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1 Intr oducci �on

Este trabajo nace con motivo de la celebraci�on del
quincuag�esimo aniversario del descubrimiento de la es-
tructura en forma de doble h�elicede la mol�eculade �acido
desoxirrib onucleico, o adn . As��, hemoscre��do oportuno
unirnos a tan magno acontecimiento con objeto de re-
alzar y explicar de manera sencilla algunosde los aspec-
tos matem�aticos que subyacen en un hito hist�orico que
marc�o un antes y un despu�esen el devenir de la Ciencia
contempor�anea.

El 25 de abril de 1953,en el art��culo titulado Molec-
ular structure of nucleic acids y publicado en la revista
Nature ([12]), los investigadoresJamesWatson y Francis
Crick propusieron, ayudados por numerosasevidencias
emp��ricas, un modelo quedescrib��a la estructura molecu-
lar del adn en la conocida forma de dobleh�elice;adem�as,
tambi�en conjeturaron la manera en la que esta mol�ecula
sereplicaba para obtener copiasexactasde s�� misma.

El modelodeWatson-Crick ha sido tan profusamente
estudiado y comentado que ni siquiera ser��a una tarea

f�acil recopilar toda la bibliograf��a al respecto.
1Parcialmente �nanciado por la Direcci�on General de Investigaci�on (MCyT), BFM2001-

2871.



2 Aspectos matem �aticos de la doble h�elice

No pretendemos,pues,buscarla originalidad en estasnotas, sino m�asbien
la revisi�on de ciertos aspectosmatem�aticos que, por nuestra propia formaci�on,
hemossentido m�asfamiliares y queadem�ashemoscre��do oportuno revitalizar,
tanto para sumarnos al homenaje del modelo de la doble h�elice como para
destacaraquellosaspectosque nos han parecido m�as intuitiv os.

No ocultamos tampoco la satisfacci�on que produce contemplar c�omo la
aplicaci�on de la Matem�atica, una vez m�as, ha contribuido al progresode la
Ciencia. Quedeclaro, pues, nuestra intenci�on con respecto al car�acter no ex-
haustivo de las referenciasseleccionadas.

As�� comienzael art��culo original de Watson y Crick:

Deseamossugerir una estructura para el adn , la cual tiene aspec-
tos novedososde considerable inter �es biol�ogico: : :

Despu�esde informar de las anteriores estructuras de triple h�elicepropues-
tas por Pauling, Cirey y Fraser, que consideran insatisfactorias, contin �uan
diciendo:

: : : deseamos proponer una estructura radicalmente diferente para
el adn , formada por dos cadenashelicoidales arrolladas sobre el
mismo eje. Las doscadenas,pero no susbases,est�an relacionadas
por una d��ada perpendicular al eje y la direcci�on de recorrido de
ambas es dextr�ogira, pero en sentidosopuestos: : :

2 Considera ciones generales

El modelo propuesto por Watson y Crick describe la mol�ecula de adn
comouna pareja de cintas o hebrasque seentrelazan helicoidalmente en torno
a un eje com�un2. En dicho modelo podemosdiferenciar, en primer lugar, una
estructura primaria quehacereferenciaa la disposici�on lineal de losnucle�otidos

f A;T;C;Gg

en cada una de las dos hebras.Estos nucle�otidos son las unidadesfundamen-
tales de la mol�ecula y se encuentran dispuestosen parejas f C;Gg y f A;Tg,
uniendo ambas hebras por puentes de hidr�ogeno en lo que se conoce como
estructura secundariade la mol�ecula que es,en estricto sentido, la propuesta
por Watson y Crick.

El siguiente nivel de complejidad hacereferenciaa la disposici�on espacial
del eje com�un a ambash�elices.En los casosm�assencillos,�estepuedeser lineal
o circular como ocurre con muchos virus y bacterias.

