HACIA UNA RECONSTRUCCION ESTRUCTURAL
DE LA GENETICA CLASICA Y DE SUS RELACIONES

CON EL MENDELISMO!
RESUMEN

El presente trabajo se inscribe dentro de una de las corrientes predominantes
de la filosofia de la ciencia contempordnea que propone basar sus analisis en
los llamados estudios de casos, a fin de poder construir una metateoria solida
y no especulativa.

En ¢l se analiza formalmente y se reconstruye a la genética clasica, con los
instrumentos proporcionados por la concepcion estructuralista de las teorias
cientificas, debidamente modificados y ampliados en consonancia con el caso
considerado, de forma tal de poder caracterizar a dicha teoria como un refina-
miento de un modelo de la genética previamente introducido, que fija los
rasgos fundamentales de todo modelo genético. Posteriormente, y a partir de
la reconstruccion de la genética clasica, se caracteriza formalmente al llamado
“mendelismo”, tratando de hacer justicia, y precisar, algunos resultados
recientes en la historiografia de la genética.

Palabras-claves: Genética; Genética Clasica; Mendelismo; Reconstruccion
Racional; Estructuralismo.

ABSTRACT

TOWARDS A STRUCTURAL RECONSTRUCTION OF
CLASSICAL GENETICS AND ITS RELATIONS
WITH MENDELISM

The present paper is framed within one of the predominant currents of
contemporary philosophy of science, which is based in case studies, in order
to construct a solid, non-speculative, metatheory.

In this paper the classical genetics is formally analized and reconstructed
with the instruments, duly modified and extended in accordance with the

1 Agradezco los valiosos comentarios de dos arbitros anonimos de la revista Episteme a una version anterior
de este trabajo.

2 Doctor en Filosofia (Freie Universitit Berlin). Vicedirector del Centro de Estudios e Investigaciones,
Universidad Nacional de Quilmes/Investigador del Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técni-
cas (CONICET). Direccion para contacto: Roque Saenz Pefia 180, (1876) Bernal, Prov. Buenos Aires, Ar-
gentina. Fax: 54-1-259-3091. E-mail: pablol@ungq.edu.ar
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considered case, of the structuralist conception of theories, in such a way
that that theory can be characterized as a refinement of an earlier introduced
model of genetics, which determines the fundamental traits of any genetical
model. Finally, from the reconstruction of classical genetics, the so-called
“mendelism” is formally characterized trying to do justice, and to precise,
some recent results in the historiography of genetics.

Key-words: Genetics; Classical Genetics; Mendelism; Rational Reconstruction;
Structuralism.

INTRODUCCION

La historia de la genética clasica -también llamada “formal” o, como se
sostendra mas adelante, de un modo impropio, “mendeliana”- es contada ha-
bitualmente en los siguientes términos:

Gregor Mendel funda en 1865 el nuevo campo de la genética. Sin embar-
g0, su trabajo permanece en general desconocido, y cuando éste no es el caso,
se lo entiende mal. Esto ocurre hasta el afio 1900 en que es redescubierto,
simultanea e independientemente, por tres investigadores (Hugo de Vries en
Holanda, Carl Correns en Alemania y Erich von Tschermak en Austria), que
estaban trabajando en el mismo problema. Estos “redescubridores” llegan a los
mismos resultados que Mendel (esto es, a las proporciones 3:1y 9:3:3:1, yasu
explicacion por medio de la ley de la segregacion y la ley de la transmision
independiente), antes de tener conocimiento de su trabajo. Mientras tanto,
William Bateson lee en Inglaterra el articulo de Mendel, reconoce inmediatamente
su importancia, y empieza a difundirlo, de forma tal que Mendel es festejado
como el padre de la genética y se le asegura, de este modo, un lugar en la
historia de la ciencia. La ley de la segregacion y la ley de la transmision
independiente son denominadas, en consecuencia, primera y segunda ley de
Mendel. Diez anos después, Morgan y sus discipulos se incorporan a la
investigacion basica en genética, la conectan con los conocimientos de entonces
de la citologia, investigan y explican las aparentes excepciones, amplian su
campo de aplicacion, y ayudan asi a conformar a la genética clasica como a la
teoria de la herencia universalmente reconocida.

A pesar de que esta interpretacion de los acontecimientos historicos ha
sido ocasionalmente cuestionada,” todavia hoy en dia es repetida, total o par-

3 Cf., por ejemplo, Carlson (1966), Crew (1966), Dunn (1965), Stubbe (1965).

4 En relacion con esto, ver los interesantes comentarios hechos por uno de los “redescubridores” (Correns,
1922) o por el primer bidgrafo de Mendel (Iltis, 1924).
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cialmente, como la historia de la genética par excellence tanto en los libros de
texto de genética -sobre todo en las introducciones- como en los articulos y
manuales de genética y en los libros sobre historia de la biologia en general y la
genética en particular, deviniendo asi historia tradicional, ortodoxa u oficial.

En esta interpretacion se presenta la genética como una disciplina cuya
historia discurriria de forma continua, acumulativa y lineal. Desde sus supuestos
origenes con el trabajo de Mendel, pasando por la obra de los llamados
“redescubridores” de Vries, Correns y Tschermak, y del mendeliano inglés
Bateson hasta el trabajo de Morgan y su escuela, la genética habria transcurrido
-omitiendo algunos retrasos insignificantes, si bien interesantes desde un punto
de vista histdrico- sin fricciones. Tanto los problemas y las intenciones de
investigacion de los cientificos arriba mencionados asi como, en mayor o me-
nor grado, el significado de los conceptos fundamentales por ellos utilizados y
de los sistemas conceptuales a partir de los que los conceptos adquieren sus
significados, se suponen como constantes.

Ludwik Fleck® y Thomas Kuhn’ han mostrado que esta forma de rela-
to historico, aqui ejemplificada con la genética, juega un papel muy importante
en la formacion de estudiantes y que, ademas, les proporciona a los practicantes
de una disciplina un sentimiento de pertenencia a una larga tradicion historica.
Sin embargo, las ciencias no siempre estuvieron subdivididas en las disciplinas
especiales que conocemos hoy en dia. Es asi que, con el criterio de relevancia
de la historiografia orientada a las disciplinas, se ha construido una tradicion
que nunca existio.

Desde hace mas de treinta afios la interpretacion presentada mas arriba
es seriamente discutida y cuestionada por parte de los historiadores de la gené-
tica, de forma tal que en la actualidad se cuenta con una amplia variedad de
posiciones al respecto, que van desde las que sugieren la modificacion de solo
algunos puntos particulares hasta las que sostienen la necesidad de revisar la
totalidad del relato historiografico oficial®.

5 Olby (1979) y Bowler (1989) utilizan, para referirse a tal interpretacion, las expresiones “traditional account™
y “orthodox image”, respectivamente.

