a
otros competidores (universidades, institutos, otras empresas o inves-
tigadores independientes), para evitar perder lugar en el mercado. Se
genera entonces una ética mas cercana al egoismo que al utilitarismo
(como suele plantearse en defensa del patentamiento), y se deja de lado
los valores de cooperacion en la ciencia o de libertad de investigacion.

Del mismo modo, estas practicas no solo forman parte de los cla-
sicos problemas bioéticos -como la posible apropiacién del genoma
humano o de especies animales- sino también nos posiciona en una
colisién de la hegemonia con culturas ajenas a los valores aqui marca-
dos.
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4 CHOQUE DE COSMOVISIONES

La idea de progreso, propiedad absoluta privada y mercantilizacion
estan intimamente relacionadas a la sociedad occidental moderna y
contemporanea (Grossi, 1992; Congost 2007; Salvi, 2019). El Derecho,
como instrumento normativo surgido en Europa, se ha ido adaptando
a los cambios politicos del viejo continente para reglamentar las con-
ductas occidentales.

No es extrafio pensar entonces, que el choque cultural con pueblos
ajenos a estas tradiciones genere alguna rispidez. Como ha sucedido
desde que la hegemonia europea comenzé a cimentarse en la edad mo-
derna a lo largo del globo, la imposicién de sus modelos ha dado mas
de un problema a las culturas sometidas (Taruel & Fandos, 2009; Salvi,
2020).

En el caso que nos atafle, la idea de tratar a los genes como cosas
patentables ha generado un problema inmenso, por ejemplo, en su
confrontacién con las comunidades indigenas. Y no nos referimos so-
lamente a las cuestiones bioéticas relacionadas a la polémica recolec-
cién de los genes de los miembros de sus grupos étnicos (Callaway,
2011).

El proceso de bioprospeccion, el cual consiste en el aislamiento,
clasificacion y caracterizacion bioquimica y genética de las plantas, ani-
males y microorganismos con potencial uso biotecnolégico, ha aumen-
tado en los ultimos afios por los motivos ya aqui tratados. En algunos
casos, se aprovechan los conocimientos ancestrales de las comunidades
para acelerar el proceso, sin compensar econémicamente a las mismas.
Esto dltimo es conocido como biopirateria (Iglesias-Darriba, 2019).

Entre los ejemplos mas resonados de la biopirateria, se encuentra
el caso de la planta de la ayahuasca, utilizada por los pueblos de la Ama-
zonfa como medicina. Esta fue patentada en Estados Unidos en 1986
pot la International Plant Medicine Corporation, que alegd descubrir las pro-
piedades medicinales en base a sus procesos de analisis (Aguilar, 2001).
Casos similares se han dado con otras plantas como la maca en Pera
patentada por la multinacional Pure World Botanical (Del Castillo, 2004)
y la sangre de drago en Ecuador por parte de Shaman Pharmaceuticals
(Restrepo-Pimienta e al., 2022).

Ahora, es claro que, asi como no existia un concepto legal de pro-
piedad sobre el territorio o los bienes fisicos en los pueblos autdctonos,

232



mucho menos habia uno de propiedad intelectual. De por si, no podia
pensarse en una mercantilizacién de la naturaleza desde la perspectiva
de los distintos pueblos indigenas (Perelmuter, 2014). Pero al vislum-
brar que algunas empresas podian gozar de grandes beneficios econé-
micos al patentar materiales biolégicos, hizo que las comunidades -y
los gobiernos estatales en donde habitan- se planteen ideas para inten-
tar poder usufructuar también sobre las ganancias de estas propiedades
y no sentirse estafadas o robadas.

Asi como surgi6 la idea de propiedad comunitaria indigena para que
las comunidades puedan recuperar los territorios que habitan ances-
tralmente, se pas6 a pensar en algun tipo de propiedad comunitaria
intelectual, evaluando qué hacer con estos etnoconocimientos. Se plan-
tea el debate si estos deben ser de dominio publico, si se debe ayudar a
las comunidades a adaptarse al sistema de patentes o si se debe llegar a
una medida s#/ generis (De la Cruz, 2010; Millaleo-Hernandez, 2019).

La riqueza inteligible de los pueblos originarios que conforman este
corpus de saberes ancestrales entra en conflicto flagrante con los valores
de mercado. La inalienabilidad y su caracter colectivo chocan con el
individualismo y la propiedad absoluta. Esto parece obligar a las comu-
nidades a aceptar la creacién de un sistema de propiedad intelectual
comunitaria que pueda ser armonizado con el derecho, o, por el con-
trario, someterse al sistema occidental en pleno.

Enla bioprospeccién vemos un ocultamiento de los valores de mer-
cado que guifan a esta practica. Estos forman parte de la ciencia utili-
zada para el desarrollo de esta tecnologia. Al no tener presentes -0 no
reconocer explicitamente- estos valores intervinientes, la sociedad no
tiene en claro qué marcos axiologicos son los que se deben respetar en
relaciéon con la investigacion publica (Gémez, 2014). Y en consonancia,
el propio Estado parece no saber como reaccionar o defenderse, ac-
tuando como complice al reconocer la legitimidad de las patentes.

5 UN CAMINO POSIBLE: GENES Y GENOMAS COMO
BIENES COMUNES

Ante los peligros que el sistema de patentes plantea para la investi-
gacion bioldgica y la complejidad cosmopolita de las sociedades con-
temporaneas, creemos que serfa sensato, tanto desde la politica como
desde el punto de vista cientifico, que los genes y genomas pasen a set
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entendidos como bienes comunes de la humanidad!4. Estos podran ser
licenciados, pero no puede excluirse de su investigacién a nadie. Clara-
mente debe pensarse en un régimen comun internacional, para evitar
el forum shopping”.