2Conviene decir que existen tambi�en mol�eculas de adn formadas por una sola cinta o
hebra, con�guraci�on que se conoce como adn monocatenario, en contrap osici�on al adn bi-
catenario que es el que aqu�� estamostratando.
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Figura 1: Una mol�ecula de adn circular bicatenario.

No obstante, la mol�ecula de adn adopta generalmente con�guraciones
espacialesm�as complejasencaminadasa lograr un empaquetamiento que sea
lo m�as efectivo posible, pues la longitud de la mol�ecula es, en ocasiones,del
orden de un mill�on de vecesel tama~no del n�ucleo que las alberga.

Aunque la informaci�on gen�etica se encuentra codi�cada en la secuencia
de los nucle�otidos {en la estructura primaria, pues{ investigacionesrecientes
apuntan que la manera de anudarse la mol�ecula de adn provoca importantes
y decisivos efectosen las funcionesque desempe~na el adn en la c�elula. Con-
cretamente, nos estamosre�riendo a la replicaci�on, la transcripci�on y la re-
combinaci�on.

Con respecto a la replicaci�on y la transcripci�on, determinadas enzimas
act�uan sobre una estructura molecular dada para promover o impedir estos
procesos.A modo deejemplo,esbien conocido quepara favorecerla replicaci�on
{y tambi�en la transcripci�on{ esnecesariodesenrollar la dobleh�elicepara dejar
espacio. Inversamente, algunosantibi�oticos est�an dise~nadospara interaccionar
con ciertas enzimasy aumentar el n�umero de enrollamientos del adn agresor,
di�cultando as�� su replicaci�on y la consiguiente infecci�on. Todosestosprocesos
admiten una modelizaci�on ent�erminosmatem�aticosqueintentaremosdescribir
de forma someraen este trabajo.

En cuanto a la recombinaci�on, �esteesun t�ermino relativamente moderno
que hace referenciaa los procesosy t�ecnicasque consistenen modi�car una
mol�ecula dada de adn , bien introduciendo segmentos de otros tip os de adn
{pro cesoconocido comointegraci�on{ bien alterando la con�guraci�on lineal de
la mol�ecula {acci�on que sedenomina transposici�on. En ambos casos,tambi�en
esclaro que estosprocesosinvolucran interesantes cambios en la geometr��a de
la mol�ecula que admiten de nuevo una descripci�on matem�atica precisa.
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Llegadosa estepunto, debemosse~nalar que la misi�on de las matem�aticas
en estecontexto no ess�olo descriptiva {en tanto que expresacon un lenguaje
riguroso y sencillo la complejidad de la mol�ecula y su din�amica{ sino tambi�en
predictiva o, si sepre�ere, determinista. En otras palabras,si el objetivo de los
bi�ologosesdescribir y entender cu�alessonlos procesosy las funcionesdel adn ,
las matem�aticas son una herramienta fundamental para poder interpretarlos
y predecirlos.

La situaci�on gen�erica puede expresarseen los siguientes t�erminos. Nues-
tro objetivo es entender el mecanismode actuaci�on de las enzimassobre las
mol�eculasde adn . Como no existe un m�etodo observacional directo para es-
tudiar la acci�on local de una enzima {ni la con�guraci�on local del adn ni su
estructura secundariasonobservables{ debemosbuscaralguno indirecto. Y es
aqu�� dondeentran en juegolas matem�aticas, puessepuedenextraer evidencias
sobre c�omo act�uan dichas enzimasdetectando el cambio que �estasprovocan
en la topolog��a y la geometr��a global de la mol�ecula. Estos cambios se apre-
cian {mediante microscopio electr�onico{ en nivelessuperioresa la estructura
secundariay suponen enrollamientos y anudamientos en el eje central de la
mol�ecula.

Figura 2: Con�guraci�on t��pica deadn enrollado(obtenido mediante simulaci�on
por ordenador). La mol�ecula contiene 3500paresde bases.

