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“Hipotheses non fingo” (yo no hago hipótesis) fue la respuesta de Sir Isaac Newton a 

aquellos que lo desafiaban a dar explicaciones acerca de las causas de la gravedad más 

allá de sus principios matemáticos. Paradójicamente, él mismo inventó numerosas 

hipótesis, cristalizando y forjando un estándar para la generación de conocimiento en los 

próximos siglos. Dicho estándar, que podemos seguir denominando Método Científico, se 

expandió hacia todas las disciplinas y hegemonizó una forma de construcción cognitiva 

que permite analizar, interpretar y explicar el mundo en el que vivimos y cómo funciona. 

Actualmente, el método que practicamos como investigadores, y que enseñamos en 

nuestros espacios curriculares, siempre revisita lo establecido epistemológicamente por 

Francis Bacon en el siglo XVII y lo repensado en el debate Whewell-Mill del siglo XIX, con 

la introducción de la hipótesis como el eje que guía todo proceso de investigación 

científica. En esta simple historización de la hipótesis en el Método Científico, se deben 

sumar los postulados de Popper, quien terminó de dar forma al método hipotético-

deductivo como la alternativa válida para aplicar en las ciencias biomédicas. La idea de 

este método es bien conocida: la ciencia procede formulando hipótesis para resolver 

problemas, las contrasta empíricamente (mediante observación y/o experimentación) y las 

modifica en función de los resultados obtenidos. Así, la práctica del investigador, en forma 

generalizada, radica básicamente en la formulación de la hipótesis y en su comprobación 

o refutación posterior. En el ámbito de la investigación biomédica, esta forma de pensar 

los proyectos y de “hacer ciencia” se conoce como investigación guiada por hipótesis 

(“hypothesis-driven research” en inglés) y centra el proceso en la teorización y la creación 

de esquemas conceptuales. La carga en la teorización, tanto en el planteo de la hipótesis 

como en la interpretación de los datos y en el modelado de la realidad para explicar 

fenómenos biológicos es lo que define a este tipo de investigaciones. De esta forma, han 

quedado entre nuestros conocimientos la teoría celular o el modelo de mosaico fluido para 

las membranas celulares, como ejemplos. Los modelos son indispensables en este 

abordaje, ya que reducen las variables y delimitan el problema de investigación a 

preguntas que pueden ser respondidas (anticipadamente) mediante una hipótesis; 

discusión aparte merece la validez de los mismos y las limitaciones de los modelos in vivo 

e in vitro de procesos tan complejos y dinámicos como son los referidos a sistemas 

biológicos o al comportamiento humano(1). Queda bastante claro en este paradigma que 

la teorización es esencial para explicar la causa de los fenómenos y para revelar los 

mecanismos que los gobiernan; el mismo Bacon planteaba: “la verdad surge más 

fácilmente del error que de la confusión”, frase que denota la necesidad de tener una 

hipótesis o respuesta anticipada para confrontar con los datos del mundo natural.  

La investigación biomédica de las últimas décadas ha visto el nacimiento y cierta 

preponderancia de los enfoques ómicos en las publicaciones con mayor factor de impacto.  

Las metodologías ómicas -ciencias o disciplinas ómicas para algunos- comprenden un 

grupo de tecnologías de alto rendimiento que posibilitan analizar la totalidad de moléculas 

(proteínas, ácidos nucleicos, lípidos, metabolitos, etc.) presentes en una única muestra, 

generando gran cantidad de datos e información en muy poco tiempo. Quizás el término 

más instalado en nuestro léxico local sea el de genómica (análisis masivo de los genes), 

a partir del hito que significó la publicación del genoma humano a principios de este 

milenio(2). Para algunos autores, la característica masiva, exploratoria y descriptiva de las 

ómicas supone un cambio importante del Método Científico centrado en la hipótesis 

(primero se formulaba una hipótesis y luego se buscaban los datos que la apoyasen o 

refutasen), al permitir obtener la información del mundo natural al inicio, sobre la cual se 

generan (o no) teorías. Este enfoque, generalizado como investigación basada en datos 