6 Fleck (1935).
7 Kuhn (1962).

8 Para las distintas posiciones adoptadas en relacion a la “historia oficial”, cf., entre otros, Allen (1978),
Bennett (1964a, 1964b), Bowler (1989), Brannigan (1979, 1981), Brannigan, Wanner y White (1981),
Burian, Gayon y Zallen (1988), Callender (1988), Campbell (1980, 1982, 1985), Carlson (1974, 1981),
Cetl (1973a, 1973b), Cock (1973), Coleman (1970), Corcos y Monaghan (1984a, 1984b, 1985a, 1985b,
1986, 1987a, 1987b, 1987c, 1987d, 1990a, 1990b, 1993), Churchill (1974, 1987), Darden (1985, 1991),
Falk (1995), Gilbert (1978), Guédes (1981), Harwood (1984, 1987, 1993), Heimans (1962a, 1962b, 1969,
1971), Jahn (1957/58), Kalmus (1983), Kottler (1979), Lorenzano (1995, 1997), MacRoberts (1985), Mayr
(1982), Meijer (1983, 1985, 1986), Olby (1979, 1985, 1987), Olby y Gautrey (1968), Orel (1996), Orel y
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No obstante no haber surgido de este debate una nueva imagen unitaria
que cuente con el respaldo de la totalidad de los historiadores, es posible sostener,
acorde con la nueva historiografia de la genética, y teniendo como base los
textos originales,9 que

(1)  Mendel no era mendeliano (bajo el supuesto de que, bajo la
descripcion mendeliano, se entienda a un defensor de la genética
clasica);

(2) los llamados “redescubridores” no realizaron ningin redescu-
brimiento;

(3) el mendelismo de Bateson -asi denominado durante la primera
década de este siglo- no deberia ser equiparado con la genética
clasica;

(4)  entre lateoria desarrollada sobre todo por Morgan y sus colabora-
dores -que es la que aqui denominamos “genética clasica”- y las
propuestas de los otros investigadores arriba mencionados tuvo
lugar un proceso que no podria caracterizarse de continuo,
acumulativo y lineal.

De forma mas precisa, lo que quiere decirse con lo anterior es lo siguiente:

En relacion con (1): El problema al que se enfrenta Mendel no es el de la
herencia, sino el de la hibridacion, que era por €l considerado el problema
central en la historia del desarrollo de los seres vivos. Los conceptos que Mendel
introdujo para su solucion no son los mismos que los posteriormente apareci-
dos en la genética clasica. Lo mismo puede decirse con la /ey por €l propuesta
sobre la formacion y el desarrollo de los hibridos, que en realidad se subdivide
en dos leyes: la ley de la combinacion simple de caracteres y la ley de
combinacion de caracteres diferenciales; ellas no son idénticas con las mas

(continuagdo) Hartl (1994), Provine (1971), Richter (1943), Roll-Hansen (1978, 1989), Salk (1995), Sandler
y Sandler (1985), Sapp (1983, 1986, 1987, 1990), Serre (1981), Stern (1966), Stern y Stern (1978), Stomps
(1954), Van der Pas (1976), Weiling (1966, 1969, 1971, 1974), Weinstein (1962), Zirkle (1968).

9 Para la teoria de Mendel, cf. Mendel (1865, 1869) y Correns (1905); para los articulos “redescubridores”,
ct. Correns (1900), Tschermak (1900a, 1900b, 1900c) y Vries (1900a, 1900b, 1900c); para ver dos etapas
diferentes en el desarrollo del “mendelismo” de Bateson, cf. Bateson (1902, 1909); y, por tltimo, para una
exposicion temprana de la “genética clasica” de Morgan y sus colaboradores, cf.Morgan, Sturtevant, Muller
y Bridges (1915).
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tarde llamadas leyes de Mendel. Ademas, Mendel desarrolldo mecanismos que
no se reencuentran en la genética clasica.

Enrelacion con (2): Los llamados “redescubridores”, que normalmente
son tratados de forma unitaria, proyectaron en el trabajo de Mendel su propia
problematica y conceptos,y, debido a que se diferencian entre ellos, le adjudican
a Mendel cosas distintas. Ademas, puede afirmarse que lo que “redescubrieron”
Correns, de Vries y Tschermak no es lo mismo que lo que posteriormente se
entendid como genética clasica. Sin embargo, a pesar de las diferencias, tuvieron
los redescubridores algo en comun: ninguno de ellos creyo en la validez uni-
versal de aquello que le adjudicaron a Mendel.

En relacion con (3): La genética cristalizo como disciplina separada
dificultosamente, a través del trabajo de Bateson y sus colaboradores. Esto no
sucedio ni de un dia para otro, ni sin oposicion; no obstante lo cual, el mendelismo
de Bateson lleg6 a ser sinonimo de genética, y fue la teoria de Bateson la que,
al comienzo de la segunda década de nuestro siglo, poseia la mayor aceptacion
por parte de la comunidad cientifica.

En relacion con (4): La genética clasica, en la forma en que fue
desarrollada por Morgan y sus colaboradores, debio al principio afirmarse en
contra del mendelismo de Bateson. Su relacion conceptual con la de Bateson
era, en comparacion con la que guardaba con otras teorias de la herencia, real-
mente fuerte. Ambas teorias, la de Bateson y la de Morgan y colaboradores,
son teorias acerca de la transmision hereditaria en las cuales se sigue la herencia
de diversos rasgos o caracteres (fenotipos) de generacion en generacion de
individuos, se disciernen razones numéricas (frecuencias relativas) en la
distribucion de esos caracteres en la descendencia y se postulan tipos y nume-
ros apropiados de factores o genes (genotipos) para dar cuenta de esas
distribuciones. Sin embargo, ambas teorias son distintas: la diferencia funda-
mental, aunque no exclusiva, entre ellas se da en la forma que adoptan y la
interpretacion que reciben los factores responsables de los distintos caracteres.

Por otro lado, algunos filosofos de la ciencia han intentado proveer, a
veces desde perspectivas distintas, fundamentos conceptualmente precisos de
la genética clasica. Ejemplo de ello lo constituyen los trabajos de Woodger
(1959), Lindenmayer y Simon (1980), Rizzotti y Zanardo (1986), Dawe (1982),
Balzer y Dawe (1986), Balzer y Dawe (1990) y Lorenzano (1995). Mientras
que las reconstrucciones de Woodger (1959), Lindenmayer y Simon (1980), y
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Balzer y Dawe (1990) han sido expuestas y evaluadas en otro sitio,10 se puede
afirmar que la reconstruccion hecha por Rizzotti y Zanardi (1986), por su par-
te, posee, a pesar de sus méritos e interés, una limitacion mayor que ellos
reconocen explicitamente: en su sistema no son expresables probabilidades,
que son centrales en la genética clasica. En tanto que las reconstrucciones que
hacen uso de la misma metateoria que la utilizada en este trabajo, a saber: la
concepcion estructuralista de las teorias, tales como las de Dawe (1982), Balzer
y Dawe (1986), y Balzer y Dawe (1990), carecen de generalidad, en la medida
en que no incorporan el tratamiento de las hipotesis de los factores multiples, de
la interaccion de factores y de los alelos multiples.