Por �ultimo, �nalizamos esta secci�on dedicada a los aspectos generales
apuntando la necesidadde experimentar en el laboratorio con mol�eculas de
adn circulares. El motivo es el siguiente: en una mol�ecula lineal con ex-
tremos libres no existen consecuencias topol�ogicaso geom�etricas interesantes
{y observables{ frente a una causa enzim�atica. De esta forma, el protocolo ex-



La Gacet a 5

perimental consisteen provocar la reacci�on de una determinada enzima sobre
una colecci�on de mol�eculascircularesde adn para, posteriormente, y mediante
t�ecnicasanal��ticas {como la electroforesis,el uso del microscopioelectr�onico y
la sedimentaci�on{ estudiar los resultados3.

3 La geometr ��a del adn y sus inv ariantes

Una mol�ecula de adn puede considerarse,esquem�aticamente, como una
banda larga, delgada y estrecha que adem�as se enrolla sobre s�� misma. En
t�erminos matem�aticos, este objeto se corresponde con un subconjunto B del
espacioque eshomeomorfoal producto S1 � [0; 1]. Las doscurvasC1 y C2 que
constituyen el borde de la banda B representan las hebraso cintas que sevan
entrelazando alrededor del eje de la banda B . Observamostambi�en que C1 y
C2 son curvas cerradasy simplesal ser homeomorfasa S1 (v�ease[4]).

Una primera cuesti�on interesante esque las hebrasC1 y C2 poseenorien-
taciones opuestasque est�an determinadas por la sucesi�on de los nucle�otidos.
Este hecho implica necesariamente queno existenmol�eculasde adn circulares
con el aspecto de una banda de M•obius, pues las orientaciones de C1 y C2

inducen una orientaci�on global sobreB .
El primer par�ametro matem�atico que vamosa consideraresun invariante

topol�ogicobien conocido que proviene de la teor��a de nudosy que llamaremos
n�umero de enlace. As��, y en t�erminos intuitiv os, sede�ne 4 el n�umero de enlace
L(C1; C2) de las curvas C1 y C2 como el n�umero de vecesque es necesario
cortar la curva C1 para separarla completamente de C2.

C1C2
C3

C4

L(C1; C2) = 0

L(C1; C4) = 2

L(C1; C3) = 1

Figura 3: N�umerosde enlacepara distintos paresde curvas.

3Es lo que se conoce habitualmente en la literatura como el enfoque topol�ogico de la
enzimolog��a.

4Obviamente, la de�nici�on esbastante m�aselaborada y compleja y necesitade abundantes
preliminares topol�ogicos.
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Por ejemplo,doscircunferenciassituadasen planosparalelostienen L = 0,
mientras que dos eslabonesconsecutivos de una cadenaveri�can L = 1.

El n�umero de enlace es un invariante topol�ogico que se conserva bajo
homeomor�smos que preservan la orientaci�on. De hecho, si se invierte la ori-
entaci�on de una de las curvas, entoncesL cambia de signo.

Dado que los siguientes par�ametros que vamos a de�nir para la banda
B son invariantes m�etricos, necesitamosmodelar la mol�ecula de adn con un
objeto matem�atico que seadiferenciable. As��, seaC1 una curva diferenciable,
orientada, cerraday simple, y sea� 1(s) una parametrizaci�on global de C1 por
la longitud de arco. Sea adem�as U(s) un campo de vectores diferenciable y
unitario a lo largo de C1 de forma que U(s) seaortogonal al vector tangente
y unitario � 0

1(s). Los elementos del par formado por la curva C1 y el campo
U representan, respectivamente, una de las dos cadenasde la mol�ecula y la
direcci�on de los puentes de hidr�ogeno.

