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RESUMEN

El articulo inicia subrayando la creciente importancia de los diagramas en filosofia de la ciencia, en par-
ticular se destaca su capacidad parala evocacién heuristica, suutilidad paralarepresentaciony el calcu-
lo, y su poder de sintesis. A continuacién, se presenta la importancia y buena recepcién que diagramas
de diferentes mecanismos causales en ciencia, han tenido dentro del nuevo mecanicismo lo que con-
trasta con el rechazo de esta escuela alos enfoques centrados enleyes y modelos. Finalmente se presenta
una interpretacién de las leyes y de las explicaciones mecanisticas que torna compatibles las ideas de
mecanismo y de ley. Se utiliza el mecanismo de la sintesis de proteinas como caso ilustrativo.

ParaBras-crave ® Diagramas. Modelos. Nuevo mecanicismo. Sintesis de proteinas.
Concepcién grafo-modelo. Explicacion. Flujos de intormacion.

1 LA CRECIENTE IMPORTANCIA DE 1L.OS DIAGRAMAS

En filosofia de la ciencia, la tradicién que cultiva el desarrollo, analisis, y uso de los
diagramas y de diferentes formas de calculo y representacion basadas en ellos, se re-
mite, cuando menos, a Fuclides (sus cada vez mas vastas filas incluyen grandes hitos:
Lull, Leibniz, Euler, Venn, Carroll, Peirce, Frege o Neurath, son unos cuantos). Sin
embargo, esta tradicién fue, por mucho tiempo, relegada aun segundo plano. No obs-
tante, en las tltimas décadas, ha conocido un crecimiento acelerado que, junto a otros
factores, contribuy6 a la merma del cultivo de los analisis enfocados en los aspectos
proposicionales o nomolégicos de las teorias, atrayendo la atencién sobre si misma
(cf. Larkin & Simon, 1987; Tiles, 1988; Thagard, 1992, 2010; Nelsen, 1993; Shin, 1994;
Barwise & Etchemendy 1995; Allwein & Barwise, 1996; Barwise & Shimojima, 1996;
Barwise & Seligman; 1997; Anderson, Meyer & Olivier, 2002; Stjernfelt, 2007; Nyiri,
2009; Goodwin, 2009; Kulpa, 2009; Hoffmann, 2011; Chein, Mugnier & Croitoru, 2013;
Giardino, 2013; Perini, 2013; Purchase, 2014; Rodgers, 2014; Tversky, 2015).

Las imagenes y los diagramas han capturado nuestra atencion gracias a las ven-
tajas de representacién e inferencia que su uso brinda al pensamiento y a la creacién,
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manejo y entendimiento de sistemas conceptuales, en particular, en los procesos de
generacion, desarrollo, adaptacion o transferencia de conocimiento (cf. Sowa, 2000,
2002, 2011; Girdenfors, 2000; Magnani; Nersessian & Thagard, 2012; Abrahamsen &
Bechtel, 2015). Imégenes y diagramas actian como instrumentos de representacién-
construcciény calculo que asisten enla obtencion de inferenciasy solucién de proble-
mas tebricos y practicos (tecnol()gicos). En particular, los diagramas cientificos, enla
medida en que proporcionan o encarnan reglas de representacion, lectura y transfor-
macién de imagenes, se pueden usar como herramientas del pensamiento, de manera
similar a lo que Leibniz deseaba para su characteristica universalis. Los diagramas de
mecanismos tienen la propiedad de ser estructuras, de estar conformados por dife-
rentes partes. Al igual que un texto, contienen caracteres o iconos articulados entre si
y poseen una cierta légica de modificacién, interaccién o, al menos lectura, de forma
tal que nuestra interaccion con ellos, produce descripciones, “narrativas”, calculos y
explicaciones correctay coherentemente construidas.

Dado que el pensamiento en imagenes es anterior a los lenguajes, su estructu-
ra puede ser més afin ala estructura natural del pensamiento humano, que la de éstos.
En otras palabras, la construccion, manipulacién e interpretacion de signos y diagra-
mas, puede acercarse al pensamiento natural mas que las operaciones con estructuras
lingtiisticas. Segun una conociday a nuestro juicio, preclara opinién de Einstein:

Las palabras o el lenguaje, ya sean escritos o hablados, no parecen desempeiiar
ningin papel en mi mecanismo de pensamiento. Las entidades fisicas que pare-
cen servir como elementos en el pensamiento son ciertos signos e imagenes mas
o menos claras que pueden ser “voluntariamente” reproducidas y combinadas.
Hay, por supuesto, una cierta conexién entre esos elementos y conceptos logicos
relevantes. También es claro que el deseo dellegar finalmente a conceptoslégica-
mente conectados es la base emocional de este juego bastante impreciso con los
elementos antes mencionados. Pero desde un punto de vista psicolégico, este jue-
go combinatorio parece ser la caracteristica esencial del pensamiento productivo
—antes de que haya alguna relacién con la construcciéon légica en palabras u otro

tipo de signos que puedan ser comunicados a otros (Einstein, 1945, p. 142-3).