El presente trabajo, que se basa especialmente en Balzer y Dawe (1990) y en
Lorenzano (1995), continua, corrige y amplia esos intentos anteriores de proveer
una base axiomatica para la genética clasica, distinguiendo esa teoria de la llamada
“teoria cromosomica’ o “teoria cromosomica mendeliana”. Mientras que la primera
denominacion se refiere a una teoria sobre la transmision hereditaria del tipo descri-
to mas arriba, las dos tltimas se refieren, no s6lo a una teoria de la herencia, sino
que también comprehende su base citologica. Segiin Darden y Maull (1977) el
primer tipo de teoria es una teoria intracampos y la segunda una intercampos. Esta
concepcion concuerda con una susceptible de ser obtenida a partir de la concepcion
estructuralista de las teorias, segun la cual la diferencia entre ambas consistiria en
que en las segundas son tenidas en cuenta las relaciones intertedricas de la teoria de
la herencia con la citologia (teoria celular), mientras que en las primeras no. La
teoria cromosomica -también llamada “teoria cromosoémica mendeliana”, a fin de
distinguir entre las sugerencias de, entre otros, Sutton y Boveri (de una relacion
entre la entonces no indisputable citologia y los factores del mendelismo) y su
elaboracion por Morgan y sus discipulos- se refiere asi a la genética clasica y a sus
relaciones interteoricas con la citologia. Por nuestra parte, consideramos que es
metodologicamente mas adecuado reconstruir primero a la genética clasica y a la
teoria celular como dos teorias separadas y recién después investigar sus relaciones
interteoricas.

En el presente trabajo, sin embargo, no consideraremos las relaciones
entre las teorias genética y celular; antes bien, limitandonos a la cuarta y Giltima
de las consideraciones sefialadas mas arriba en relacion con la nueva historio-
grafia de la genética, intentaremos mostrar no sélo en qué sentido puede ser
reconstruida racionalmente la teoria genética desarrollada por Morgan y sus
colaboradores -conocida con el nombre de “genética clasica”- de un modo mas
completo y adecuado que lo realizado hasta el momento, sino también la teoria

10 Lorenzano , 1995.

| 94 Episteme, Porto Alegre, v. 3, n. 5, p. 89-117, 1998.




desarrollada por Bateson -denominada “mendelismo”-, de forma tal de poder
caracterizar formalmente las relaciones entre ambas teorias.

Para ello utilizaremos, como ya sefialamos, la concepcion estructuralista
de las teorias cientificas, debidamente modificada y ampliada en consonancia
con el caso considerado, que expondremos sucintamente a continuacion.

2. LA CONCEPCION ESTRUCTURALISTA DE
LAS TEORIAS CIENTIFICAS"

Una de las nociones centrales para la concepcion estructuralista de las
teorias cientificas (también conocida con el nombre de estructuralismo) es la
de modelo, que es entendida en el sentido de la semantica formal. Un modelo es
una estructura de la forma EBl,...,Bn, Ry,..., Rm [}en donde las Bi representan
los llamados “conjuntos base” (es decir, los “objetos”, la “ontologia” de la
teoria), mientras que las Rj son relaciones (en teorias cuantitativas, como la
presente, “funciones”), construidas a partir de los conjuntos base-, que satisface
unos axiomas determinados. Las estructuras fundamentales de una teoria se
proporcionan de una manera precisa cuando la teoria se encuentra axiomatizada.
Segun la concepcidn estructuralista de las teorias, el modo mas sencillo y ele-
gante de axiomatizar una teoria consiste en introducir un predicado conjuntista.
La identidad de una teoria se establece -en un primer paso- a través de la clase
de todos sus modelos asi descriptos, esto es, a través de la extension del predicado
conjuntista. Los enunciados que aparecen en la definicion del predicado se
denominan axiomas. Importante para la identidad de una teoria es la distincion
entre dos tipos generales de axiomas diferentes: los axiomas denominados
impropios, por un lado, y los auténticos axiomas con contenido, por el otro.
Las primeras condiciones caracterizan matematicamente al aparato conceptual
de la teoria. Las determinaciones del segundo tipo, que representan a los axio-
mas en sentido propio, expresan auténticas leyes. Las entidades que satisfacen
los axiomas del primer tipo se denominan modelos posibles o potenciales de la
teoria; su clase total se simboliza por Mp. En relacion a tales entidades tiene
sentido preguntarse si satisfacen el predicado conjuntista. Todas las entidades
que satisfacen la totalidad de las condiciones introducidas, es decir, que ademas

1 para esta breve caracterizacion de algunos aspectos de la concepcion estructuralista remitimos al lector a
Moulines (1991b). Sobre esta concepcidn metatedrica puede consultarse, ademas, la siguiente bibliografia:
Balzer, Moulines y Sneed (1987); Moulines (1982); Moulines (1991a); Sneed (1971); Stegmiiller (1973);
Stegmiiller (1979).
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de los axiomas impropios también satisfacen las leyes propias, se llaman mo-
delos actuales o, sencillamente, modelos de la teoria, y se simbolizan por M.

Se puede decir que el par [Mp, M tonstituye la identidad formal de una
teoria. Este par se denomina nucleo estructural formal o, simplemente, nucleo
de una teoria, y se simboliza por K. A la identidad formal de una teoria pertenecen
por lo menos tres complejos estructurales adicionales, que toman en cuenta los
siguientes hechos: 1) los modelos de una y la misma teoria no se dan de forma
aislada; ellos se conectan entre si a través de las llamadas “condiciones de
ligadura”; 2) los modelos de una teoria dada se conectan también, y de muy
variadas maneras, con los modelos de otras teorias; 3) al interior de una teoria
hay dos niveles conceptuales: el nivel de los conceptos especificos de esa teoria,
y que se denominan “T-tedricos”, y el nivel de los conceptos “T-no-tedricos”,
es decir, de los conceptos tomados de otras teorias. Todo esto, que deberia ser
tomado en cuenta en el tratamiento completo y exhaustivo de una teoria, es
dejado aqui de lado, bastando para la reconstruccion presentada mas adelante
la representacion simplificada del nucleo de una teoria como K = [Mp, MU

Sin embargo, toda teoria empirica esta dada no s6lo por el ntcleo K sino
también por el campo de aplicaciones propuestas 1. Una teoria T, entonces,
puede ser identificada, en una primera aproximacion, con el par ordenado con-
sistente en K e [: T = [K, I[] Las aplicaciones propuestas de una teoria son
aquellos sistemas empiricos a los que se quieren aplicar las leyes fundamentales
de la teoria. Esos sistemas deben ser primero concebidos en el lenguaje de la
teoria misma; deben ser representados primero como modelos potenciales de la
teoria. Que / [J Mp es todo lo que puede ser dicho sobre el conjunto / de
aplicaciones propuestas desde un punto de vista puramente estatico y semantico.
El campo / es un conjunto abierto, es decir, no puede ser definido mediante la
introduccion de condiciones necesarias y suficientes para su pertenencia. Siste-
mas determinados se proponen como modelos de una teoria, y se muestran
como tales en caso de satisfacer las leyes previamente dadas.