El par (C1; U) determina un��vocamente una banda B cuyos bordes son
las curvas C1 y C2, donde C2 denota la curva cuya parametrizaci�on viene
dada ahora por � 2(s) = � 1(s) + U(s) {para abreviar, escribiremostambi�en
C2 = C1 + U. Es claro que C2 representa la otra cadenade la mol�ecula de
forma que el nucle�otido que est�a en posici�on � 1(s) se mantiene unido por
el puente de hidr�ogeno U(s) al nucle�otido � 2(s). Por otro lado, se tiene que
C2 es nuevamente una curva cerrada y simple; adem�as, la orientaci�on de C1

permite inducir una orientaci�on en C2 v��a U las cuales,en el casodel adn ,
son precisamente opuestas.

Bajo esteenfoque diferenciable,el n�umero de enlacede las curvasC1 y C2

admite una de�nici�on m�etrica en t�erminos de una integral sobre el producto
C1 � C2. Para presentarla, vamosa considerarla aplicaci�on en la esferaS2 que
denotamospor

e : C1 � C2 � ! S2

y que est�a dada por

e(x; y) =
y � x
jy � xj

:

Entonces(v�ease[6]) sedemuestra que

L(C1; C2) =
1

4�

Z

C1 � C2

e� (dA) ;

donde e� (dA) representa el pull-back del elemento de �area de S2 bajo la apli-
caci�on e (recordemosque �estepuedecalcularsecomo det

�
es; et ; e

�
, siendot el

par�ametro arco de la curva C2). A partir de esta f�ormula setiene la igualdad
L(C1; C2) = L(C2; C1), hecho que, por otra parte, parecebastante natural si
partimos de la de�nici�on topol�ogica de L .
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Vamosa representar por T(s) el vector unitario y tangente a la curva C1

en el punto � 1(s) que adem�asest�a positivamente orientado. As��, T(s) = � 0
1(s)

y la tr��ada �
T(s); U(s); V (s) = T(s) ^ U(s)

	

esuna referenciaortonormal positivamente orientada en cadapunto � 1(s). Se
de�ne el n�umero de enrollamiento de la banda B = f C1; C2 = C1 + Ug como
el n�umero

T(C1; C2) =
1

2�

Z `

0



V (s); U0(s)

�
ds

donde ` denota la longitud de la curva C1 (v�eanse[1] y [6]). El enrollamien-
to T(C1; C2) representa, salvo una constante, el �angulo total descrito por la
banda B . En contraste con el n�umero de enlace,el enrollamiento no es, en
general,un n�umero entero. Tampoco esun invariante topol�ogico aunques�� se
conserva por movimientos r��gidosdirectos y por dilataciones.Por otro lado, se
demuestra a partir de la f�ormula queT(C1; C2) = T(C2; C1), estoes,el n�umero
de enrollamiento {al igual que el n�umero de enlace{ es un invariante del par
f C1; C2g propiamente dicho, sin necesidadde especi�car sobre qu�e curva de
las dos seest�a construyendo la banda.

Algunos ejemplos de bandas se pueden obtener de la geometr��a diferen-
cial cl�asicasimplemente considerandouna curva en el espacioy alg�un normal
distinguido a dicha curva. As��, si C es una curva con curvatura no nula, en-
toncesel normal principal a C est�a bien de�nido y determina una banda cuyo
n�umero de enrollamiento es la integral de la torsi�on de C. Por otro lado, si
C es una curva contenida en una super�cie regular S y para cada p 2 C,
tomamos U(p) = N (p) siendo N una aplicaci�on de Gaussde S, entonces la
banda determinada por C y N tiene comon�umero de enrollamiento la integral
de la torsi�on geod�esica.