(data-driven research en inglés) ha permitido trasladar los conocimientos científicos, entre 

otras cosas y con limitaciones, al desarrollo de la Medicina Personalizada de Precisión(3,4).
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La proliferación de infraestructuras digitales, datos masivos (big data), vigilancia 

tecnológica y de organización algorítmica ha generado importantes retos en la práctica del 

investigador científico. En este sentido, la investigación basada en datos, junto al esfuerzo 

por entender, reproducir y validar los hallazgos de las ciencias ómicas, implicó 

necesariamente la búsqueda multidisciplinaria de nuevas formas de mirar, conocer y 

resignificar los clásicos dogmas del Método Científico y de una nueva variedad de métodos 

de investigación. En esta búsqueda, en 2008 y casi una década después del 

secuenciamiento de genoma humano, el editor de la revista Wired, Chris Anderson, 

argumentó que la era de los datos masivos traía consigo el fin de la teoría, haciendo 

irrelevante cualquier forma de explicación o teorización que modelara los efectos 

biológicos y las acciones humanas(5). Según este posicionamiento radical, la enorme 

cantidad de datos que generan las ómicas posibilita la aplicación de herramientas 

matemáticas, bioinformáticas y estadísticas para entender los fenómenos sin la ayuda de 

teorías previas. Así, y con suficientes datos, se materializaría la recurrente frase de “los 

números hablan por sí mismos”, induciendo a los investigadores académicos a aprender 

de los potentes algoritmos de Google o Instagram a buscar patrones donde la ciencia no 

puede. De esta forma, la correlación sería suficiente y reemplazaría a la causación en el 

eje epistemológico; el progreso de la ciencia podría darse aún sin modelos coherentes, 

teorías unificadoras o realmente sin ninguna explicación mecanística; no más teorías o 

hipótesis, no más discusiones acerca si los resultados experimentales refutan o confirman 

las hipótesis originales(5). En esta nueva era, lo que importaría son los sofisticados 

algoritmos y las herramientas estadísticas para filtrar la gran cantidad de datos para 

encontrar información que pueda transformarse en conocimiento. 

El planteo de Anderson despertó una inmediata y enérgica respuesta por parte de 

científicos de múltiples disciplinas(6-9). En una carta publicada por la revista de la 

Organización Europea de Biología Molecular EMBO reports en 2009, Pigliucci argumentó 

que la falta de teorías, conceptos, modelos o hipótesis transforma a los datos de las ómicas 

en un mero ruido, y que la ciencia sólo avanza si se ofrecen explicaciones(7). Este autor va 

más allá y propone que la investigación basada en datos, sin hipótesis ni modelos, es una 

forma de colección de los petabytes que ofrecen las ómicas, pero no sería ciencia. 

Asimismo, se generó un debate epistemológico acerca del tipo de inferencia inductiva, 

característica de las ómicas. En este sentido, y retomando el valor de la hipótesis en la 

construcción del conocimiento, los abordajes computacionales ómicos pueden ser 

tomados como un paso inicial del método científico, lo que los ubicaría en un lugar de 

generadores de hipótesis, en contraste al carácter comprobatorio que pretendería la 

ciencia clásica. Los defensores del big data apuntan al uso de algoritmos inductivistas 

como el núcleo de tales abordajes, ya que este pensamiento produciría un estado del 

conocimiento nunca acabado; los resultados de las inferencias inductivas tienen el 

potencial de alterar las inferencias previamente realizadas y, así, continuar el 

razonamiento en forma indefinida. Este aprendizaje permanente, nunca completado, 

produce un conocimiento imperfecto, pero muy útil en términos prácticos(9). 

El auge de las metodologías ómicas, que generan enormes cantidades de datos masivos, 

no dictamina que los fenómenos biomédicos sean abordados inevitablemente como data-

driven research. En un necesario rescate de la hipótesis, la biología de sistemas, por 

ejemplo, está intentando usar los datos de las ómicas para construir modelos biológicos 

cuantitativos. Asimismo, las hipótesis son indispensables previamente a la recolección de 

los datos, ya que los mismos siempre provienen de experimentos diseñados o “modelados” 

para un fin determinado, bajo ciertas condiciones y con variables controladas. La vigencia 

de la hipótesis en el universo científico parece estar también promovida por las políticas 

de asignación de los subsidios de las grandes agencias de financiamiento, como el 

National Institutes of Health (NIH) y la National Science Foundation (NSF) en EE.UU. y el 

Biological and Biomedical Sciences Research Council (BBSRC) en Reino Unido(10). Algo 

similar sucede en nuestra región: las guías para aplicar a subsidios del FONDECYT de 

Chile favorecen explícitamente la hypothesis-driven research como modelo de ciencia 

orientada por la teoría, considerando a la experimentación como la actividad subsidiaria 

para testear hipótesis preexistentes(11).  

Como reflexión final, pensar actualmente en la hipótesis como elemento articulador de 

todo el proceso de investigación científica lleva a una doble lectura: por un lado, nos 

interpela acerca del modelo que usamos en nuestra práctica como investigadores y 

cuántos de nuestros proyectos tienen hipótesis claras. Por otro, la enseñanza en el grado 

del Método Científico se ve desafiada con la inclusión de nuevos conceptos, a veces 

contradictorios y en el umbral permanente de quiebre del paradigma clásico. Sin embargo, 

y después de todo, son debates que la comunidad científica merece y debe darse en el 

ámbito universitario. 
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