Las leyes que valen en todas las aplicaciones propuestas se llaman leyes
fundamentales. Leyes especiales, en cambio, son leyes que solo tienen validez
en algunas, pero no en la totalidad, de las aplicaciones propuestas. Las leyes
fundamentales poseen por si solas muy poco contenido empirico. Ellas
representan las lineas directrices generales para la obtencion de leyes empiricas
a través de un proceso de sucesivas restricciones del predicado conjuntista
originario. Las restricciones se obtienen mediante la introduccion de condiciones
definitorias adicionales al predicado previamente dado. La relacion entre las
leyes fundamentales y las leyes especiales se denomina especializacion. Junto
a esta relacion, que se encuentra en toda presentacion del estructuralismo
metatedrico y cuya fertilidad para el analisis de teorias empiricas ha sido
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demostrado en numerosas ocasiones, se introduce aqui, siguiendo a Balzer y
Dawe, una nueva relacion para el tratamiento especifico de la genética."“ Dicha
relacion, bautizada con el nombre de refinamiento, se caracteriza por el hecho,
por un lado, de introducir tipos de objetos y quizas también de funciones
adicionales, de forma tal que los “viejos” objetos puedan ser definidos como
estructuras complejas de los “nuevos” objetos, y, por el otro, de introducir
condiciones legaliformes adicionales referentes tanto a los “viejos” como a los
“nuevos” objetos o funciones, y que tendrian validez al igual que las “viejas”
leyes. Esto significa que la relacion de refinamiento consiste en un tipo de
ampliacion conceptual al mismo tiempo que en una especializacion de leyes.

En lo que sigue, se introduce primero un modelo fundamental de la ge-
nética, que fija los rasgos fundamentales de todo modelo genético. Posterior-
mente, y mediante refinamiento del anterior, se caracteriza la clase de los mo-
delos de la genética clasica. Por Gltimo, se caracteriza la clase de los modelos
del mendelismo, merced a una especializacion de la clase de los modelos de la
genética clasica.

3. EL MODELO FUNDAMENTAL DE LA GENETICA"

Un modelo de la genética (MG) es una estructura de la forma 7, P, G,
APA, CRU, DET, DIST, COMBlque satisface las siguientes condiciones
definitorias:

1) J, Py G son conjuntos finitos, no vacios y, tomados por pares, disjuntos

2)APA:J - P

3) CRU: J xJ - Po(J) es una funcion parcial

4) DET: G — P es suprayectiva

5) DIST: P x P — D(P) es una funcion parcial

6) COMB: G x G - D(G)

7) para todo i, i’ [ J, tal que CRU esta definido para [4, i’Uy para todo
i P: DIST(APA(:), APA(?")) (T) = FR(TVCRU(I, i*))

8) para todo 7, i” U J, tal que CRU esta definido para [4, i’y para todo
Y, ¥ UG, tal que DET(y) = APA(7) y DET(Y’) = APA(?’), y para todo y* U G:
COMB(y, y')(v*) =¢ DIST(DET(y), DET(y))(DET(y"))

12 ¢t Balzer y Dawe (1990).

13 Dicho modelo corresponde, con algunas modificaciones menores, al presentado en Balzer y Dawe (1990).
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Comentarios sobre este predicado:

Los objetos que ocurren en el modelo se interpretan del siguiente modo:

J representa un conjunto de individuos genéticos. Su caracteristica dis-
tintiva es que se cruzan y, de este modo, producen descendencia. A su interior
se distingue entre los individuos genéticos paternos, simbolizadas por PROGE-
NITOR, y PROGENITOR,, y sus descendientes, simbolizados por DESCEN-
DENCIA,...., DESCENDENCIA# (en donde 7 es el nimero de individuos ge-
néticos distintos que ocurren en la descendencia).

P representa un conjunto de fenotipos. Los individuos genéticos se
distinguen por su apariencia. Las aplicaciones propuestas de la genética se
limitan normalmente a unos pocos rasgos; de alli que no se exija que se caracterice
la apariencia total de un individuo genético: basta, entonces, interpretar un
fenotipo como una o dos expresiones de los rasgos que son efectivamente con-
siderados en una aplicacion dada. Igual que en el caso de los individuos, se
tienen también aqui dos fenotipos paternos, simbolizados por FENOTIPO, y
FENOTIPO,, y & fenotipos asociados con los distintos descendientes :

FENOTIPO DE DESCENDENCIA, ..., FENOTIPO DE DESCEN-
DENCIAk. Tanto unos como otros son objetos no analizados.

G representa un conjunto de genotipos. Con ello se alcanza el nivel teo-
rico. Aqui se encuentran los mas interesantes conceptos genéticos, como “factor”,
“gen”, “alelo”, que se refieren a entidades tedricas responsables de la aparicion
de fenotipos, rasgos y expresiones determinados. Se tienen aqui nuevamente
dos genotipos paternos (GENOTIPO, y GENOTIPO,) y finitamente tantos
genotipos para la descendencia, de forma tal que haya uno para cada fenotipo
que ocurre:

GENOTIPO DE DESCENDENCIA,,..., GENOTIPO DE DESCEN-
DENCIAs. Ellos son igualmente objetos no analizados.

i, Ty Y se utilizan como variables de esos conjuntos. Se escribe, entonces,
idJ, P, yyl G, para expresar que un individuo cualquiera i, un fenotipo
cualquiera T{, y un genotipo cualquiera Y estan en el modelo.

Las funciones que ocurren en el modelo se interpretan por su parte del
siguiente modo:

APARIENCIA le asigna a cada individuo, ya sea de los progenitores o
de la descendencia, su fenotipo. Se tienen ecuaciones de la forma

APARIENCIA(PROGENITOR ) = FENOTIPO,

APARIENCIA (PROGENITOR,) = FENOTIPO,,

APARIENCIA(DESCENDENCIA)) = FENOTIPO DE DESCEN-
DENCIAj (en donde i < n, j < k).

CRUZA representa la transicion de los progenitores a su descendencia.
Le asigna a dos progenitores cualesquiera su descendencia:
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CRUZA (PROGENITOR , PROGENITOR,) = [IDESCENDENCIA ...,
DESCENDENCIAnLJen donde el nimero » varia de acuerdo a los progenito-
res. Es una funcion de pares de objetos (PROGENITORES) en un conjunto de
objetos (conjunto de la DESCENDENCIA). Po(J) simboliza el conjunto potencia
de J. Que CRUZA sea una funcion parcial significa que no necesita ser defini-
da para todas las posibles combinaciones (esto es, también para pares [Z, i’[]
que no se cruzan).

DETERMINANTE es una funcion que asigna fenotipos a los genotipos.
Que sea suprayectiva significa que es una funcion de G en el conjunto P, en la
que no hay elementos de P que no sean asignados a G; es una funcion de G
sobre P. Los genotipos determinan fenotipos, pero no sucede a la inversa, si
bien un genotipo puede determinar varios fenotipos distintos. Debido a esto es
que han sido escogidos numeros diferentes: & para el numero de fenotipos y s
para el numero de genotipos, siendo £ normalmente menor o igual que s. Se
tienen ecuaciones de la forma DETERMINANTE (GENOTIPO)) = FENOTIPO;
(endonde i < s,/ < k).