Envirtud de: su gran capacidad para la evocaciényla heuristica, su utilidad para
larepresentaciony el calculo, supotencia sinépticay sunaturaleza de experiencia multi-
modal corporizada, los diagramas cientificos constituyen apoyos, soportes, o anda-
miajes (affordances) utilesy estratégicos parala obtencién de inferencias, respuestasy
explicaciones pues, entre otros, facilitan laintegracion de distintos niveles de profun-
didad de analisis y de perspectivas diversas.
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Aunque parte del contenido informativo de imagenes y diagramas pueda ser
enunciado proposicionalmente, es claro que no tienen un correlato univoco con enun-
ciados proposicionales. La relacién entre imagenes y enunciados es ambigua, en am-
bos sentidos. Asi como de un hecho nunca se sigue un enunciado, sino, si acaso, un
namero infinito de ellos (en diferentes idiomas y apelando a diferentes convenciones
lingiiisticas), el estado de cosas que describe un enunciado puede ser representado
mediante un nimero potencialmente infinito de iméagenes. Por otro lado, en tanto ob-
jeto del mundo, una imagen puede ser descrita de infinitas maneras. Esta ambigiiedad
brindaun enorme potencial heuristico alas imagenes (ver figura 1). La potencia heuris-
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Figura 1. Ilustracién de la potencia heuristica de lasimagenes. Se muestran diferentes representaciones
graficas y una lingiiistica de una misma relacion en el dominio de las vocales latinas. Cada una de ellas
hace uso de diferentes convenciones. En (i) la relacién se representa de manera lingiiistica, en forma de
un par ordenado. El primer elemento, es el dominio de larelacion, el segundo, el conjunto de pares orde-
nados que la conforman; en (ii) en Ay B, los elementos del dominio se representan mediante puntos
sobre el plano y se traza unalinea entre aquellos que estin unidos bidireccionalmente; (iii) representa
los elementos del dominio mediante circulos, susolapamiento indica que los elementos en cuestion estin
relacionados; (iv) representalarelacion mediante una matriz, las marcasindican relacién entre columna
yrenglén y (v) los elementos se representan mediante lineas, si dos lineas se cruzan dentro del circulo
entonces sus elementos estan relacionados. Cada una de estas representaciones induce diferentes
preguntas o estados concepto-cognitivos, por ejemplo: al ser una representacién lineal, (i) da pie a
preguntarnos si la longitud (tamafio) de la relacién tiene algin significado, pero también, dada su
naturaleza lingiiistica, puede incitar ala bisqueda de una frase mnemotécnica o especialmente signifi-
cativa; (ii) sugiere la pregunta sobre el niimero de grafos equivalentes (iii) induce una interpretacién de
los elementos como conjuntos debido a su semejanza con los diagramas de Venn, (iv) conduce a pregun-
tarnos sobre los posibles significados de la diagonal y (v) permite formular la pregunta sobre la asigna-
cion de significado al circulo o la distancia entre el circulo y los puntos de cruce dentro o fuera de éste.
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tica, de diagramas y modelos, antes soslayada por no ser necesaria para la justifica-
cion, tedrica o la correcta aplicacion de la teoria (por ejemplo, Carnap, 1939) ahora se
destaca por supapel en los procesos de construcciony desarrollo de teorias y modelos.

Unavez abandonadala centralidad de la adversativa, contexto de descubrimien-
to/contexto de justificacion, se revalorizé el papel ylos alcances de las guias y constric-
ciones que las imagenes imponen al pensamiento. Lejos de ser accidentes, si acaso,
con valor heuristico, los diagramas cientificos y su construccién, modificacion e in-
terpretacion son considerados herramientas de uso corriente enla construccion, mo-
dificacién e interpretacion de teorias.

Los diagramas guian nuestro pensamiento (cf. Galison, 2006) y nuestro cuerpo,
pues la puesta en juego de las imagenes mentales conlleva la satisfaccién y con-
comitancia de determinados requerimientos de visualizacién (cf. Mast & Ellis, 201 5
Binderet al., 2014; Moreau, 2012; Sollfrank et al., 2015), que a suvez estan asociados a
determinados estados sensorio motrices (Aglioti, Bufalari & Candidi, 2014; Ferri et
al.,2012).

2 E1 NUEvVO MECANICISMO (NM) EN BIOLOGIA

Desde hace ya mas de dos décadas, un grupo creciente de filosofos e historiadores de la
biologia ha otorgado a los mecanismos un papel muy destacado al interior de la biolo-
giamisma, de sudesarrollo, y de las explicaciones causales dadas en biologia (cf. Bechtel
& Richardson, 1993; Machamer, Darden & Craver, 2000; Craver, 2001; Craver & Darden,
2001; Glennan, 2002; Darden 2002; Bechtel & Abrahamsen, 2005; Illari & Williamson,
2012). Este énfasis haido creciendo, en su anuncio del nuevo dictum en filosofia e his-
toria dela biologia, Cravery Darden, parafrasean a Dobzhansky: “nada en biologia tie-
ne ningun sentido sin la idea de que los bidlogos estan en buisqueda de mecanismos”
(2013, p. 202).

Dentro delas caracterizaciones de mecanismo que ofrece el NM, desde muy tem-
prano, se distinguen dos orientaciones, la de Machamer, Darden y Craver: y la de
Glennan. Para la primera: “los mecanismos son entidades y actividades organizadas
de manera que son productivas de cambios regulares desde su inicio (o preparacién)
hasta su final (o condiciones de término) (Machamer, Darden & Craver, 2000, p-3).

En tanto que, para Glennan,

Un mecanismo para un comportamiento es un sistema complejo que produce

ese comportamiento mediante la interaccién de un nimero de partes, en donde
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las interacciones entre las partes pueden ser caracterizadas por generalizaciones

directas, invariantes y relacionadas al cambio (Glennan 2002, p. 344,).

Es de sefialarse que ambas caracterizaciones no son incompatibles, y, mutatis
mutandis, incluso pueden ser combinadas: un mecanismo para un fenémeno se con-
cibe como un conjunto o coleccién de entidades o partes (espacio—temporalmente
localizadas) cuyas actividades relaciones e interacciones (correspondientemente or-
ganizadas) producen cambios especificos e invariantes que, considerados globalmen-
te, desde su inicio hasta su término, dan cuenta del fenémeno en cuestién de manera
completa.

Dentro de los ejemplos paradigmaticos del NM destaca la atencién puesta sobre
los contextos moleculares, donde, la agencia causal de las biomoléculas, empata bien
conlas consideraciones de un mecanicismo tipo maquina o las explicaciones causalistas
que apelan a mecanismos en los términos antes descritos (cf. Darden & Craver, 2002;
Darden, 2008, 2013; Nicholson, 2012). Uno de estos ejemplos es el mecanismo de la
sintesis de proteinas. Para Machamer, Darden y Craver (2000), el mecanismo de la
sintesis de proteinas frecuentemente es presentado mediante un “esquema abstrac-
to” conocido como el “Dogma central” de la biologia molecular, cuya version sintética
(ver fig. 2), muestra, mediante flechas, los flujos de informacién, entre los acidos
nucleicos y las proteinas.

duplicacion

transcripcion traduccion

DNA —————— > RNA [ > Proteina

Figura 2. Versi6n sintética del dogma central de la biologia molecular (redibujado de Machamer, Darden
y Craver, 2000, p. 16, a su vez redibujado de Watson, 1965, p. 298).