En contraste conlosn�umerosdeenlacey enrollamiento, el tercer par�ametro
que vamos a introducir se de�ne en t�erminos de un sola curva. As��, dada C
una curva cerrada y simple en el espacio,sede�ne el n�umero de retorcimiento
de C como

W (C) =
1

4�

Z

C� C
e� (dA)

dondee esla aplicaci�on que hemosde�nido con anterioridad (v�eanse[6] y [7]).
La similitud formal de estastres de�niciones no esuna simple coincidencia.De
hecho, estostres n�umerosest�an relacionadossencillamente por la expresi�on

L(C1; C2) = T(C1; C2) + W (C1)

donde B = f C1; C2g es un banda cualquiera. Esta ecuaci�on se conoce como
f�ormula de White (v�eanse[5], [6], [7] y [13]).
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Observamos que las simetr��as de L y T implican entonces la igualdad
W (C1) = W (C2) por lo que podemos pensar en el n�umero de retorcimien-
to como un par�ametro caracter��stico no s�olo de una curva, sino tambi�en de
cualquier banda B . Adem�as, dada una curva C, la f�ormula de White implica
que la diferencia

L(C; C + U) � T(C; C + U)

esconstante e igual a W (C) para cualquier campo unitario U normal a C.
Por tanto, si C es una curva plana contenida en el plano � ortogonal al

vector ~a, basta tomar U = ~a y setiene claramente que

L(C; C + ~a) = T(C; C + ~a) = 0;

por lo que W (C) = 0; otro tanto ocurre tambi�en para curvas contenidas en
una esfera5.

(a)

(b)

L = 1

T = 1

W = 0

L = 1

T = 0

W = 1

C1
C2

C1

C2

1

Figura 4: (a) Un giro sin enrollamiento. (b) Enrollamiento sin giro.

El n�umero de retorcimiento no admite una interpretaci�on intuitiv a que
seasencilla. No obstante, la f�ormula de White nos va a permitir comprender
qu�e es este n�umero y lo que representa en relaci�on a la banda B . Para ello,
basta efectuar un simple experimento dom�estico que consisteen lo siguiente.
Tomando una goma el�astica que seasu�cientemente larga y ancha, podemos
pensaren ella como una banda y en cada uno de susbordescomo las curvas
C1 y C2.

A continuaci�on, sostenemosla goma en dos puntos entre los dedos��ndice
y pulgar de cada mano. En este instante inicial se tiene L = T = 0, pues los

5Esto es una consecuenciadirecta de que la torsi�on geod�esica de cualquier curva en el
plano o la esferaes cero ya que las curvaturas principales en estassuper�cies coinciden.
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bordesno est�an entrelazadosy no describen ning�un �angulo. Si comenzamosa
girar la banda con una de las manos, los bordesse van enrollando uno sobre
el otro, de modo que tanto L comoT van aumentando y lo hacenen la misma
medida, por lo que L = T > 0 y W = 0.

Finalmente, llega un momento en que las tensionessobre la banda son
de tal magnitud que fuerzan a �esta a retorcersesobres�� misma y nos obligan
a aproximar las manos, fen�omeno que se conoce con el sugerente nombre de
superenrollamiento. Es en este preciso instante en el cual los aumentos de L
setraducen en aumentos de W mientras que T permanececonstante; por otro
lado, si en el instante L = T > 0 con W = 0 acercamoslas manos,entonces
W crecea expensasde T.

Figura 5: Un sencillo experimento que explica el signi�cado del n�umero de
retorcimiento (�gura tomada de [7]).

Tal y como ya hemos se~nalado, el n�umero de retorcimiento W es una
medida de c�omo de plana esla banda B pues,siempreque B seencuentre, en
un cierto sentido, contenida en un plano,6 setendr�a que W = 0.

Independientemente de este hecho, el n�umero de retorcimiento tiene una
importancia capital en biolog��a molecular porque esuna cantidad observable.
En efecto, mientras que la estructura local del adn es invisible {no es apre-
ciable por m�etodos observacionalesdirectos{ s�� lo es su estructura terciaria
en forma de superenrrollamientos. Por tanto, peque~nos y sutiles cambios en
la estructura local de la mol�ecula {que se traducen en variacionesde T y L{

6Conviene aclarar que esta interpretaci�on se re�ere a alguna de las curvas intermedias
de la banda B , esto es, cualquiera de las curvas de la forma Ct = C1 + tU para 0 � t � 1.
As�� y a modo de ejemplo, se tiene que W = 0 cuando la curva central de la banda {el eje
imaginario sobre el que se enrollan las h�elices{ es una curva plana.
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provocan efectosobservables al modi�car el valor de W y, por ende, la es-
tructura global de la mol�ecula. En este sentido, la f�ormula de White puede
entendersecomo una llave especial que nos abre la puerta desdelos niveles
submicrosc�opicosa los macrosc�opicos.