Aunque los detractores a estas propuestas manifiestan que esto des-
incentiva el progreso cientifico, son varias las voces y argumentos que
les hacen frente. Por ejemplo, en el caso de Estados Unidos los ctiticos
de las decisiones de la Corte Suprema en Myriad y Mayo vaticinaban una
decaida en la industria farmacéutica y biomédica. Pero al analizar estu-
dios empiricos dedicados a examinar el impacto real en el patenta-
miento genético, Lucchi (2021) explica que no se ha dado hasta ahora
un golpe duro a la industria, siendo la regla un incremento o sosteni-
miento en el registro de nuevas patentes biomédicas. Las criticas se
enfocan en la incertidumbre que hay en el sistema legal estadounidense
para determinar qué elementos pueden ser patentables en el mundo
post-Myriad/ Mayo. Mas con estos datos parecetia demostrarse que,
hasta ahora, no habria necesidad de contar con proteccién de patentes
de secuencias genémicas para promover descubrimientos de elementos
genémicos. No menos importante, se ve como hay espacio para pro-
teccion de la inventiva biotecnolégica que cumple con los requisitos de
innovacién, novedad y aplicacién industrial de las patentes, sin necesi-
dad de desvirtuar a este instituto juridico al usarlo para monopolizar el
uso de genes y genomas.

Esto ultimo se complementa a lo afirmado por Contreras (2021),
quien da cuenta de que los datos de secuencias genémicas son herra-
mientas de investigacién basicas que deben estar al alcance de toda la
comunidad cientifica para promover una libre investigacién. Para afir-
mar esto, toma como caso al virus del Sars-CoV-2. Este fue secuen-
ciado por un grupo de 19 investigadores chinos en enero de 2020, ha-
ciendo publicos y no sometiendo a ninguna restriccién estos conoci-

14 Esta tesis es defendida por Koepsell (2009). Aunque su fundamentacién se centra
en el genoma humano, es asimilable a todo material genético encontrado en la natura-
leza, como defiende Lucchi (2013) sobre todo en el acceso a la informacion genética.
15 Bs deci, la actitud dolosa en Derecho Internacional Privado en la que se busca una
jurisdiccién mas afin a la conveniencia de los intereses de una de las partes, especial-
mente de la demandada.
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mientos. Esto permitié que exista una rapida colaboracién internacio-
nal para el desarrollo de tecnologia en la lucha contra la pandemia. Asi-
mismo, mas econémica y menos monopolica.

Esta liberalizacién no implicé que las empresas del sector puedan
desarrollar elementos patentables como equipos de proteccion, dispo-
sitivos médicos, algoritmos de rastreo o las afamadas vacunas. Todo
esto, sin la imposicion de los gastos y restricciones que hubieran sido
impuestos por quien ostentara la patente del Sars-CoV-2 (Contreras
2021).

Entender alos genes y secuencias genémicas como bienes comunes
quita de la mesa también la posibilidad de patentar alimentos, plantas,
metabolitos o sustancias naturales. Esto otorga mayor proteccién al
etnoconcimiento de los pueblos, que no deben moldear su cosmovi-
sién a la occidentalidad ajena en materia de propiedad. Aunque una
propuesta de propiedad colectiva intelectual pueda dar soluciones en
algunos casos, esta atenta con las particularidades de cada situacion.
Tal como afirma Claudia Fonzo-Bolafiez (2020), los usos alternativos
del derecho no tienen una plasticidad ilimitada, siendo que los grupos
a los que se intenta representar con las leyes no han tenido el mismo
poder para poder definir las reglas.

Entonces, parece vislumbrarse que el desecho de la idea de patentes
de materiales genéticos naturales resulta ser la mejor decision técnico-
juridica. Pero de igual forma es la decisién mas adecuada, menos
egofsta y mas utilitaria en base a los beneficios que trae a la comunidad
cientifica y a la sociedad global el poder contar con la falta de exclusi-
vidad, y, por ende, comunalidad de estos conocimientos y elementos.

6 CONCLUSIONES

Podemos concluir que la introduccion del instituto de las patentes
ha sido un error técnico-juridico para entender estos avances tecnold-
gicos. Primeramente, se desvirtaa el instituto de las patentes al aplicarla
a descubrimientos y no inventos. Luego, al depender de estas herra-
mientas de la propiedad intelectual se genera un monopolio en la in-
vestigacion, que deja a la ciencia en manos de los grandes laboratorios
con posibilidad de excluir a los demas. Compafifas y universidades pro-
pietarias de estas patentes frenan a otras instituciones en sus investiga-
ciones, las cuales podrian desarrollar implementacién biotecnolégica
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(Bengel 2020). Igualmente, se forjan problemas internormativos con
pueblos ajenos a los principios del liberalismo y el capitalismo, que no
tienen a la propiedad privada individual como un valor fundacional y
trascendental.

No queremos con nuestra propuesta plantear el abandono de los
estudios biotecnoldgicos. Asi como Federico Bernabé (2019) al estu-
diar el androcentrismo en la ciencia explica que no se deben rechazar
de pleno los estudios de diferencias sexuales, sino entender como estos
son utilizados para defender el patriarcado; nosotros queremos mostrar
cémo una biologia que mercantiliza e impone cuotas de exclusividad a
sus descubrimientos, puede ser perjudicial para una gran cantidad de
colectivos y la humanidad en su conjunto. Es por esto por lo que nos
pronunciamos a favor de la conceptualizacién de genes y genomas
como bienes comunes, a disposicién de toda la comunidad cientifica.

Aunque este articulo tenfa como objetivo principal mostrar el error
que representa el patentamiento de material genético aislado de la na-
turaleza, nos queda pendiente pensar cuanto es el beneficio real del
sistema de patentes en las invenciones biotecnologicas artificiales
(Kaplan, 2010; Lucchi, 2021). Y preguntarnos si ser tan rigidos con los
derechos de exclusividad que estas otorgan, no termina siendo mayot-
mente contraproducente para las ciencias bioldgicas de lo que se
piensa. La introduccién de mayor espacio para bienes comunes en el
ambito biotecnolégico puede dar lugar a una nueva constelaciéon de
valores centradas en la coproduccién y colaboracién constante de gru-
pos cientificos, tanto del ambito privado como publico.

Tal como afirma Gémez (2014), no existe una ciencia puramente
libre de valores y condiciones ajenas a la labor estrictamente cientifica.
Lo importante es notar que hoy en dia las ramas de la biologfa prota-
gonistas de las biotecnologias se encuentran bafiadas por los valores
no-epistémicos del mercado y el corporativismo capitalista contempo-
raneo. Cambiar esto no liberarfa a estas ciencias de los valores, sino que
los suplantaria por otros. He aqui una ciencia que acepta su compleji-
dad, y que no la esquiva con una falsa negacion de los valores a su
interior. Se rompe el mito de la neutralidad axiolégica.