DISTRIBUIDOR describe la transicion de fenotipos paternos a
distribuciones de fenotipos en la descendencia. Que sea una funcién parcial
significa que no necesita ser definida para pares [, T Llque corresponden a
individuos genéticos que no se cruzan. Es una funcion que va de dos fenotipos
paternos a una distribucion genética. La consideracion cuantitativa de la
distribucion de fenotipos en la descendencia constituye el punto de partida de la
genética. Las distribuciones de los fenotipos son proporcionadas por frecuencias
relativas.”” Se cuentan tanto el niimero total # de la descendencia como el
nimero mi de individuos con ese fenotipo en la descendencia. i = mi/n es,
entonces, la frecuencia relativa de la ocurrencia de ese fenotipo particular, y
juntando todas esas frecuencias relativas, se obtiene una distribucion de
fenotipos. Formalmente, una distribucion es una funciéon que asigna, a cada
elemento de un conjunto dado, un ntimero real, indicando el “peso” o
“probabilidad de ocurrencia” de ese elemento. Este concepto es mas estrecho
que el de una distribucion de probabilidades; por eso es que es llamado
distribuciones genéticas o distribuciones ['.*~ Los elementos del conjunto son
los diferentes fenotipos en la descendencia, y su probabilidad de ocurrencia es

14 para un fenotipo Tt P y un conjunto de individuos genéticos X [ J, la frecuencia relativa de Tien X,
FR(TUX) se define del siguiente modo:

SiX es un conjunto de individuos genéticos, entonces

FR(TVX) = (el numero de i 1 X, tal que APARIENCIA(7) = 1) entre (el numero de elementos de X).

15 Aqui no se retoma el concepto probabilistico de distribucion: las caracteristicas generales de las algebras
o no son aqui utlizadas. La reformulacion es fundamentalmente, no obstante, un asunto terminologico.
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aproximado mediante las frecuencias relativas observadas. Se asume un orden
fijo para los distintos fenotipos. [Hy,..., Tk[denota la secuencia de los fenotipos
en ese orden. Siempre que se lo desee, se puede escribir una distribucion de una
manera explicita como un A-tuplo de nimeros Erl,..., rkQri =20, ri=1,en
donde cada numero ri es el peso o probabilidad del fenotipo niimero i que
ocurre en la secuencia correspondiente de los fenotipos. La notacion [ Ty,...,
rkTkrepresenta una distribucion genética de forma explicita. DISTRIBUI-
DOR puede ser definido por medio de CRUZA y de APARIENCIA (y esto es lo
que se hace en 7). El modo en que se determina la distribucion de fenotipos es
la siguiente: se ve cual es el valor de CRUZA(PROGENITOR , PROGENI-
TOR,), es decir, el conjunto de la descendencia; se ve cudl es el valor de
APARIENCIA (DESCENDENCIA) para i < n, es decir, los fenotipos que
ocurren en la descendencia; se cuentan tanto el nimero total de la descendencia
como el niumero de la descendencia que muestra un fenotipo dado; y se calcula
la frecuencia relativa de ese fenotipo. Esto proporciona una definicion precisa
de la distribucion de fenotipos correspondiente, que puede ser evaluada entonces
de manera mecanica para formas dadas de CRUZA y APARIENCIA. DIS-
TRIBUIDOR tiene la siguiente forma:

DISTRIBUIDOR(FENOTIPO,, FENOTIPO,) = Erthl yeers PETRI=
HIFENOTIPO DE DESCENDENCIA,,..., kFENOTIPO OF DESCEN-
DENCIAkL]en donde todas las 7 son numeros reales positivos, tales que } <isk
ri=1.

COMBINADOR representa la transicion de genotipos paternos a
genotipos en la descendencia. Asigna a dos genotipos particulares cualesquiera
una combinacion o mezcla de genotipos de la descendencia. Como en el caso de
los fenotipos, se necesita también aqui un elemento cuantitativo, probabilistico.
Pero en vez de frecuencias relativas, se habla aqui de probabilidades propiamente
dichas, ya que uno se encuentra en un nivel tedrico, en donde los objetos en
general no son directamente observados. La diferencia es, en ciertos aspectos,

(continuagdo ) SiX es un conjunto finito, no vacio, entonces se entiende por una distribucién G sobre X una
funcion p: X®[0,1], tal que axiXp (x) = 1. [0,1] se refiere aqui al intervalo cerrado de los niimeros reales
entre 0y 1.

Si se ordenan los elementos de X de tal modo que una lista dx,,..., xnfl abarque exactamente todos los elemen-
tos Xs, podrian escribirse los valores de la funcion de una distribucion g p sobre X con el mismo orden
(A(x1)yes pxn)F [d ..., anl]

Las xs son o bien fenotipos o bien genotipos. Para xi = GENOTIPO DE DESCENDENCIA{, por ejemplo, se
escribe 0| GENOTIPO DE DESCENDENCIA, a fines de determinar que o | pertenece a GENOTIPO DE
DESCENDENCIA,. En la notacion “abstracta” aqui utilizada, los GENOTIPO DE DESCENDENCIA; son
“tragados” por medio de la distribucion y recién reaparecen como sus argumentos: p(GENOTIPO DE
DESCENDENCIA/) = ai, de forma tal que no es necesario escribirlos de manera expresa. El conjunto de
todas las distribuciones I" sobre un conjunto X se describe mediante D(X).
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similar a la existente entre probabilidades experimentales y probabilidades es-
peradas (teoricas). Una distribucion de genotipos pudiera ser considerada como
una distribucion genética, i.e. como una funcion que asigna niumeros (“pesos”)
alos genotipos. Si los genotipos finitamente distintos se ordenan en una secuencia
1,..., ysLltal funcion pudiera ser representada por una secuencia similar [d ...,
asbjai 2 0, 3 ai= 1, que a menudo se escribe en la forma [d 1y,..., OsysL]a
fines de hacer explicito el orden subyacente de los genotipos. Una distribucion
de genotipos proporciona la informacion de que los genotipos Yy,..., Ys son
esperados que ocurran en la descendencia con probabilidades ..., Os, res-
pectivamente. COMBINADOR toma la forma

COMBINADOR(GENOTIPO,, GENOTIPO,) = [d 1Yy,..., OsysO=
1GENOTIPO DE DESCENDENCIA ,..., asGENOTIPO DE DESCEN-
DENCIAsLlen donde todas las o son niimeros reales positivos, tales que ) <i<s
oi=1.

COMBINADOR es una especie de imagen teorica de DISTRIBUIDOR;
es un constructo teorico, dado por una definicién que representa la hipotesis
particular sobre como son tramsmitidos los genotipos en el sistema considera-
do. COMBINADOR es una especie de ley, de conexion legaliforme a nivel de
los genotipos, y este es el motivo por el cual se exige de ella que sea una funcion
completa.

Se esta ahora en condiciones de presentar la afirmacion empirica
“abstracta” asociada con el modelo. De la afirmacion se dice que es “abstracta”,
porque no presupone ninguna hipotesis especial sobre el nimero y tipo de
genotipos, ni sobre las formas especificas adoptadas por COMBINADOR y
DETERMINANTE; se dejan, antes bien, sin especificar.