4 Algunas aplica ciones

En esta secci�on vamos a describir brevemente algunos de las problemas
y situaciones que se pretenden explicar aplicando la teor��a matem�atica de
los invariantes anteriores al extensoconjunto de evidenciasemp��ricas que se
observan en los experimentos de laboratorio (v�eanse[2], [3], [8] y [9]).

La primera cuesti�on est�a relacionada con la energ��a el�astica almacenada
en la mol�ecula de adn . As��, esconocido que el �angulo de inclinaci�on descrito
por la doble h�elice (esto es,el �angulo que forma el vector tangente a la h�elice
con su eje) depende,entre otros par�ametros,de la temperatura: a menor tem-
peratura la mol�ecula tiende a enrollarse {lo que equivale a un �angulo menor
y a un aumento de T y L{ mientras que un incremento en la temperatura
supone un menor enrollamiento, fen�omeno que se conoce como forma rela-
jada o desnaturalizada de la mol�ecula. Algunos autores han sido capacesde
medir las variacioneslocalesdel �angulo frente a determinadosaumentos de la
temperatura. Obviamente, estasmedidas angularesno son posiblesutilizan-
do el microscopio electr�onico y su determinaci�on se tiene que llevar a cabo
observando los cambios en el n�umero W y aplicando la f�ormula de White.

An�alogamente, seefect�uan experimentos similares para estimar las varia-
cionesangularesfrente a la acci�on de diversoscompuestosqu��micos. El inter�es
de estos experimentos radica en que la forma relajada del adn favorece los
procesosde replicaci�on y transcripci�on mientras que un incremento de L y
T los di�culta. Este hecho tiene importantes implicaciones en el dise~no de
antibi�oticos y ciertos f�armacos.

La siguiente cuesti�on tambi�en est�a relacionadacon el fen�omenode la repli-
caci�on. Desdeque Watson y Crick propusieron el modelo de la doble h�elice
hace 50 a~nos y la forma en que la mol�ecula se replicaba, la mayor parte de
los elementos de la teor��a fueron r�apidamente con�rmados y aceptados.No
obstante, muchos autores se~nalaron la siguiente paradoja:

Si lasdoshebrasdela mol�eculaest�an entrelazadasenforma dedoble
h�elice y cuando se replican se separanen dos mol�eculasdistintas,
>c�omo es posible que ambas puedan apartarse la una de la otra si
est�an entrelazadasmutuamente?

Esta paradoja seconoceen la literatura comoel problemade la alineaci�on
y, peseal tiempo transcurrido, todav��a no seconoce con exactitud el proceso.
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De hecho, las hip�otesisque semanejan para explicar la replicaci�on suelencon-
ducir a nuevos interrogantes y desaf��os que, para serafrontados con garant��as,
requierenel esfuerzode equipos formadospor bi�ologosy matem�aticos.

Despu�es de los primeros intentos para resolver esta cuesti�on, el descubri-
miento de unas enzimasconocidas como topoisomerasas aport�o nuevas pers-
pectivaspara esclarecerla situaci�on7. Estasenzimas,con nombres tan gr�a�cos
como la adn -girasa y la adn -helicasa, act�uan cortando una o ambas hebras
de la mol�ecula y volviendo a unir los extremosen otro punto distinto.

-�

-�

(b)

(a)

Figura 6: Esquema de la acci�on de las topoisomerasasal actuar sobre una
hebra (a) o sobreambas (b).