Darden (2013) presenta una versién mas detallada de la sintesis proteica en la
que muestra la estructura y organizacion, dentro de la célula eucariota, de las entida-
des que participan de la accion del mecanismo, indicando mediante flechas sus mo-
vimientos y estadias temporales (fig.3). Destaca las diferencias de tamafio entre los
distintos componentes (iones, monémeros, polimeros y organulos celulares), la orga-
nizacién espacial (regionalizacién, estructura interna, orientacioén y conectividad) y
temporal de las diferentes actividades que participan en la sintesis de proteinas (los
procesos ocurren en un orden particulary con duracién especifica, algunos se presen-
tan con cierta frecuencia o se repiten periédicamente).
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El esquema considera algunos aspectos que no son frecuentemente contempla-
dos enlos diagramas de la sintesis proteica pero que destacan la integracion de multi-
ples mecanismos en el sistema celular en tanto sistema jerarquico, abierto e integrado
de mecanismos celulares (por ejemplo, la consideracién sobre la formacion de las
subunidades ribosémicas en el nucléolo conjuntando RNA ribosomal con proteinas
ribosomales, que migran desde el citoplasma). Sin embargo, no destaca, aunque siotor-
gaun importante lugar en el esquema, lo que habitualmente se consideraria la sintesis
propiamente dicha, e.e., lo que ocurre en el ribosoma, donde se forma la proteina.
Dardeny Craver (2002), con intereses distintos, se ocuparon de ello.

En ocasiones tanto diagramas como mecanismos estan organizados en médulos
funcionales (Conjuntos de entidades y mecanismos que mantienen una cierta conti-
nuidad y desempeiian un papel dentro del mecanismo). En las tesis del NM, cabe des-
tacar cierto reduccionismo, no uno de corte fisicalista, centrado en un nivel inferior,
sino uno que contemplala totalidad del fenémeno (la sintesis de proteinas de nuestro
ejemplo), como no otra cosa que la suma de la accién espacio-temporalmente coordi-
nada de sus partes. Sin embargo, no puede ser considerado anti-emergentista, pues,
como veremos, abre la posibilidad de integraciény coordinacion entre mecanismos.

Codons

Figura 3. Diagrama del mecanismo de sintesis de proteinas (Darden, 2013, p- 22).
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Porlo general, determinadas subestructuras o partes deun diagrama, se encuen-
tran organizadas en médulos funcionales o subestructuras que pueden reaparecer en
otros diagramas (cf. Darden, 2013). Los diagramas de mecanismos en su conjunto y
sus diferentes partes pueden presentarse con diferentes grados de detalle o niveles de
profundidad o, de conocimiento. Los médulos pueden ser plegados o desplegados en
cualquier momento. A titulo de ejemplo, la figura 3 despliega el modulo “traducciéon”
de la figura 2. Lo que ocurre es anidlogo a los movimientos de una camara con sus
acercamientos (zoom in) y panordmicas (zoom out). Los médulos (o subestructuras)
presentes en los diagramas, pueden ser considerados como mosaicos de partes que
poseen ciertaintercambiabilidad, pues en principio, quizi con pequeiios ajustes, cual -
quier modulo (o grupo de médulos) puede ser reemplazado por una version mas (o
menos) detallada de lo que él representa. El nivel de detalle de las representaciones
depende del contexto en el que se presenta la explicacién del fenémeno en cuestion, y
de nuestros objetivos y limitaciones (tanto materiales como conceptuales).

Darden (2013), diferencia entre esquemas de mecanismos y bocetos o sketchs.
Los primeros sonuna descripcién incompleta, abstracta, de un mecanismo, que sabe-
mos cémo llenar con descripciones especificas de sus entidades y actividades. En con-
traste, un boceto es una representacion dénde algunos de sus componentes no son
conocidos (al menos, no todavia). Los bocetos, pueden contener cajas negras paracom-
ponentesy actividades que desconocemos. La representacién de las cajas negras den-
tro de la estructura general del sistema ayuda a la clarificacién de sus posibles funcio-
nes, proporcionando una poderosa herramienta heuristica.

EINM otorga preeminencia al papel que juegan los mecanismos y sus represen-
taciones visuales (diagramas) en la obtencion de explicaciones (cf. Darden & Craver,
2002; Bechtel & Abrahamsen, 2005; Abrahamsen & Bechtel, 2015; Burnston, 2016).
Daruna explicacién mecanistica, es describir el sistema fisico responsable del fenéme-
no a ser explicado (cf. Craver, 2007), esto es, sefialar cdmo las diferentes caracteris-
ticas del fenémeno dependen de la organizacién (accién coordinada) de las entidades
ylas actividades que componen el mecanismo. No es dificil imaginar por quélas explica-
ciones que involucran mecanismos propios de la biologia, pueden ser muy bien captu-
radas mediante diagramas (cf. Machamer; Darden & Craver, 2000; Bechtel & Abraham-
sen, 2005; Perini, 2005; Sheredos et al., 2013; Craver & Kaiser, 2013; Gebharter &
Kaiser, 2014). Elformato bidimensional de los diagramas es mas adecuado que las re-
presentaciones necesariamente lineales de un texto, pues permite referirnos simulta-
neamente a los diferentes componentes del sistema, sus actividades y sus relaciones
con el propio sistema, como un todo, o con otras de sus partes (cf. Perini, 2005).

Dentro del NM, los diagramas son recursos importantes que se han destacado
como herramientas parael razonamiento. Hablando de los mecanismos Betchel setiala:
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(...) apesar de que esas partes, operaciones, y su organizacion se pueden descri-
bir lingiiisticamente, a menudo es mas productivo representarlas mediante
diagramas, con el texto sirviendo de comentario para guiar la interpretacién de

los diagramas (Betchel, 2011, p. 537).

Se considera que los mecanismos efectivamente actuantes, explican causalmente
el fenémeno. Sus diagramas, constituyen un marco para la construccién, revisién, ar-
ticulacién y extensién de tales explicaciones, pues permiten tanto delimitar el fen6-
meno a ser explicado, como identificar las relaciones explicativas (cf. Darden 2002;
Abrahamsen & Bechtel, 2015).