El auge del negocio biotecnolégico ha dejado en claro cémo los
descubrimientos y teorias cientificas ejercen conmociones en los siste-
mas de valores presentes (Mayr, 1998), pero a su vez los valores afectan

236



a la propia ciencia. Puede que los valores de mercado no afecten en
general a la justificacion y a la objetividad de estas ciencias. Pero seria
un problema no admitir que existen y ocultarlos (Gomez, 2014), asi
como sus consecuencias bioéticas. Al aceptar su existencia y ver los
efectos que tienen en la sociedad, damos cuenta de la realidad atroz
para el desarrollo cientifico y social de la genética, la biologfa molecular
y las demas ramas de la biologia inmiscuidas en este negocio. Este caso
puede estar lejos de fendmenos como el lysenkoismo, pero no deja de
ser terrorifica la imposicion de una cosmovision ligada al egoismo que
impregna a toda la practica cientifica de estas areas.
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Formando y deformando conceptos cientificos:
el caso de la herencia de caracteres adquiridos

Susana Gisela Lamas*

Resumen: Este trabajo muestra cémo una modificacion en el significado del
término caracter adguirido llevé a rechazar la hipotesis de la herencia de esos
caracteres. Se considerara el ejemplo del experimento llevado a cabo por Au-
gust Weismann (1834-1914) que fue tomado como un caso paradigmatico en
los libros de textos y en la bibliografia especializada para refutar esa hipétesis.
Ese experimento fue aceptado por la comunidad como una refutacion. Asf,
quedd establecida la premisa de que sélo las modificaciones en las células ger-
minales podian heredarse fundandose lo que se conocié como la “barrera de
Weismann”. Este caso pretende poner en consideraciéon cémo la ensefianza y
reproduccion de los términos cientificos y de sus indicadores puede llevar a
limitar el desarrollo de las teorfas. Se concluye acerca de la necesidad de refle-
xionar sobre la manera en que se citan y enseflan las teorfas cientificas a fin de
evitar barreras en el desarrollo de los campos disciplinares.

Palabras-clave: Herencia de caracteres adquiridos. August Weismann. His-
toria de los términos cientificos. Epigenética.

Forming and deforming scientific concepts: The inheritance of
acquired characters’ case

Abstract: This work shows how a change in the meaning of the term “ac-
quired character” led to rejecting the hypothesis of the inheritance of these
characters. It considers the example of the experiment by August Weismann
(1834-1914), which was taken as a paradigmatic case in textbooks and in the
specialized bibliography to refute this hypothesis. Thus, the premise that only
germ cells’ changes could be inherited established what became known as the
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“Weismann barrier”. This case aims to consider how the teaching and repro-
duction of scientific terms and their indicators can limit the development of
theories. So, reflecting on how we mention and thought scientific theories to
avoid barriers in developing disciplinary fields is worthwhile.

Keywords: Inheritance of acquired characters. August Weismann. History of
scientific terms. Epigenetic.

1 INTRODUCCION

El modo de considerar los problemas cientificos y exponet sus po-
sibles resoluciones son basicos para el desarrollo de los diversos cam-
pos disciplinares de una ciencia. Esto fue ampliamente desarrollado en
la obra de Thomas Kuhn (1970) con su influyente concepto de ¢emzplar
que lo entiende como las soluciones concretas a los problemas que,
desde el principio de su educacion, los estudiantes encuentran en los
examenes, laboratorios o libros de texto (Kuhn, 1970, p 286)'. Asi,
cuando aparece un nuevo problema se lo asimila al modo de resolucién
ya conocido. De ahf la importancia que tendra, para los futuros profe-
sionales en su quehacer cientifico, no sélo los problemas aceptados
sino también los desechados en la bibliografifa. Cuando en los libros no
se resuelven los problemas sino mas bien se los disuelven mostrando
que esos problemas no existen porque no concuerdan con las eviden-
cias, parte del mundo también se disuelve, desaparece para quienes lo
interpretan de esa manera.

Asimismo, en estos problemas se involucra un lenguaje cientifico
que utiliza términos cuyas definiciones son fundamentales no sélo en
las teorias cientificas sino también en las practicas concretas (Kitcher,
1995; Kuhn, 1970). Por tanto, modificar el significado de un término
o eliminarlo del lenguaje cientifico conlleva a que partes del mundo se
iluminen o se opaquen.

La nocién de “herencia de caracteres adquiridos” tuvo periodos de
brillos y opacidad. En este trabajo analizaremos algunos de los sentidos
que se la ha dado al término caracteres adquiridos y los mecanismos de
herencia propuestos (en caso de que los hubiera). Ademas, se conside-
raran las razones ofrecidas para rechazar este tipo de herencia y como
este rechazo llevo a desconsiderar importantes aspectos evolutivos.

1 Esta cita esta sacada de la edicién de La estructura de las revoluciones cientificas. FCE. Ajio
2004
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2 :QUE ES UN CARACTER ADQUIRIDO?

Como ya es sabido, Jean B. Lamarck (1744-1829) en su obra mas
conocida Philosophie zo0logigue publicada en el afio 1809, en dos volime-
nes, present6 una de las versiones de su teorfa “evolutiva”, si por ella
se entiende la propuesta tedrica que intenta explicar el cambio en las
especies. Una de las leyes que consideraremos en este trabajo es la re-
ferida a la herencia de caracteres adquiridos?. Lamarck lo presenta en
su segunda ley y afirma:

Todo lo que la Naturaleza hizo adquirir o perder a los individuos por
la influencia de las circunstancias en que su raza se ha encontrado co-
locada durante largo tiempo, y consecuentemente por la influencia del
empleo predominante de tal 6rgano, o por la de su desuso, la Natura-
leza lo conserva por la generacién en los nuevos individuos, con tal de
que los cambios adquiridos sean comunes a los dos sexos, o a los que
han producido estos nuevos individuos. (Lamarck, [1809] 1971, p.
175) 3

Esta ley se vincula estrechamente con la primera que afirma:

En todo animal que no ha traspasado el término de sus desarrollos, el
uso frecuente y sostenido de un 6rgano cualquiera lo fortifica poco a
poco, dandole una potencia proporcionada a la duracién de este uso,
mientras que el desuso constante de tal 6rgano le debilita y hasta le
hace desaparecer. (Lamarck, [1809], 1986, p. 175)

Hay dos caracteristicas que valen la pena destacar en estas leyes. En
primer lugar, cémo el uso y el desuso hacen desarrollar o desaparecer
un 6rgano; es decir su permanencia o desaparicion se vinculan a su
utilidad o uso (funcién). Pero otra cuestiéon muy importante es que el
organismo no debe haber traspasado el término de su desarrollo. Es
decir, para que un cambio sea heredable debera cumplir con dos con-
diciones necesarias: 1) que sea usado y 2) que ambos progenitores ha-
yan tenido ese caracter antes de finalizar su etapa de desarrollo. Es im-

2 Es importante recordar que esta era uma idea acceptada en la época de Lamarck o
mismo anteriormente (vease, por ejemplo, Zirkle, 1946; Martins, 1997, p. 43).

3 En este trabajo se utilizaré la traduccién de la obra de Lamarck al espafiol (véase las
Referencias bibliograficas).
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portante aclarar estas dos condiciones necesatias porque, como vere-
mos mas adelante, los experimentos realizados para refutar la hipétesis
de la herencia de caracteres adquiridos no cumplieron con ninguna de
ellas.

Darwin, en sus obras, acepta ambas leyes propuestas por Lamarck
para explicar algunas de las razones de las modificaciones en las espe-
cies. No obstante, modifica las condiciones enunciadas por Lamarck;
o0, al menos, presenta casos en los que no se cumplen. Un ejemplo que
cita sacado de una obra de Heinrich Georg Bronn (1800-1862) es el de
una vaca que perdié uno de sus cuernos por una supuracion y sus ter-
neros nacieron sin uno de sus cuernos, en el mismo lado:

Una vaca que perdi6é un cuerno por supuracion produjo tres terneros
que tenfan en el mismo lado de la cabeza, en lugar de un cuerno, sélo
un pequefio bulto 6seo adherido a la piel (Darwin, 1875, pp. 456-457)*

En su obra, Darwin también menciona el caso comentado por el
George Rolleston’ de personas a las que se les cortd la rodilla y la me-
jilla a lo largo de sus vidas y cuyos hijos han heredado la misma cicatriz.

El profesor Rolleston me ha proporcionado dos casos observados por
¢l mismo, a saber, el de dos hombres, uno con su rodilla y el otro con
su mejilla severamente cortadas, y ambos tuvieron hijos que nacieron
con exactamente la misma cicatrizo a mancha. Se han registrado mu-
chos casos de gatos, perros y caballos, a los que se les han amputado
o herido la cola o las patas y cuyas crias presentaron malformaciones
en las mismas partes; pero no es extrafio que esas malformaciones apa-
rezcan espontaneamente, podrian deberse a meras coincidencias (Dar-
win, 1875, 469-470)°

Para un desarrollo mas extenso, véase Martins (2015a), quien cita
también otros ejemplos en la obra de Darwin donde se aceptan la he-
rencia de mutilaciones heredadas: a saber, el caso de una coneja con
una oreja cuyos hijos nacieron con la misma mutilaciéon; o una perra
que no tenfa una de sus patas que genero hijos con la misma deficiencia.

4 La traduccién es propia

5 George Rolleston (1829-1881) fue un médico y fisidlogo britinico. Sus areas de es-
tudio fueron la zoologfa, la anatomifa comparada (fue profesor de anatomia y fisiologia
de la Universidad de Oxford), la antropologfa y la arqueologfa.

6 1a traduccién es propia

246



Sin embargo, estos dos ultimos casos podrian deberse a aspectos vin-
culados con procesos de desarrollo. Lo mas interesante, para los fines
de este trabajo, son las alusiones a casos de mutilaciones obtenidas du-
rante la vida del organismo que fueron heredadas por su progenie.

Es claro que considerar a estos acontecimientos como casos de he-
rencia de caracteres adquiridos significa interpretarlos de un modo di-
ferente al propuesto por Lamarck porque las modificaciones heredadas
no provienen de ambos progenitores (Lamarck, 1815) ni fueron adqui-
ridos durante el proceso de desarrollo. Es decir, las mutilaciones, cica-
trices u otros accidentes presentes en la historia de vida de un organismo
no serfan heredables en la propuesta de Lamarck. La italica utilizada en
el término accidentes fue puesta adrede a fin de contraponerlo a los
rasgos necesarios para el organismo. La necesidad es una idea funda-
mental en la obra de Lamarck para entender la aparicién de un caracter
y el porqué de su herencia. Los adjetivos necesario y accidental si bien
no son anténimos, presentan caracteristicas opuestas. .o necesario re-
fiere a lo inevitable o alo indispensable; en tanto que lo accidental alude
a lo fortuito, a lo contingente, son caracteristicas excluyentes’. Por lo
tanto, la propuesta de que las mutilaciones o cicatrices adquiridas du-
rante la vida de un organismo se hereden, resulta ser completamente
contradictorio con los postulados de Lamarck.

3 :WEISMANN REFUTO A LA CONCEPCION DE
LAMARCK DE LA HERENCIA DE CARACTERES
ADQUIRIDOS?

August Weismann (1834-1914) fue unos de los bidlogos evolutivos
mas importantes no sélo en su época sino a lo largo del siglo XX. En
sulibro Essays upon heredity realiza un pormenorizado analisis de los me-
canismos de herencia que pueden dar cuenta de la transmisién de los
cambios que han surgido a lo largo de la filogenia de las especies, refu-
tando la posibilidad de que exista herencia de caracteres adquiridos.