Si se sabe como se relacionan los fenotipos de la descendencia con los
paternos, se puede definir DISTRIBUIDOR; normalmente este es un
conocimiento trivial. Si Ty *, Th* son variables para fenotipos paternos y 1.,...,
Tk lo son para fenotipos de la descendencia, puede escribirse lo siguiente:
DISTRIBUIDOR(Tj *, Th*) = [#Ty...., rkTL]

Lo anterior se “reproduce” a nivel tedrico, mediante COMBINADOR.
Siy]*,Yp* son variables para genotipos paternos y Y ,..., ys 1o son para genotipos
de la descendencia, puede escribirse: COMBINADOR(Y*, y,*) = [d 1Y(,-..,
osystl

La afirmacion empirica asociada con el modelo es:

(I) Para todo par de progenitores dado, la distribucion de genotipos de
ese par en la descendencia producida por COMBINADOR concordara aproxi-
madamente con la distribucion de fenotipos de ese par en la descendencia dada
por DISTRIBUIDOR.
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Esta afirmacion puede ser vista como un axioma que tendria validez
para todos los modelos de la genética, y de alli, entonces, como e/ axioma
fundamental de la genética.

Se dice que dos distribuciones genéticas de genotipos [d |Y,..., OsysLly
de fenotipos

Erthl,..., rktkUconcuerdan entre si, siy solo si:

i) k<5,

ii) cada fenotipo Tt se obtiene, mediante DETERMINANTE, de un
genotipo Yj o de mas genotipos diferentes yj, y

iii) los coeficientes de probabilidad de los items relacionados en ii)
concuerdan entre si.

En el caso en que DETERMINANTE establezca una relacion uno-a-
uno, o sea k =, cada fenotipo Tt se obtiene a partir de uno de los genotipos yj.
Los coeficientes O [+ OS podrian considerarse como la representacion de una
distribucion tedrica -una “curva”- y las frecuencias relativas Flseens rk como
“datos” a coincidir con la curva de acuerdo a alglin procedimiento estadistico.
De forma mas simple, podrian compararse las “distancias” [d j — ri[]exigiendo
que el resultado no rebase una € dada.

Sin embargo, en general la situacion no es tan simple, ya que un fenotipo
pudiera ser producido por una combinacion de genotipos diferentes, o sea k <s.
En tal caso, habria que comparar las probabilidades de todos esos genotipos
diferentes con la frecuencia relativa del fenotipo que ellos producen. Para ello
se introduciria, para genotipos parentales dados Y, Yy’ e indice dado j < £, el
conjunto C(Y, Y, ) de todas las probabilidades 0 que ocurran en la distribucion
de genotipos, tal que el genotipo correspondiente yi produce el fenotipo ri. Asi
se escribe ¢j = Y ai, i U C(Y, Y, j). A fines de averiguar si concuerdan las
distribuciones de genotipos y de fenotipos, hay que comparar cada frecuencia
relativa 7i con la suma c¢j, es decir, comparar las “distancias” [¢j — 77, y exigir
que el resultado no rebase una € dada.

La afirmacion (I) no es completamente empirica para las partes teéricas
del modelo, ya que, cuando se formula la afirmaciéon, GENOTIPOS,
COMBINADOR y DETERMINANTE se asumen como dados. En la mayoria
de las aplicaciones poseen estos componentes un estatuto hipotético, y la
afirmacion depende, por lo tanto, de las hipotesis correspondientes. Si la
afirmacion para un conjunto dado de GENOTIPOS, COMBINADOR y
DETERMINANTE se muestra como insostenible, debido a que la € requerida
para producir una concordancia es demasiado grande, otro conjunto distinto al
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anterior deberia proveer una concordancia mas satisfactoria y con ello una
afirmacion mas defendible. El rango de posibilidades para los tres items consi-
derados es, en principio, infinito para una parte observacional dada del modelo.
La infinitud se restringe en la practica mediante la formulacion de hipotesis -
leyes- especiales sobre el tipo y nimero de GENOTIPOS y sobre la forma
matematica de COMBINADOR y DETERMINANTE. Aun tales leyes
especiales resultan a veces insuficientes para determinar los componentes teo-
ricos de manera univoca. Esto significa que, si no hay una tinica eleccion posible
de los componentes tedricos como prescriptos por la parte observacional del
modelo, deberia ser escogido un conjunto arbitrario dentro del rango de
posibilidades admitido por el modelo. Esta prescripcion equipara la afirmacion
empirica (I) con la siguiente afirmacion existencial:

(IT) Para todo sistema propuesto dado existe algiin conjunto de compo-
nentes tedricos que, afiadido a la parte observacional del modelo correspondiente,
proporciona una afirmacion de la forma (I) con medidas de concordancia
satisfactorias.

Esta afirmacion puede ser trivial, si las condiciones presupuestas para
los componentes teoricos segiin el modelo son débiles. Pero no por ello debe
rechazarse el modelo como trivial. Este modelo se pretende como modelo fun-
damental para todas las aplicaciones propuestas de la genética. Modelos
interesantes, no triviales, pueden ser obtenidos incorporando determinaciones
adicionales.

4. LA GENETICA CLASICA!®

La siguiente restriccion del modelo fundamental consiste en un
refinamiento del mismo.

x es un modelo de la genética clasica (MGC) siy solo si
1) x es un MG

16 para dicha reconstruccion se ha utilizado, ademas del texto de Morgan, Sturtevant, Muller y Bridges
(1915), el primer libro de texto de la genética clésica (en sentido kuhniano de una exposicion, con fines
didacticos, clara y, en comparacion con el clasico The Mechanism of Mendelian Heredity, actualizada de los
principios de la genética, conjuntamente con aplicaciones paradigmaticas de ellos -o “ejemplares”- y con
problemas a resolver por el estudiante): Sinnot y Dunn (1925).
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2) hay conjuntos Py,..., Pk, Fy,..., Fs 'y funciones DET ,..., DETk, para
i<s,i<k,
j 22, tales que
a) todo fenotipo Ttde P (P = ﬁ[l,..., 1D tiene la forma 1,...,ka
b) todo genotipo yde G (G =Yy,..., ysO tiene la forma [} ll’fl 126k
Cfskj, fskjID
c) DETERMINANTE es separable.
d) COMBINADOR es tal que, para toda y, y*, aYy,..., 0lsys:
si COMBINADOR (y, y*) = [d 1 Y{,..., asysL]entonces para toda i < s
todos los componentes de yi son componentes de Yy de y*.
e) el axioma fundamental de concordancia es valido en alguna de las
dos formas (III) o (IV) dadas debajo, para toda ry,..., rk,
todo FENOTIPO_DE_DESCENDENCIA,,...,
FENOTIPO DE DESCENDENCIAZ,
toda y, y*,
toda O e S, Yoeens VS,
PROGENITOR,, PROGENITOR,,
DESCENDENCIA,,..., DESCENDENCIAK%, y
todo FENOTIPO,, FENOTIPO,, para los que esta definido DISTRI-
BUIDOR y que ocurren en el sistema.