Estabuena evaluacion delos diagramas contrasta con el poco entusiasmo o franca
animadversion con que se reciben los enfoques centrados en teorias, leyes y modelos.
Bajo las consideraciones del NM, la visién de los mecanismos no se aviene a una na-
rrativa centrada en las teorias y en una idea de la explicacién dictada por los cdnones
de un modelo basado en leyes (cf. Bechtel & Richardson, 1993; Machamer; Darden
& Craver, 2000; Craver, 2001; Craver & Darden, 2001; Darden, 2002, 2006; Darden &
Craver, 2002; Glennan, 2002; Woodward, 2002; Tabery, 2004; Bechtel & Abrahamsen,
2005, 2007, 2011; Craver, 2008; Craver & Kaiser, 2013; Bechtel, 2011; Sheredos et al.,
2013; Abrahamsen & Bechtel, 2015).

En las tltimas dos décadas, las posiciones se han movido poco, desde laidea de
que “lanocién tradicional de ley universal de la naturaleza tiene pocas aplicaciones (si
es que alguna) en la neurobiologia o en la biologia molecular” (Machamer; Darden
& Craver, 2000, p. 7), hasta una posicién que mira las cosas como una suerte de cam-
bio gestaltico:

Desde ese punto de vista tradicional, es razonable preguntarse cémo exactamen-
te es que el concepto de mecanismo, que desempeia muchas de las mismas fun-
ciones en el nuevo paradigma [mecanicista], se relaciona con el concepto de una

ley de la naturaleza (Craver & Kaiser, 2013, p. 126).

Pero aunque se otorga la posibilidad de mirar desde el punto de vista centrado
en leyes, se piensa que poco se gana con ello:

Los mecanicistas restan centralidad a las leyes en su pensamiento sobre la cien-
cia debido a que el viejo paradigma, centrado leyes, se ha visto involucrado en
debates intrascendentes y, como resultado, hadejado de generar nuevas pregun-

tas y producir nuevos resultados (Craver & Kaiser, 2013, p. 14.4)).
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Se considera que un marco descriptivo entérminos de leyes, teorias aporta poco,
pues el quid de la cuestién radica en la actividad de los mecanismos.

Las leyes pueden ser invocadas para caracterizar el funcionamiento general del
mecanismo o algunas de sus operaciones, pero es el descubrimiento de que se
llevan a cabo operaciones particulares lo requirido para especificar el mecanis-

mo (Betchel, 2011, p. 537).

En estas discusiones, en general, el nuevo mecanicismo, se contrapone con una
idea demasiado restrictiva de las teorias, de las explicaciones que apelan a leyes yde las
leyes mismas. Se considera que la explicacion por mecanismos, comtin en numerosos
e importantes campos de la biologia, es algo distinto, que no puede ser adecuadamente
caracterizado bajo nocion de teoria o de ley bioldgica (¢f. Machamer; Darden & Craver
2000; Betchel, 2011; Schurz, 2014; Woodward, 2015.)1

Concepciones semanticistas (centradas en los modelos), no consideradas por
el NM (cf. Craver, 2001, 2014; Bechtel & Abrahamsen, 2005) y con caracterizaciones
menos rigurosas de las leyes yuna estructura jerarquica entre ellas, permiten dar cuen-
ta de los aspectos mas destacados de la explicacion mecanico-causal. Alleva, Diez y
Federico (2012) mostraron como el caso del alosterismo, tal como fue propuesto por
Monod, Wymany Changeux (1965) puede ser reconstruido bajoun marco estructuralis-
ta que reconoce entidades (dominios) y actividades (funciones) e impone ciertas for-
mas de accién sobre ellos.?

3 GRAFO-MODELO DE LA SINTESIS DE PROTEINA

Enlo que sigue, en contra del NM, se dardn argumentos en favor de una interpretacion
de las leyes y de las explicaciones mecanisticas que torna compatibles las ideas de me-
canismoy de ley. Se utilizara el mecanismo de la sintesis de proteinas como caso ilus-

1 Para una primera vision de la discusion acerca de la formay funcién de las leyes en las explicaciones en biologia
véase, entre otros, Sober, 1997; Mitchell, 2000; Kaiser, Scholz, Plenge & Hiittemann, 2014; Reutlinger, 2014..

2 Como para otras concepciones de la familia semanticista, parala Concepcion estructuralista, las teorias se identi-
fican con una cierta clase de modelos. Ha sido caracteristico de esta escuela presentar los modelos en forma de una
estructura matematica caracterizada en el lenguaje de la teoria de conjuntos, de manera similar a como se hace enla
teoria matematica de modelos. Asi, un modelo teérico (m) se representa por una tupla ordenada que incluye deter-
minados dominios y funciones entre ellos (m = <D‘, Dz, s Dk, f‘, fz, e fn> ). Dominios y relaciones deben satisfacer
una serie jerarquizada de constricciones no accidentales, tanto estructurales como funcionales, propias dela teoria.
A tales constricciones se les denomina leyes.
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trativo. Se partira del dictum semanticista que consiste en identificar una teoria em-
pirica, conuna familia de modelos. Dentro de las posiciones semanticistas, los mode-
los tedricos se conciben como estructuras compuestas, y han sido caracterizadas de
muy diferentes formas y en lenguajes muy diferentes. Por ejemplo: como arquitectu-
ras topoldgicas de un espacio de estados (cf. van Fraassen, 1970), mediante estructu-
ras matematicas con dominios yrelaciones caracterizadas en el lenguaje de lateoriade
conjuntos (cf. Balzer; Moulines & Sneed, 1987), como espacios conceptuales regiona-
lizados con dominios, dimensiones y posiciones relativas (cf. Gardenfors, 2000; Zenker
& Girdenfors, 2015), como grafos-modelo caracterizados a la manera de la teoria de
categorias (cf. Méndez & Casanueva, 2006) o como estructuras concepto-cognitivas
que median entre la teoriaylarealidad, sin describirlas en algin lenguaje matematico
particular (cf. Giere, 1988, 2004, 2010). Ninguna de estas formas posee un estatus pri-
vilegiado (cf.van Fraassen, 1989; Diez & Moulines, 2000) y entre algunas existe la su-
ficiente cercania como para intentar la confeccién de diccionarios de traduccién.