7 Accidente proviene del latin accidens, -tis, y es el participio activo de accidére ‘caer
encima’, ‘suceder’, derivado de cadere ‘caer’. Accidental, imitando el sentido prove-
niente del francés, significa ‘abrupto’. Necesidad, proviene del lat. necessitas, -atis, ‘fa-
talidad’, ‘necesidad’, deriv. de necesse ‘inevitable’, ‘necesario’ (Corominas, 1987, pp.
23y 412).
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Weismann (1891) ofrece razones tedricas y empiricas. Las razones te6-
ricas se relacionan con los tipos de células vinculadas a la herencia; en
tanto que las empiricas se vinculan con datos secundarios y, fundamen-
talmente, con un experimento longitudinal llevado a cabo por el autor®.
En cuanto a las razones tedricas, Weismann (1891) propone la exis-
tencia de dos tipos de células: las somaticas y las sexuales (o reproduc-
tivas) y s6lo a estas dltimas las vincula con la herencia. Asf afirma:

Las variaciones en la estructura molecular de las células reproductoras
seguirian apareciendo, y éstas se incrementatfan y se harfan permanen-
tes por medio de la seleccién natural, entonces sus resultados, en la
alteracion de ciertas células del cuerpo, serfan ventajosos para la espe-
cie. La unica condicién necesaria para la transmision de tales cambios
es que una parte de la sustancia reproductora (el germoplasma) perma-
nezca siempre inalterada durante la segmentacion y la subsiguiente for-
macion del cuerpo, o en otras palabras, que dicha sustancia inalterada
pase al organismo vy, después de transcurrido un perfodo vatiable, rea-
patezca como células reproductoras. (Weismann, 1891, 80) °

Propone, asi la hipétesis de la existencia de una sustancia reproduc-
tiva que permaneceria sin cambios durante el proceso de segmentacién
y que tendria la capacidad de pasar a las células reproductivas. Es im-
portante sefialar que en esa época estaba aceptada la idea de concebir
a la herencia a partir de sustancias que pasaban a la descendencia. Sin
embargo, el aporte especifico de Weismann consistié no sélo en reco-
nocer dos tipos diferentes de células, las somaticas y las reproductivas;
sino también en afirmar que las reproductivas son las unicas capaces
de pasar sustancias a la progenie y de modo inalterado. Un poco mas
adelante, el autor sostiene:

Sélo suponiendo que estos cambios surgieran de alteraciones molecu-
lares en la célula reproductora podemos comprender cémo las células
reproductoras de la siguiente generacién pueden originar los mismos
cambios en las células que se desarrollan a partir de ellas; y resulta im-
posible imaginar que pueda haber transmisién de los cambios produ-

8 Respecto a las relaciones entre las concepciones evolutivas de Weismann y su teotfa
de la herencia, véase, Martins, 2003.

9 La traduccién es propia
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cidos por la acciéon directa de fuerzas externas sobre las células soma-
ticas. (Weismann, 1891, 80)10

Es decir, a partir de la hipétesis de los dos tipos distintos de células
infiere la imposibilidad de la herencia de caracteres adquiridos!!; dado
que los cambios adquiridos por circunstancias externas pueden influir
en las células somaticas, pero no en las germinales. Esto se conocié
mas tarde como la barrera de Weismann.

En cuanto a las razones empiricas proporcionadas por el autor para
refutar la herencia de caracteres adquiridos, la que mayor influencia
histérica tuvo ha sido la relacionada con los datos obtenidos en su di-
seflo experimental. Su experimento se basé en la premisa que las mu-
tilaciones son caracteres adquiridos y son somatogénicos, es decir, no
pasan a las células germinales. Entonces, si puede mostrar experimen-
talmente que en este caso no hay herencia de mutilaciones, mostrara
que no hay herencia de caracteres adquiridos. Con esto la discusién de
si existen o no caracteres adquiridos que se heredan quedé reducida a
la discusion de si hay mutilaciones que se heredan'2.

El experimento llevado a cabo por Weismann (1891) fue realizado
con ratas blancas comenzando con 7 hembras y 5 machos (caja N°1)
cuyas colas fueron cortadas, tuvieron 333 ratas de las cuales se extraje-
ron 15 ratas nacidas el mismo dia a las que se les cortd la cola y las
colocaron en una nueva caja (Caja N°2). Estas tltimas tuvieron 237
crias de las cuales 14 fueron separadas y puestas en una nueva caja (Caja
N° 3) también se les corto la cola a todas y dejaron una descendencia
de 152 crias de las cuales 13 fueron puestas en una nueva caja (Caja
N°4) cortandole sus colas y teniendo 138 crias. Finalmente, otras 13
crias (Caja N° 5) fueron aisladas, sus colas cortadas y tuvieron 41 crias.
En total hubo cuatro generaciones con 901 crias y ninguna de ellas
nacié con ninguna imperfeccion en su cola. A partir de este experi-
mento infiere, aunque no de manera completamente segura, que los

10 La traduccién es propia

11 Bs importante mencionar que Weismann adopté este posicionamento solamente
después de la muerte de Darwin. Com respecto al cambio de las ideas de Weismann
véease por ejemplo, Martins, 2015b.

12 Weismann asevera que los autores neolamarckianos consideraban que las mutila-
iones se heredaban y por eso ¢l pondra a prueba dicha hipétesis.
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caracteres adquitidos no se heredan. (Weismann, 1891, pp. 460-461)'3

No obstante, Weismann reconoce que pueden hacérsele criticas a
esta demostracién experimental, por ejemplo, que sean demasiado po-
cas las generaciones estudiadas y que las mutilaciones pueden aparecer
después de muchas mas generaciones. Pero, para rechazar esta critica
apela a los casos de mutilaciones debido a rituales culturales que se
llevan a cabo desde cientos de generaciones y no se heredan. Cita casos
de rituales culturales en que las mutilaciones se han practicado por cien-
tos de afios o, en incluso por siglos y, sin embargo, no ha habido nin-
guna evidencia de su herencia. Presenta los siguientes ejemplos: la cir-
cuncision, la extraccion de los dientes frontales, la perforacion de los
agujeros en los labios o la nariz y el aplastamiento artificial y paralizante
de los pies de las mujeres chinas. Ningun nifio o nifia al nacer mostrd
el mds minimo rastro de estas mutilaciones y por eso deben ser nueva-
mente adquiridas en cada generacion. Ademas, afirma que los casos de
mutilaciones dados por otros autores refieren a una mutilaciéon here-
dada en la primera generacién, con esto desecha esa posible critica a su
argumento. (Weismann, 1891, p. 446)

Si todos los caracteres adquiridos fuesen mutilaciones, la argumen-
tacién seguida por Weismann serfa irreprochable. Pero lo que plantea
Lamarck es diferente, para ¢él una mutilacién no es un caracter que
pueda heredarse porque no cumple con las condiciones necesarias
(enunciadas en el apartado anterior) para ser heredado.