(III) Si
- DISTRIBUIDOR(FENOTIPO,, FENOTIPO,) =
DrlFENOTIPO DE DESCENDENCIA , ...,rkFENOTIPO DE
DESCENDENCIALL
- DETERMINANTE(y) = FENOTIPO,
- DETERMINANTE(y*) = FENOTIPO,
- COMBINADOR(y, y*) = 1Y15-+5 asyst]
-j<k,
entonces
zO(DC(y, i Jjya =rj

Iv) Si

- PROGENITOR, y PROGENITOR, son individuos genéticos

- CRUZA(PROGENITOR , PROGENITOR,) =

(DESCENDENCIA,...., DESCENDENCIAAL]

-j<k

- APARIENCIA(DESCENDENCIAj) = FENOTIPO DE DESCEN-
DENCIA/

- Yy y* son GENOTIPOS
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- DETERMINANTE(Y) = APARIENCIA(PROGENITOR )
- DETERMINANTE(Yy*) = APARIENCIA(PROGENITOR )
- COMBINADOR(Y, y*) = [d ;Y{,..., OsysL]
entonces
: Il DESCENDENCIA; 1I
ol o= /
2 C(y, L)) Il DESCENDENCIA, II+..+ II DESCENDENCIAII

Comentarios sobre MGC:

La metodologia central de la genética clasica consiste en establecer datos
para la funcion CRUZA, i.e. para las probabilidades de los FENOTIPOS dis-
tintos que ocurren en la descendencia. Estos datos son sistematizados y expli-
cados mediante las hipotesis genéticas que se refieren a COMBINADOR y
DETERMINANTE.

Esta restriccion del modelo fundamental de la genética consiste en una
ampliacion conceptual de Py G, en un refinamiento inducido de este modo de
APARIENCIA, CRUZA, DETERMINANTE, COMBINADOR, asi como de
la especializacion de DETERMINANTE, COMBINADOR y del “axioma fun-
damental” de la genética.

Los objetos que ocurren en el modelo se interpretan del siguiente modo:

J representa -igual que en MG- un conjunto de individuos genéticos.

Los fenotipos que conforman P se definen como k-tuplos de caracteristi-
cas. Todo fenotipo tiene la forma de un tuplo [py,..., pkl) que consiste en
“fenotipos compuestos”. La interpretacion habitual de P es la siguiente: todo
conjunto Pi seria considerado como una caracteristica y los elementos pi [J Pi
como rasgos o expresiones de esa caracteristica.

Algo similar sucede con los genotipos que constituyen G. Todo genotipo
consiste en un tuplo [3,..., dsCde “genotipos compuestos”, en donde todo 61 es
una secuencia de pares de factores alelos. El genotipo es escrito D]f 11>
f 126k Uskj, fskj para i< s,i< k,j 22, en donde s es el nimero de pares de
factores alelos, k concuerda con el indice utilizado para los fenotipos y j es el
nimero de distintos factores alelos. Mediante esta caracterizacion de los
genotipos (en la que no se exige que s = £, es decir, admitiendo que varios pares
de factores alelos puedan determinar una y la misma caracteristica) es posible
incluir en el modelo tanto la interaccion de factores como la llamada hipdtesis
de los factores multiples. Asimismo (y debido que el numero j de distintos
factores alelos no se limitaa 1 y 2, dejando de este modo abierta la posibilidad
de que haya varios factores alelos en la poblacidn, pero que en cada individuo
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solo ocurran por pares) puede expresarse en el modelo la hipotesis de los alelos
multiples.

Refinamientos de las funciones (inducidos por el
refinamiento y la adicion de objetos):
APARIENCIA asigna k-tuplos de caracteres a los individuos genéticos.

CRUZA es una funcion que mapea pares de conjuntos de objetos (con-
juntos de individuos genéticos) en conjuntos de tales conjuntos (conjuntos de
individuos de la descendencia).

Especializaciones de leyes:

DISTRIBUIDOR mapea todo par “paterno” de k-tuplos de caracteres en
una distribucion de fenotipos, que de acuerdo a nuestras convenciones puede
ser escrita del siguiente modo:

EIF ENOTIPO DE DESCENDENCIA,...., k) FENOTIPO DE DESCEN-
DENCIAkLlen donde } <i<kri=1ytodo FENOTIPO DE DESCENDENCIA;
es nuevamente un tuplo de expresiones del formato arriba especificado. Como
ya se menciono anteriormente, presentan estos fenotipos, y su transmision des-
crita por DISTRIBUIDOR, los datos que son sistematizados teéricamente al
nivel de los genotipos. Dichos datos no son puramente empiricos; los coeficien-
tes 7i no son observables: ellos representan frecuencias relativas y tienen que
ser establecidos mediante la determinacion y el conteo de caracteres y el calcu-
lo de las razones.

DETERMINANTE es una funcién que mapea genotipos en fenotipos,
de forma tal que pares de factores alelos proporcionan una Unica pi. Existen
funciones DET ,..., DET%, tales que cada DETi es una funcién de pares de
factores alelos en caracteres: DETi(di) = pi, y DETERMINANTE se define
mediante el tuplo de todos los DETi del siguiente modo: DETERMINANTE
(01;-.., Os) = [DET,(3y),..., DETk(ds)L) en donde la Gltima expresion bajo

17 En estos dos aspectos (en que no se exija que s =k, ni que j = 1, 2) es el modelo de la genética clasica
(MGC) aqui propuesto mas general que el modelo de la genética de transmision desarrollado en Balzer y
Dawe (1990). Esta caracteristica permite, a partir de MGC, reconstruir la totalidad de la red teorica de la
genética clasica (Lorenzano (1995)) y precisar sus relaciones formales con el mendelismo, tal como se hace
mas adelante.
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evaluacion g)roporcmna algtin fenotipo [py,..., pkL] DETERMINANTE es
separable

COMBINADOR opera con dos genotipos dados de la forma DJI 11,
f 125} Uk, fskj ] Esas secuen01as pueden ser representadas en la forma g *
= ,b",..., as,bsl] 2 * = B’l d ., cs,dsLJrespectivamente. COMBINADOR
debe produ01r a partir de esas secuencias una distribucion [d 1 g1,..., OsgsLlen
donde cada gz es nuevamente una secuencia de la forma D]fl 11-/ lel ,Lfsky,
fskjll Si rX f ., es,fs[denota una gi arbitraria, entonces hay dos requisitos
generales que gi tiene que satisfacer, a fines ocurrir en una distribucion:

(i) los factores el, f1 deben ser elementos de Fi;
(i) Oi debe consistir en factores que efectivamente ocurran en los
GENOTIPOS paternos.

El requisito (ii) es una instancia del principio de conservacion. Establece
que el material genético es una entidad “genidéntica” estable: durante la
transmision no aparecen nuevos factores. Esto expresa algo fundamental para
el modelo clasico, a saber: la pureza de los factores.

Todo genotipo es un elemento del producto cartesiano F'= (F/| X F'{) ...
X (Fs x Fs). Usando la nocion de una distribucion y sobre F, se puede decir que
COMBINADOR es una funcion en el conjunto D(F) de todas las distribuciones
I" sobre F: COMBINADOR: F x F' — D(F).