Dentro del NM se ha otorgado preeminencia a la explicacién, pues se considera
que la existencia de los mecanicismos proporciona una muy importante si no la nica
via para la obtencién de genuinas explicaciones. La existencia del mecanismo es un
garante material de que el fendmeno ocurre, en virtud de la coordinacién espacio
temporal de las acciones mecanisticamente causales de las partes del mecanismo (cf.
Machamer; Darden & Craver, 2000; Woodward, 2002; Nicholson, 2012; Darden, 2008,
2013; Illari & Williamson, 2012; van Mil; Boerwinkel & Waarlo, 2013; Craver 2014;
Mekios, 2015).

» o«

3 Conviene senalar que nombres tales como: “diagrama de la estructura del DNA”, “diagrama del modelo del ope-
ron delalactosa”, “diagrama de la sintesis de proteinas” etc., no son nombres que refieran a entidades particulares
(tokens) sino que denotan, o bien clases de entidades (conjuntos), o bien descripciones que deben satisfacer los
miembros de una clase (types). No existe “El” diagrama de la sintesis de proteinas, sino un conjunto de ellos que,
haciendo abstraccién del estilo pictérico, varian entre si en diferentes aspectos. En el nivel de detalle (en general o
en sus diferentes partes), en los limites considerados (espaciales y temporales), en los contextos del mecanismo
que se describe, en su contenido informativo, en su contenido epistémico, en sus vinculos y presupuestos etc. Enla
medida en que pretenden describir o referir al “mismo” mecanismo. Todos ellos comparten ciertos aspectos gene-
rales, pero se pueden diferenciar mucho, la suma de particularidades de lo que ocurre en diferentes casos, o los
grados de profundidad o de conocimiento con que se trata un item, pueden llevarnos a esquemas muy distintas. Por
otro lado, no hay que olvidar que existe cierto holismo semantico en un diagrama, pues si bien es cierto que el
significado de la totalidad del diagrama depende tanto de la identidad de sus simbolos individuales o “atémicos”,
como de su composicién o arreglo (cf. Perini 2005), también es cierto que el significado completo de los simbolos
individuales, a su vez, depende del diagrama en el que se inscriben; de manera analoga a como el significado de los
términosy conceptos depende del contexto en que se insertan (Moulines, 1992). Asi como el significado del térmi-
no o del concepto “masa” varia sise ubica en el contexto de lamecanica clasica o en el de la relativista, el significado
de unsimbolo que represente, por ejemplo, “gen” no es el mismo sise ubica en un diagrama del sobrecruzamiento
cromosémico, con los genes como cuentas en un collar, o en uno sobre el operén de la lactosa, con los genes como
regiones de una hebra de DNA.

184 scIENTLA Studia, Sdo Paulo, v. 14, 1. 1, p. 175-97, 2016



FLUJOS INFORMATIVOS, MECANISMOS Y MODELOS EN LA SINTESIS DE PROTEINAS

Aungque no compartimos la tesis de la primacia explicativa de los mecanismos, *
sicompartimos el énfasis puesto enlas explicaciones, asi, ubicaremos la presente pro-
puesta en el contexto de la naturaleza de las explicaciones dadas en biologia molecular.
Hemos elegido presentar el modelo de la sintesis de proteinas en el c6digo de escritura
de los grafos-modelo, ya que su formato bidimensional (de manera similar a lo que
pasa en los diagramas empleados en biologia) captura de un solo vistazo la estructura
conceptual. Adicionalmente permite identificar, conrelativa sencillez, diferentes fun-
ciones epistémicas implicadas en la obtencién de explicaciones, pues se correspon-
den con diferentes partes o regiones del esquema que destacan los flujos de informa-
cion presentes en una explicacion.

Laidea basica es sencilla, silos modelos tedricos se conciben como estructuras
matematicas que constan de unaserie de entidades (partes, sistemas o dominios) entre
las cuales (o dentro de las cuales) se postulan diversas relaciones, mas especificamente,
funciones (m=<E,...,E_,f,...,f >), entonces, suestructura conceptual se puede sim-
bolizar mediante un grafo, donde las entidades estén representadas por puntos (sig-
nos o iméagenes) y las funciones por flechas (cf. Casanueva & Méndez, 2008). De ma-
nera analoga alo que ocurre con los diagramas en biologia, los grafos-modelo, pueden
representarse con diferentes niveles de profundidad de anélisis (cf. Casanueva, 2009).

3.1 Los DIFERENTES COMPONENTES DEL GRAFO DE LA SINTESIS PROTEICA

La figura 4, muestra un grafo muy general sobre la sintesis de proteinas, de manera
analoga a los diagramas esquema (por ejemplo, la figura 2), sabemos co6mo extender
dicho grafo. Ante todo, el asunto, fenémeno o mecanismo del que pretendemos dar
cuenta mediante nuestros modelos, debe delimitarse con claridad, mas alla de sim-
plemente decir es la forma en que se producen las proteinas, su bio-sintesis. En el
grafo se distingue entre las subestructuras que se usan en el planteamiento de la pre-
gunta acerca de la sintesis (por debajo de la linea punteada) y las que sirven para la
obtencién de la respuesta (por encima de la linea).