4 EL COMIENZO DEL NEODARWINISMO

Segtun George John Romanes (1848-1894), a partir de la propuesta
de Weismann comienza una nueva teorfa que propone explicar la evo-
lucién a partir de los mecanismos de la herencia y de la seleccién natu-
ral; rechazando los aspectos aceptados por Darwin, a saber, la herencia
de caracteres adquiridos y el uso y desuso. Romanes muestra en un
esquema las diferencias entre las teorfas de Darwin y Weismann a partir
de las relaciones deductivas entre sus enunciados. Expone cémo, a par-
tir de la primera premisa - la seleccién natural como el medio de mo-
dificacién mas importante vs. el inico medio- se infieren el resto de los
enunciados (Romanes, 19006, p.6).

13 Para una descripcién detallada del experimento véase Martins, 2015b, pp. 535-537.
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Teoria de la seleccion natural
de acuerdo con Darwin

Teorfa de la seleccion natural
de acuerdo con Weismann

La Seleccién Natural ha sido
el principal medio de modifica-
cion, sin exceptuar el caso del
hombre.

La Seleccién Natural ha sido
el inico medio de modificacion,
sin exceptuar el caso del hombre

Por lo tanto, es una cuestién
de evidencia si los “factores la-
marckianos”!* han cooperado.

Por lo tanto, es imposible
que los “factores lamarckia-
nos”> hayan podido haber
cooperado

Ni todas las especies, ni, a
fortiori, todos los caracteres es-
pecificos, son debido a la selec-
ci6én natural.

No sélo todas las especies,
sino también todos los caracte-
res especificos, son debido a la
seleccién natural

Por lo tanto, el principio de
utilidad no es de aplicacion uni-
versal, incluso cuando se trate de
especies.

Por lo tanto, el principio de
utilidad es de aplicacion univer-
sal, incluso cuando se trate de es-
pecies

Por lo tanto, también po-
drfan considerarse otras suge-
rencias como la seleccion sexual,
o cualquier otra causa suplemen-
taria de modificacion; y, al igual
que en el caso de los “factores la-
marckianos”, es una cuestion de
evidencia si han cooperado o en
qué medida lo han hecho.

Por lo tanto, también debetia
descartarse cualquier otra causa
suplementaria de modificacién,
como la sugerencia de seleccion
sexual; e igualmente se considera
imposible la cooperacién de los
“factores lamarckianos”

La consideraciéon de la posi-
bilidad, o la probabilidad, de fac-
tores suplementarios no consti-
tuye un perjuicio para la teorfa de

La consideraciéon de la posi-
bilidad, o la probabilidad, de fac-
tores suplementarios constituye
un perjuicio para la teoria de la

14 Romanes emplea el término “factores lamarckianos” como sinénimo de “herencia
de caracteres adquiridos” (Véase Martins, 2019, p. 100; Romanes, 1895, p. 14).

15 Weismann utilizaba la expresion “herencia de caracteres adquiridos” (Martins, 2019,

p. 99)
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la seleccién natural como teotria
del origen de las especies.

seleccién natural como teoria del
origen de las especies

La esterilidad cruzada en es-
pecies no puede deberse a la se-
leccién natural

La esterilidad cruzada en es-
pecies probablemente se deba a
la seleccion naturallé

A partir del reconocimiento de estas diferencias teéricas, Romanes
asevera que Weismann propone una teorfa de la evolucién que no sigue
los lineamientos de Darwin, sino los de Wallace. A esta nueva corriente
la denominara neo-darwinismo'’. En este sentido afirma:

Los Essays on Heredity de Weismann (cuyo argumento es que la selec-
cién natural es la dnica causa posible de modificacion adaptativa) y el
trabajo de Wallace Oz Darwinism (en el cual directamente acusa de “he-
rejfa” a todo aquello que contradiga la doctrina de Darwin), son escri-
tos habilmente presentados por los neo-darwinianos como exponi-
endo los puntos de vista de Darwin en su forma “pura”. El resultado
es que, tanto en las conversaciones como en los trabajos editados, nos
encontramos habitualmente con inversiones completas de la verdad,
que muestran el estado de confusién en un asunto muy simple, debido
al afan de ciertos naturalistas por identificar las opiniones de Darwin
con las de Wallace y Weismann. Pero podemos escapar facilmente a
esta confusion, si recordamos que cuando en los escritos de estos na-
turalistas aparezcan frases tales como “Darwinismo puro”, debemos
entender el Wallaceismo puro, o la teorfa pura de la seleccién natural,
con exclusion de cualquier teorfa suplementaria. Por lo tanto, para ma-
yor claridad, hace varios afios acufié los términos “Neo-darwiniano” y
“Ultra-darwiniano” para designar a esta corriente. (Romanes, 1906,
1 2) 18

El término neodarwinismo fue aceptado por los historiadores de la

ciencia que, tal como reconoce Mayr (2004), muchas veces lo confun-
dieron con la Sintesis Moderna. Y esta confusién podria deberse en

16 Romanes (1906) p. 6

17 Los términos neo-darwinismo y ultra-darwinismo para referirse a la cotriente propuesta
por Wesimann aparecen en la primera edicion de su obra Darwin, and after Darwin An
Exposition of the Darwinian Theory and a Discussion of Post-Darwinian Questions, publicada en

1892-1897

18 La traduccion es propia.
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parte a que la Sintesis Moderna es la heredera del neo-darwinismo y no
de la teorfa de Darwin. Romanes (19006) en su licida exégesis de la obra
de Weismann reconoce no sélo la existencia de dos teotias evolutivas
diferentes, la de Darwin y el neodarwinismo, sino también que la pos-
teriormente denominada barrera de Weismann constituy6 la grieta en-
tre ambas teorias. No obstante, tanto los historiadores de la ciencia,
como los textos cientificos y los libros de texto siguieron contando la
historia como si Weismann hubiera contradicho a Lamarck y su teoria
fuese un desarrollo de la teoria de Darwin sin los aspectos lamarckia-
nos.