Todo valor de COMBINADOR puede ser escrito en la forma [d ;vy,...,
asysLlen donde ailJIR, ai =0, > ai =1, s es un numero natural y yi J . Los
numeros 0 son, en sentido estricto, los valores de una distribuciéon y
COMBINADOR(Y, Y').

18 DETERMINANTE es separable siy sélo si hay conjuntos Py,..., Pr, F{,..., F's, conjuntos indice
Ji={j(i, 1),...,j(i, 0(i))}, parai=1,..., 7,y funciones DET,,..., DETr, tales que:
1) todo fenotipo Ttpuede ser representado en la forma 1= [p{,..., prljendonde p| U Py,...,pr U Pr
2) todo genotipo y puede ser representado en la formay=[8,..., dslen donde &; O F,..., 8s O Fs
3) el conjunto indice {1,..., s} es igual a la unién de todos los conjuntos Ji, i < 7:

{L,...,s} =U{Jili<r}
4) para toda i < r: DETi asigna a los genotipos elementos de Pi
5) paratoda i < r: DETi depende exactamente de todos sus argumentos con indices j(i, 1),..., j(i, 0(i))
6) para todos los genotipos Y:

DETERMINANTE(Y) = DET (y),..., DETr(y)[]
Esto significa que todo fenotipo tiene la forma de un tuplo [p1,..., prLLonsistente en “fenotipos compuestos”.
Todo genotipo consiste en un tuplo [3 ..., dsCde “genotipos compuestos”. Toda secuencia [i(i, 1),..., j(i,
0(i))kelecciona los indices de los componentes de [31...., ds[tjue dependen efectivamente de DET/ y, medi-
ante 4) DETj asigna al genotipo con esos componentes expresiones de ese caracter Pi.
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La afirmacion empirica del modelo clasico y el axioma fundamental de
concordancia pueden ser comentados, con las modificaciones del caso, de un
modo similar al ya realizado en las paginas anteriores del presente trabajo.

5. ESPECIALIZACIONES DE MGC

Hay distintos modos posibles de especializar MGC. Las especializaciones
consisten en especificaciones

a) del numero s de genotipos compuestos,
b) de la forma matematica concreta que asumiria DETERMINANTE,
¢) de la forma matematica concreta que asumiria COMBINADOR.

Las diversas posibilidades de especializacion pueden ser realizadas par-
cial o totalmente, de manera aislada o conjuntamente. En MGC ya han sido
especificadas las funciones DETERMINANTE y COMBINADOR de MG. Pero
las especificaciones introducidas fueron solo de tipo parcial. El proceso de
especificacion puede, entonces, también ser continuado en relacion a dichas
funciones. Una especializacion en la que los tres tipos de especificacion hayan
sido realizados totalmente se denomina “especializacion terminal”.

6. CARACTERIZACION DEL MENDELISMO?

El mendelismo de William Bateson y la genética clasica en la version de
Thomas Hunt Morgan y sus discipulos se diferencian fundamentalmente en la
forma e interpretacion de los genotipos. La hipdtesis sobre la existencia de
factores responsables de los caracteres presentes en los individuos estuvo en
Bateson asociada siempre a otra hipotesis, denominada “de la presencia y la
ausencia”, que le proporcionaba una interpretacion. Para Bateson hay solo dos
factores alelos: 1a presencia de un factor y su ausencia. La existencia de alelos
multiples -como los postulados por Sturtevant (1913)- es con ello, entonces,
incompatible.

Esto puede ser expresado en el modelo de la genética clasica que aqui se
presenta. El nimero j de distintos factores alelos debe limitarse, en los genotipos

19 g} lector interesado en dichas especializaciones podra remitirse a Lorenzano (1995).

20 para Ia reconstruccion del mendelismo aqui presentada se ha utilizado Bateson (1909).
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D]fl 11,f1 126Uk, fskjl) a 1y 2, e interpretar a cada fiip como a la presen-
cia de un factor y a cada fii] como a la ausencia de dicho factor. Este nuevo
modelo asi caracterizado es un submodelo, o sea, una especializacion del modelo
de la genética clasica, y puede ser definido del siguiente modo:

x es un modelo del mendelismo (MM) si 'y solo si:
1) x esun MGC

2) para todos los genotipos de la forma D]Zl 1 l,fl 1201 Uk, fskj L =1, 2.

Para poder captar las diferencias entre la genética clasica y el mendelismo,
es necesario, entonces, ir mas alla de la definicion puramente formal y
completarla con una interpretacion informal, de manera tal que fii] y fiip puedan
ser interpretadas del modo arriba indicado.

El mendelismo y la genética clasica difieren también en su campo de
aplicaciones. Esto, sin embargo, recién puede ser tratado a través de sus poste-
riores especializaciones, que en este trabajo, como se sefialo mas arriba, no
seran consideradas.

7. CONCLUSIONES

En el presente articulo se propone una reconstruccion de la genética
clasica. Dicha reconstruccion se realiza con los instrumentos, debidamente
modificados y ampliados en consonancia con el caso considerado, de la
metateoria estructuralista, que tantos logros ha obtenido en el analisis de teorias
cientificas particulares pertenecientes a tan variadas disciplinas, como lo son la
fisica, la quimica, la economia y la psicologia. Tal empresa se enmarca dentro
de una de las corrientes predominantes en la filosofia contemporanea de la
ciencia, como la practican no solo el estructuralismo, sino también autores
como Laudan, Giere, Kitcher, Suppe y van Fraassen, y que se basa en llamados
“estudios de casos” (case studies en inglés, Fallstudien en aleman); la propuesta
es no quedarse en la discusion general acerca de la adecuacion de las
concepciones presentadas en relacion con el problema de la estructura de las
teorias, sino ir mas alla y brindar elementos para evaluar sus respectivos méri-
tos mediante el andlisis concreto de teorias empiricas particulares. Creemos
que este es, por otra parte, el unico modo de construir una filosofia de la ciencia
solida y no especulativa, evitando asi la critica a la misma, que proviene fun-
damentalmente de la filosofia de la ciencia de corte historicista, como la ejercitada
en los afios sesenta por autores como Kuhn, Lakatos y Feyerabend, segtn la
cual la filosofia de la ciencia no pasa de hacer afirmaciones de principio con
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escasos ejemplos concretos de analisis que las sustentaran, y practica, en defi-
nitiva, filosofia de la ciencia-ficcion.

Pero en este trabajo no solo se reconstruye a la genética clasica, sino que
también, partiendo de dicha reconstruccion, y en consonancia con los ultimos
resultados de la historiografia de la genética, se caracteriza al denominado
“mendelismo” (que es la teoria de la herencia desarrollada en la primera déca-
da de este siglo por William Bateson y sus colaboradores y que, como se indico
en la introduccion, es necesario distinguir a su vez de la teoria sustentada por
Gregor Mendel), en la medida en que esto puede ser realizado formalmente. De
este modo, se indica ademas el camino que debieran seguir ulteriores desarrollos
en lo tocante a la indagacion de las relaciones entre ambas teorias, camino que
esperamos transitar proximamente.
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