Lapregunta estid representada por tres componentes, en la parte inferior del es-
quema: laflechahorizontal marcada con un signo de interrogacién, su origen y su des-
tino. ;Gomo, dentro de la célula, pasamos de un estado (en t) cuya descripcion, (en
términos de una amplia gama de biomoléculas — iones, monémeros y biopolimeros
informacionales —y organulos subcelulares, de diferentes tipos), no incluye la protei-

4. Laideanos parece un error categorial, como mencionamos, los hechos no se eslabonanlégicamente conlos enun-
ciados, la explicacién es un acto de habla que postula relaciones entre enunciados. No es el mecanismo, sino la
veracidad del enunciado que afirma su existencia y su particular comportamiento, lo que explica por qué se produce
un fenémeno.
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RNA-t de inicio apareado al codén de Rbifem:con uincodon fle

inicio del RNA-m, subunidades del s m m m E mE E m " m = * term?no Ubicado enel sitio A .
ribosoma acopladas en un ribosoma del ribosoma y la cadena de

funcional y RNA-t ubicado en el sitio ~ Movimiento del ribosoma a lo largo aminoacidos que conforma
del RNA-m y elongacion de la la proteina en el sitio P
cadena de aminoacidos

P del ribosoma
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disposicién  inicial proteina del RNA-t y
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proteina en cuestion, en el tiempo: t proteina en el tiempo: t+ s

Figura 4. Diagrama del mecanismo de sintesis de proteinas que destacalos flujos informativos dela pre-
gunta o asunto yla respuesta.

na en cuestion, a otro estado posterior (t+e), cuya descripcion si la incluye? Aqui, se
nos indica que la pregunta acerca del mecanismo o proceso de formacién delas protei-
nas, se formula en un contexto subcelular, biomolecular y temporalizado. Tanto el es-
tado pre-sintesis como el post-sintesis, se describen en términos del tipo, abundan-
cia, y ubicacién de las especies bioquimicas (moleculares) y organulos que se hallan
presentes en determinadas regiones de la célula en determinados momentos. Este es
el marco conceptual que, por decirlo en los términos de van Fraassen, fija la clase de
contraste, o, en lenguaje de la concepcién estructuralista, delimita el territorio donde
seubican lasaplicaciones intencionales, (territorio que prescriptivamente se debe des-
cribir en términos que no presupongan lavalidez de las leyes enunciadas por el mode-
lo o teoria).

Cabe destacar que, sibien lacargateérica de las descripciones arriba menciona-
das es clara, su origen se encuentra en la bioquimica o en la biologia celular, no en el
mecanismo de sintesis de proteinas. En algunos esquemas puede perderse de vista la
naturaleza, fundamentalmente bio-quimica de las entidades que participan de la sin-
tesis proteica. Ello se debe al grado de detalle con que se representan Por ejemplo, en
ocasiones, propias de contextos biomoleculares o celulares, el RNA esta representado
como una cinta en la que se indican las posiciones relativas de una serie de bases ni-
trogenadas (que a veces se identifican mediante letras, o incluso férmulas quimicas),
no se hace énfasis en su estructura en tanto bio-polimero (cadena de nucleétidos).
En otras ocasiones, en contextos mas cercanos ala bioquimica, se muestra, con detalle
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estereoquimico, la estructura espacial del RNA como una cadena molecular de ribosas,
cuyo carbono 1’ estd unido covalentemente a una base nitrogenaday las ribosas se en-
cuentran unidas entre si en direccién 5'-3" mediante enlaces fosfo-diester. A veces,
incluso se particulariza sobre los pormenores de la plasticidad estructural del RNA,
pues presenta estructuras terciarias muy variables (desde una hélice de banda simple,
o doble, hasta ovillamientos muy complicados). Idealmente, en cualquier momento
podemos pasar deun tipo de representacion a otroy existen representaciones mixtas.

Enla parte correspondiente ala respuesta, a fines de su presentacién, se dividi-
ran las subestructuras entres tipos o momentos: (i) las que realizan la introduccién de
los términos teéricos, (ii) las que corresponden a una serie de transformaciones con-
catenables donde, de manera justificada, se obtienen determinados estados de cosas a
partir de otros y (iii) las que corresponden a la aplicaciéon o desenlace que cierra la
respuesta, pues permite obtener la situacion buscada. En este caso, la descripcion (en
términos de las biomoléculas y organulos subcelulares), de un estado que, de manera
posterior al momento de inicio, incluye la proteina en cuestion.

La flecha negra ascendente representa lo que en lenguaje de la concepcion
estructuralista de teorias corresponderia a la introduccién de los términos sintesis-
proteica-teéricos. Se considera que el significado de éstos cobra sentido al interior
del modelo de la sintesis de proteinas, pues se introducen con la intencién de explicar
a, o dar cuenta de, dicha sintesis (cf. Balzer; Moulines & Sneed, 1987). Laflechavincu-
la la descripcién inicial de la pregunta (formulada de manera no sintesis-proteica-
tedrica), con una descripcion sintesis-proteica-teérica. Esto constituye una amplia-
cion de los horizontes lingiiisticos, que establece la existencia de nuevos tipos de
entidades, no considerados con anterioridad.

A diferencia de lo que ocurre en fisica, donde la mayoria de los términos T-te6-
ricos, enmuy diferentesteorias (T), suelen ser funciones métricas o funcionales (fun-
ciones de funciones) mé‘rricos,6 en biologia molecular, muchos delos términos T-te6-
ricos corresponden a entidades (materiales), a propiedades o partes de tales entidades,
mas también se pueden presentar, relaciones, funciones y funcionales. En el caso que

nos ocupa, esencialmente, los términos sintesis-proteica-teéricos son:

() Dos tipos de RNA. El RNA-mensajero (RNA-m) y el RNA de transfe-
rencia (RNA-t).
(ii) Una enzima: la peptidil transferasa.

5 En biologia es muy comiin que un determinado asunto o fenémeno se enlace, no con un tipo de representacion,
sino con una serie conectada de ellos (y parte del trabajo consiste en transitar de uno a otro).

6 Piénsese, por ejemplo, en funciones como masa, o temperatura, o funcionales como aceleracion, fuerza, energia,
entropia etc.
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(iii) Un conjunto de factores de liberacion.

(iv) Los tres sitios del ribosoma funcional (sitio A (del Aminoacido), sitio
P (del Péptido), y sitio E (de salida (Exit)).

(v) Una funcién de identificacién de los codones del RNA-m, Una funcién
de identificacién de los anticodones de los diferentes RNA-t.

(vi) Una funcién de identificacién del estado de los RNA-t (libre, unido a
surespectivo aminoacido ounido auna cadena peptidica cuyo tltimo ami-
noacido es el que corresponde al RNA-t en cuestion).

(vii) Una serie de funciones, dependientes del tiempo, que nos permiten
establecer el contenido molecular de los sitios del ribosoma.