Finalmente, con la Sintesis Moderna y el aporte de la genética de
poblaciones, se termina de consolidar lo que Romanes denominé el
ultra-darwinismo. Con una teorfa genética muy desarrollada, la explica-
cién evolutiva se centrd en el gen y la seleccidén natural basicamente
como mecanismo eliminativo.

El pasar por alto las controversias, o aceptar la refutacion de una
teorfa cuando no se cumplieron con las condiciones necesarias para
ponerla a prueba, puede tener consecuencias en el desarrollo de una
disciplina. Por ejemplo, lineas tedricas que no se desarrollan, datos que
no se toman, evidencia que se desdefa, etc. El ultra-darwinismo ha
ayudado a que estas cuestiones sucedan.

5 MAS ALLA DE LAS GRIETAS

Una de las principales preguntas que se han hecho a lo largo de la
historia las teorfas evolutivas fue acerca del origen de las variaciones y
sus mecanismos de conservacion o fijacién en un linaje. Algunas res-
puestas respecto a los mecanismos evolutivos fueron el uso y desuso y
mecanismos fisiologicos (en Lamarck y Darwin), variacion correlativa
y compensacion, y mecanismos del desarrollo (en Darwin y autores
posteriores). En todos estos casos estarfa involucrada una fuerte rela-
cién organismo-ambiente. La otra respuesta fue el azar como causa del
cambio y la seleccién natural sera la encargada de eliminar o conservar
esas variaciones.

Es asi como histéricamente comienzan a estudiarse fenémenos de
modo aislado apareciendo distintas “grietas” en la comprension de la
heredabilidad de las variaciones. Mayr separa las nociones de herencia
dura de lo que él denominara herencia blanda (Mayr and Provine, 1981,
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p- 4) que consistird en un cambio gradual en el material genético que
pueda deberse al uso y desuso, a alguna tendencia progresiva interna o
al efecto directo del medio. Es decir, este término refiere a la herencia
de caracteres adquiridos y a proceso ortogenéticos capaces de alterar a
la herencia de manera direccional. Para Mayr este serfa un término ca-
rente de referencia ya que rechaza la existencia de este tipo de herencia,
a pesar de los datos empiricos a su favor. Uno de los ejemplos mas
emblematicos lo constituye el caso de Daphnia estudiado por Richard
Woltereck (1909)1°. Pero estos ejemplos “anémalos” fueron dejados
de lado en las discusiones genéticas (Scott, 2011; Sultan, 2011) y, du-
rante gran parte del siglo XX, hubo una gran predominancia de la ge-
nética y un modo reduccionista de explicar los fenémenos evolutivos
que queda claramente expresado en la siguiente cita de Mayr:

Lo que caracterizé a todas las teorfas neolamarckianas fue el postulado
de que algo experimentado por una generacion podia ser transmitido
a la generacion siguiente convirtiéndose en parte de su herencia. En
consecuencia, todos los neolamarckianos apoyaban la herencia de los
caracteres adquiridos. Mientras se desconocia la naturaleza del material
genético, el neolamarckismo explicaba la adaptacién mucho mejor que
el azaroso proceso de variacion y seleccion aleatorias. Pero cuando se
reconocieron a las micromutaciones y a la recombinacién como el ma-
terial genético de la evolucion y se refutd el supuesto de la herencia

19 Desafortunadamente este trabajo esta publicado s6lo en alemén; sin embargo, hay
una traduccién inédita realizada por Press (2020). Allf se reproduce el texto de Wolte-
reck quien estudi6 al género Daphnia, una pulga de agua del subfilum Crustacea cuyos
principales predadores son la percha (Pisces) y la larva de la mosca enana fantasma
(Chaoborus sp.) cuyos infoquimicos estructuran sus relaciones predador-presa. Los
infoquimicos constituyen una causa importante de variaciéon en Daphnia, siendo una
fuente sustancial de informacién para la presa con el fin de reducir el riesgo de preda-
cién. Ante la presencia de un predador, las pulgas de agua pueden ajustar su compor-
tamiento y morfologfa, desarrollando una espina en el cuello (neck spine) y un yelmo
durante el desarrollo. De esta manera, el predador encuentra dificil aprehender a su
presa y como resultado ésta puede escapar con mayor facilidad. Pero lo mads significa-
tivo desde el punto de vista evolutivo es que esta induccién es transmitida a la descen-
dencia partenogenéticamente. Esto es, aquellas crias cuyas madres han sido expuestas
a los depredadores y desarrollaron los yelmos, nacen con grandes yelmos aun en au-
sencia de depredadores. Para mds detalles sobre el experimento de Woltereck con
Daphnia , véase Santos, 2015, pp. 57-61).
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blanda (soft inheritance), tuvo lugar una rapida conversion de los neo-
lamatckianos mas jovenes al darwinismo (Mayt, 2000,527)20

A pesar de este rechazo hay otros casos, ademas del de Daphnia, que
muestran experimentalmente la importancia que los caracteres adqui-
ridos pueden tener en el curso de la evolucion, un ejemplo seria el de
asimilacién genética propuesto por Conrad Hal Waddington (1905-
1975) quien propuso?! que hay cambios fenotipicos que producen una
variante fenotipica anormal debido a un cambio ambiental. Y que ese
fenotipo se selecciona pudiendo llegar a quedar establecido en ese li-
naje aun en ausencia del item que lo ocasioné. Es decir, ese cambio
habria sido genéticamente asimilado. Asi, la selecciéon genética sigue
nuevos caminos de desarrollo llevando a cabo procesos de canaliza-
cion?2,

En la actualidad, se exploran tres sistemas de herencia ademads del
genético: el epigenético, el comportamental y, en el caso de los huma-
nos, el simbolico. Eva Jablonka y Marion Lamb definiran la herencia
epigenética como la transmisiéon adquirida por las células que puede
pasar a su progenie no a través del ADN sino a través de sistemas de
herencia epigenética. Por otro lado, también reconocen que muchos

20 Ta traduccién es propia.

21 Waddington (1942) expuso a pupas de una cepa salvaje de Drosgphila a una tempe-
ratura anormalmente alta durante unas pocas horas y luego de este choque térmico, las
moscas que surgieron mostraron varias anomalias fenotipicas, una de ellas fue la au-
sencia de venas cruzadas “crossveinless-like”. La falta de una parte o la totalidad de
esas venas puede ser el resultado de tener un mutante en particular gen (cv), pero la
cepa de Waddington no llevaba este alelo mutante, y el choque térmico no lo indujo.
El choque térmico no cambié los genes, sino que causé cambios no genéticos que
alteraron el desarrollo dando como resultado que alrededor del 40 por ciento de las
moscas presentaran ese fenotipo. Al continuar desarrollando este experimento encon-
tré que, en menos de 20 generaciones, el 90% de los organismos presentaban este
fenotipo.