Esta acci�on, encaminadaa facilitar la replicaci�on, provoca un cambio en la
geometr��a del adn alterando las propiedadesm�etricas pero no necesariamente
las topol�ogicas.De nuevo, si queremosconocer c�omo act�ua de forma exacta
una enzima determinada, la t�actica consiste en deducir la variaci�on de los
par�ametros T y L en virtud de c�omo sealtera el observable W .

El aspectodecisivo de las topoisomerasasesqueno alteran la con�guraci�on
lineal de la mol�ecula, esto es, la secuenciade los nucle�otidos. No obstante,
existe un conjunto de enzimas{conocidas como recombinasas{ que s�� modi�-
can sustancialmente la estructura del adn , recombinando la disposici�on lineal
de los nucle�otidos. Estas enzimas act�uan, o bien moviendo un bloque de la
mol�ecula a otra posici�on, o bien integrando un bloque de adn de otra claseen
la mol�ecula original.

Evidentemente, tales enzimas detentan un protagonismo especial en la
modi�caci�on del c�odigo gen�etico y en lo que hoy conocemoscomo ingenier��a
gen�etica.

7En qu��mica, sedice que dos compuestosson topois�omeros cuando est�an constituidos por
los mismos elementos pero se diferencian desdeuna perspectiva topol�ogica.
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El procesocompleto puede describirseen los siguientes t�erminos. En un
primer paso,dospuntos o lugares de la mol�ecula inicial o sustrato seyuxtapo-
nen debido a la acci�on enzim�atica o a movimientos aleatorios. Cada uno de
los elementos de esta pareja constituye un lugar de recombinaci�on, esto es,un
breve segmento de adn bicatenario cuya secuenciaes reconocida por la enzi-
ma recombinasa. Cuando estoselementos est�an lo su�cientemente pr�oximos,
la enzima los envuelveen un procesoconocido como sinapsis.

..............................................

...

...

...

.

-
RECOMBINA CI �ON

}

ENZIMA

?

)

LUGARES

..............................................

...

...

...

.
w

�

Figura 7: Esquema representativ o de la acci�on de una enzima recombinasa
(obs�erveseel pasode una a dos mol�eculas).

Cuandoestafaseseexplora conel microscopioelectr�onico, seapreciac�omo
los dos segmentos sobre los que act�ua la recombinasa con�guran una especie
de cuerpo s�olido que se conoce como sinaptosoma. Este cuerpo tiene forma
aproximadamente esf�erica y si, por ejemplo, envuelve a dossegmentos de adn
bicatenario circular, el aspecto global de la mol�ecula es el de un bolso m�as o
menosesf�erico con dos asas.

Figura 8: Aspecto esquem�atico del sinaptosoma.

Una vez formado el sinaptosomatiene lugar la recombinaci�on en el inte-
rior de �este. As�� y a modo de ejemplo, la recombinasa puede romper ambos
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segmentos de la doble h�elicey los vuelve a unir, combin�andolosde una manera
espec���ca. Posteriormente, el sinaptosomasedisuelve y el adn eslib eradopor
la enzima.El producto de la recombinaci�on esuna mol�eculadiferente e incluso
dos mol�eculasdistintas. De nuevo, la acci�on de la recombinasa en el interior
del sinaptosomasupone cambios topol�ogicosen el sustrato. As��, partiendo de
�este y del producto de la reacci�on es posible deducir {mediante resultados
matem�aticos{ la acci�on oculta de la enzima.

Para efectuarestainvestigaci�on seutilizan elementos de la teor��a de nudos
consistentesenmodelar lo queocurre dentro del sinaptosoma;convieneresaltar
que las t�ecnicas matem�aticas aqu�� empleadassuponen una rama moderna,
fruct��fera y compleja de la topolog��a actual por lo que una simple exposici�on
de �estasexcedelas pretensionesde nuestro trabajo. Una exposici�on detallada
sepuedeconsultar en [10] y [11].
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