La identificacién del RNA como una molécula de acido ribonucléico con cierto
rango de peso molecular y determinadas posibilidades de estructura terciaria o cua-
ternaria, posee un fuerte contenido bioquimico teérico. Su postulacién como RNA-m
o RNA-t anade contenido sintesis proteica-tedrico. De manera semejante, saber que
la peptidil transferaza es una enzima, es una caracterizaciéon propia de la bioquimica o
de la enzimologia, el postular que en ausencia de ribosomas es inerte y su forma de
accion en el ribosoma, afiade contenido sintesis proteica-tedérico. Laidentificacién de
las subunidades ribosomales tiene contenido con carga teérica derivado de la biologia
celular, la postulacién de que el ribosoma activo estd conformado por un par de sub-
unidades, de tamafio desigual, cuyo acoplamiento conforma los diferentes sitios don-
de se lleva a cabo la sintesis de proteinas, agrega contenido sintesis proteica-teérico,
como también lo anade el sefialar que los factores de liberacion se unen en el sitio A.
La caracterizacién de que un trinucledtido posee tales bases nitrogenadas, es bioqui-
mica, la afirmacién de que se trata del iésimo codén de un RNA-m, o del anticodén de
un RNA-t que corresponde a determinado aminoécido, o que dicho trinucleétido se
encuentra en sitio Adeun ribosoma en el instante i son afirmaciones con carga teérica
derivada de la Sintesis proteica.

Esencialmente, la flecha negra ascendente, es la abreviatura de la aplicacién de
una serie de funciones que en una serie de pasos operan sobre la descripcion de inicio
de la pregunta y que, tomadas conjuntamente, nos indican que en un determinado
momento (i) en el sitio P de un ribosoma activo (e.e., uno donde las subunidades ribo-
somales se encuentran acopladas en un ribosoma funcional), un RNA-t de inicio por-
tando el aminoacido (i) se aparea con el codén de inicio del RNA-m. y a continuacién,
en el sitio Aun RNA-t cargado con su correspondiente aminoacido, segin la clave dada
por el codigo genético se aparea con el anticodén correspondiente al codén (i+1)

La flecha horizontal punteada en la parte superior de la figura 4 representa la
parte medular de la sintesis: una sucesién temporal de estados o episodios efectiva-
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mente concatenados en virtud de la permanencia o modificacién coherente de las en-
tidades que participan de la sintesis y de sus posiciones relativas. La disposicién, en
los diferentes sitios del ribosoma, de las biomoléculas que participan en diferentes
momentos de la sintesis se indica en la figura 5. Mientras el ribosoma se desplaza a lo
largo del RNA-m, sucesivos RNA-t que portan los aminoacidos que conformaran la
proteina,’ se van apareando, en consonancia con el apareamiento complementario de
las bases nitrogenadas presentes en el codén y el anticodén, con la serie de codones
del RNA-m en el sitio A. En una serie de procesos que se repiten codén a codén, el
RNA-t, que recién ingresa al ribosoma, recibe la creciente cadena deaminoacidos que-
dando el suyo en el extremo final, y a continuacién al tiempo que va avanzando por el

T | Sitio E \ Sitio P | Sitio A
Aa i~Aa— Aaj,—
_ RNA-t RNA-t
: Anti-COD, Anti-COD.,.
RNA-m
= COD, CoD, COD;;, COD;,, =
Accion de la peptidil-transferasa
y avance del ribosoma
Aa, ~Aa~Aa,—
1 RNA-t RNA-t
Anti-COD, Anti-COD,.,
B cob, COD..; COD.; COD,.; -+
l Salida del RNA-t AntiCOD,
y entrada del RNA-t AntiCODy.»
Aa ~Aa~Aa,— |Ad.—
0 RNA-t RNA-t
Anti-COD,, , Anti-COD.,
RNA_? COD, CODyy4 CODysp CODjy5 ==
L Iteracion del proceso
coni=i+l

direccion de desplazamiento del ribosoma

Figura 5. Estados de ocupacién sucesivos de los diferentes sitios del ribosoma. La columna de la izquier-
da, representa el tiempo, indica el paso o intervalo temporal del que se trata. El resto de las columnas
indican cuales moléculas (o porciones de moléculas) ocupan los distintos sitios del ribosoma enlos suce-
sivos instantes.

7 El carbono 3’ de la ribosa terminal se encuentra unido covalentemente a una molécula de aminoécido, estaunién
es especifica y depende del anti-codén que portala molécula de RNA-t.
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ribosoma pasa la cadena al siguiente RNA-t. Una vez que ha quedado sin carga de
aminoacidos, abandona el ribosoma.

La flecha descendente de guiones blancos y negros, de la figura 4, representa le
término de la sintesis, la separacion de la proteina del sistema molecular donde se ha
formado. Cuando el ribosoma llega a un codén de término (un triplete de bases no
asociado a ningun RNA-t), el sitio A es ocupado por una serie de (factores de libera-
cién, que en conjuncion con la RNA-polimerasa separan la proteina del RNA-t que
corresponde al ultimo de los aminoacidos de la cadena, a continuacién, las dos
subunidades del ribosoma se separan del RNA-m.

Hemos visto como actiian las distintas entidades que participan de la sintesis
proteica sin embargo, para que todo marche adecuadamente es necesario agregar algo
mas, algo que coordine la forma en que estan relacionadas entidades y funciones (su
modo de acci6én). Algo que proporcione un garante de que necesariamente el proceso
sera asi. Bajo los canones del NM diriamos que lo que hace falta es postular la efectiva
existencia del mecanismo, bajo los de un enfoque modelo-teérico como el que hemos
seguido, lo faltante es unaley, que, de manera sinéptica, postule la existencia y conca-
tene o ponga enrelacién, las diferentes entidadesy funciones postuladas por el modelo.