Pero, lo més interesante fue que a partir de la generacién 14, aproximadamente, ese
fenotipo continud presente, aun cuando las pupas no fueron expuestas a ningun cho-
que térmico; es decir, la ausencia de venas cruzadas fue casi completamente asimilada
genéticamente en condiciones “normales” del medio.

22 Para mas detalles sobre los experimentos de Waddington con Drosophila, véase, por
ejemplo, Santos, 2015, pp. 87-96.
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animales tienen sistemas de transmisién de informaciéon comporta-
mental. Finalmente, en humanos, proponen el sistema de herencia sim-
bélico basado, fundamentalmente en el lenguaje (Jablonka y Lamb,
2005).

Si seguimos un poco la historia del pensamiento evolutivo durante
el siglo XIX y XX podemos observar un movimiento de una visién
mas amplia a otra més reduccionista en la cual se encontraron “barre-
ras” y separaciones en los fenémenos o procesos estudiados, esto fue
especialmente claro en el caso de la genética. Sin embargo, a finales del
siglo XX comienza a haber un mayor consenso en la comunidad cien-
tifica de los bidlogos evolutivos acerca de la necesidad de entender los
fenémenos y procesos evolutivos a partir de enfoques sistémicos. En
ese contexto Oyama ez a/. (2001) plantearon la Teorfa de los Sistemas
de Desarrollo, reconociendo que no es una teorfa en el sentido de un
modelo especifico que produce predicciones a ser testeadas; sino una
perspectiva tedrica a partir de la cual se considera el desarrollo, la he-
rencia y la evoluciéon que permitira la proliferacién de distintas lineas
de investigacién. También afirman que no es un marco propuesto por
ellos, sino una sintesis de lo realizado por diferentes autores y marcos
teoricos

6 MODIFICACIONES TERMINOLOGICAS

El término cardcter adquirido refiere a un caracter presente en el or-
ganismo y que esta vinculado a ciertas condiciones del medio. Sin em-
bargo, los sentidos en que se usé este término en las teorfas evolutivas,
y fundamentalmente en relacion con la posibilidad de herencia, fueron
diversos. Asi Lamarck lo relaciona con los caracteres que cumplen una
funcién y se adquieren en cierto momento del desarrollo del orga-
nismo. Weismann le confiere un sentido distinto al entenderlo como
una caracterfstica cualquiera adquirida por el organismo durante su
vida, por ejemplo, una mutilacién. Sin embargo, es debido a esta mo-
dificacién del término por lo que Weismann no refuté la propuesta de
Lamarck, sino otras hip6tesis no necesariamente consistentes con la
teorfa lamarckiana.

En la nocién de herencia de caracteres adquiridos de Lamarck hay
dos sentidos distintos, uno es la existencia de ciertos caracteres debido
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a ciertas condiciones del medio en que se desarrolla; y otra es el meca-
nismo (en caso de que lo hubiere) de herencia de esos caracteres. Lo
que esta en discusién es el segundo aspecto. De alguna manera, Wad-
dington resuelve este doble problema al modificar el término y propo-
ner el de asinilacion genética. Con este cambio terminolégico puede con-
servar la idea de una modificacién del organismo debido a la relacion
organismo-ambiente, haciendo desaparecer las viejas discusiones sobre
el uso y el desuso y proponiendo nuevos mecanismos de asimilacién.
Comienza asi un nuevo campo disciplinar, la epigenética, que gracias a
los avances tecnoldgicos y el reconocimiento de su importancia para la
salud humana, fundamentalmente en estudios vinculados con el cancer
y otras enfermedades, encontré un espacio para poder desarrollarse
adecuadamente. Por espacio, se entenderan los recursos necesarios
para llevar a cabo las investigaciones, a saber, laboratorios, subsidios,
revistas vinculadas a esas tematicas, sistemas de becas, etc.

7 CONCLUSIONES

Hemos visto como se modifico el sentido del término herencia de
caracteres adguirides y como ese cambio fue crucial para aseverar que el
disefio experimental de Weismann mostrd los datos necesarios para
rechazar la herencia de caracteres adquiridos. Si reflexionamos sobre
este ejemplo y retomamos la nocion kuhniana de ¢emplar citada al prin-
cipio de este trabajo, podemos observar que la modificacion referencial
realizada por Weismann no fue tenida en cuenta en los libros de textos
ni en gran parte de la bibliografia especializada, aceptando que su di-
seflo experimental demostrd la inexistencia de la herencia de los caracte-
res adquiridos y afirmando, como corolario, que debia aceptarse la de-
nominada barrera de Weismann. De este modo, quedaron naturalizadas
limitaciones en las explicaciones evolutivas que tardaron mas de 100
afios en poder ser superadas.

Este ejemplo histérico, al igual que muchos otros, debe hacernos
no so6lo examinar nuestras razones para aceptar o rechazar hipotesis,
sino también entender que debemos ser cuidadosos en los sentidos que
le otorgamos a los términos tedricos utilizados en la bibliografia. El
sentido o el significado de un término a menudo queda establecido en
un trabajo cientifico sin ser revisado criticamente, de modo tal que,
muchas veces, se terminan reproduciendo interpretaciones erroneas.
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Esto debe hacernos recapacitar acerca de qué producimos y reprodu-
cimos, no sélo como cientificos sino también como formadores de los
futuros cientificos; pensat si en nuestros campos disciplinares estamos
creando grietas o construyendo puentes.
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