Antes de enunciar la forma que tomaria la ley permitasenos sefialar la relaciéon
que existe entre leyes y modelos. Un modelo es una interpretacién que fija el significa-
do de las entidades y funciones de una manera global, sistémica. En la asignacién de
significado no se buscan (ose construyen) uno auno los términos en (o de) un diccio-
nario de definiciones, el significado se fija fundamentalmente mediante una cons-
triccién que involucra a todas las entidades y funciones postuladas por el modelo. El
modelo explicita la ontologia de la porcién del mundo de la cual se pretende hablar,
nos indica cudl es su estructura y, de forma sinéptica, sefiala su dindmica. Un modelo
nos dice de manera holista qué es lo que hay en el mundo y cémo se comporta, esto es,
nos indica las constricciones a las que la ontologia esta sometida. Nos dice a qué leyes
obedece su comportamiento. Las leyes regulan el comportamiento de las entidades
(dominios) y actividades (funciones) que conforman los mecanismos, dando lugar al
apoyo a contraficticos.

Como hemos apuntado, concepciones semanticistas, con una estructura de le-
yes jerarquica y una caracterizacion de las leyes como generalizaciones no accidenta-
les, permiten dar cuenta de los aspectos mas destacados de la explicacién mecanico-

8 Cabe sefialar que la narracion de esta sucesién episédica constituye la parte medular de la historia de la sintesis de
proteinas y su descripcién podria hacerse en términos de una explicacién narrativa, con la salvedad de que estos
eventos no son inicos sino que ocurren regularmente en cada sintesis. Adicionalmente, desde un punto de vista
cognitivo esta narrativa esta asociada a el esquema imaginario “fuente de movimiento-sendero-meta” mismo que
es el principal esquema relacionado con las explicaciones narrativas (cf. Lakoff & Nufiez, 2005)7
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causal. En el caso que nos ocupa la ley postula la existencia de las diferentes entidades
involucradas en la sintesis proteica. Asi como el segundo principio de Newton postula
la existencia de fuerzas que dan cuenta del movimiento, la ley, o si se prefiere genera-
lizacién no accidental, de la sintesis de proteinas postula la existencia de entidades
subcelulares que interactian de maneras especificas afin de quela sintesis ocurra. Las
Flechas marcadas LF, en la figura 4 representan tal ley, un posible enunciado para la
misma seria:

“Para toda proteina existe:

«un RNA m;

- un conjunto de RNA-t, (en sus tres estados (libre, unido a su respectivo
aminoacido o unido a una cadena peptidica cuyo ultimo aminoacido es el
que corresponde al RNA-t en cuestion);

-un par de subunidades ribosémicas, acopladas en unribosoma funcional;
- una enzima peptidil transferasa;

- tres sitios del ribosoma funcional (A, Py E) de sintesis;

-una funcién de identificacién de los codones del RNA-m;
-unafunciéndeidentificacién delos anticodones de los diferentes RNA-t;
-una funcién de identificacién del estado de los RNA-t;

- un conjunto de funciones, dependientes del tiempo, que nos permiten
establecer el contenido molecular de los sitios del ribosoma y

- un conjunto de factores de liberacién,

tales que:

- enun determinado momento, que podriamos llamar de inicio, el sitio P
del ribosoma funcional se encuentra ocupado por:un RNA-tde inicio,(con
su respectivo aminoacido de inicio (aai)) apareado al codén de inicio del
RNA-m que se encuentra en el mismo sitio;

- en el instante posterior, en el sitio A del ribosoma funcional un RNA-t
cargado con su correspondiente aminoécido, se aparea con el anticodén
correspondiente al codén (i+1) segun la clave dada por el c6digo genético;
- el resto de las moléculas involucradas van dando lugar a una serie de epi-
sodios concatenados segin la pauta de la figura 5y lo indicado parala fle-
cha descendente de guiones blancos y negros.”

En la manera utilizada aqui (al igual que en las reconstrucciones de la escuela
estructuralista), las leyes presentan una estructura jerarquica. A la constriccién indi-
cada arriba se van ailadiendo otras abriendo sucesivamente distintas ramas, especifi-
cando la naturaleza de las entidades y funciones cuya naturaleza se ha dejado parcial-
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mente sin definir en las leyes anteriores de la rama, al final de cada rama obtenemos
una formulacién completamente especificada de la ley. Las constricciones sucesivas,
se encuentra en una relacion de especializacién, en el sentido estructuralista (cf. Bal-
zer, Moulines & Sneed, 1987).

A continuacién, sin pretender exhaustividad, se enuncian algunas lineas de es-
pecializacion, mismas que construyen especificando: (i) el tipo particular de codigo
genético utilizado (si bien el c6digo mas frecuente se encuentra casi universalmente
extendido, existen versiones alternativas (cf. Osawa et al., 1993)) Los diferentes codi-
gos pueden presentarse de manera independiente o mediante una estructura de rami-
ficaciones evolutiva (cf. Jukes & Osawa, 1993). (ii) El tipo de estructuras ribosomales,
aqui debe considerarse la enorme variedad de estructuras ribosomales alo largo de los
grandes dominios biolégicos (Archaea, Bacteria y Eucarya), pudiendo llegar a la parti-
cularizacion de especies biolégicas (cf. Noll & Miller, 1970). (iii) El tipo de codones de
inicio, (iv) el tipo de codones de codones de término, (v) los diferentes tipos de pepti-
dil, transferasa etc.

CONCLUSIONES

Laformulacién dela sintesis proteica, en términos de mecanismos no es incompatible
con su formulacién en términos de modelos y leyes, el asunto parece una mera cues-
tion de perspectivas lo que resta fuerza a la tesis de la incompatibilidad de enfoques.
En principio esta conclusién puede ser extendida ala totalidad delos mecanismos pos-
tulados en biologia molecular.®
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Informational flows, mechanisms and models

in protein synthesis

ABSTRACT

This paper starts with an emphasis on the increasing importance of diagrams in philosophy of science,
highlighting their capacity for heuristic evocation, their usefulness for representation and calculus, and
their power of synthesis. Next, we present how diagrams are important and have been well received within
the new Mechanistic philosophy of science, which contrasts with this school’s rejection of approaches
centered on laws and models. Finally, We propose an interpretation of laws and mechanistic explana-
tions that conciliates the concepts of mechanism and law. The mechanism of protein synthesis is used as
an illustrative case.

Keyworps ® Diagrams. Models. New mechanistic philosophy of science. Protein synthesis.
Graph-model conception. Explanation. Information flow.
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