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라카토슈 연구프로그램으로 본 왓슨과 크릭의 

DNA구조 발견
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본 연구는 라카토슈 연구프로그램의 관점에서 왓슨과 크릭의 DNA구조 발견

과정을 분석한다. 연구결과, 왓슨과 크릭의 DNA구조의 발견과정은 핵과 보호

대, 부정적 발견법과 긍정적 발견법, 반증과 입증, 세련된 예측 등 라카토슈 

연구프로그램의 구성요소들로 분석할 수 있다. 왓슨과 크릭은 실제세계의 실

험과 관찰을 통해 얻은 자료를 자신의 모형에 계속적으로 접목해 수정, 보완

해 나감으로써, 핵과 보호대를 변화시켰다. 여러 단계에 걸쳐 핵과 보호대로

부터 얻어진 예측을 실제세계의 자료와 일치시키는 과정을 통해 DNA구조의 

역사적 발견을 이뤄낼 수 있었다. 왓슨과 크릭의 연구프로그램 발전 단계에서 

전 단계의 변칙사례라는 오류를 제거하기 위해 다음 단계의 보호대를 수정, 
보완시키고 있음을 확인할 수 있다. 본 연구는 왓슨, 크릭의 DNA구조 발견을 

라카토슈 연구프로그램을 통해서 분석함으로써 과학발견에서의 오류수정과정

의 중요성을 강조한다.

【주요어】라카토슈 연구프로그램, 왓슨과 크릭의 DNA구조 발견, 모형, 
오류수정
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1. 서론

본 연구는 라카토슈 연구프로그램(Lakatos’ Methodology of Scientific 
Research Programme)의 관점에서 왓슨(James Watson)과 크릭(Francis 
Click)의 DNA(deoxyribonucleic acid)구조 발견과정을 분석한다. 본 연

구에서 DNA구조의 발견과정은 핵과 보호대, 부정적 발견법과 긍정적 

발견법, 반증과 입증, 세련된 예측 등 라카토슈 연구프로그램의 구성요

소들로 분석될 수 있다. 
왓슨과 크릭은 실제세계의 실험과 관찰을 통해 얻은 자료를 자신들

의 모형에 계속적으로 접목해서 수정, 보완해 나감으로써, 보호대를 변

화시켰다. 여러 단계에 걸친 보호대의 수정으로부터 얻어진 예측을 실

제세계의 자료와 일치시키는 과정을 통해 DNA구조의 역사적 발견을 

이뤄낼 수 있었다. 이 과학적 발견과정에서 특히 오류수정과정이 핵심

적인 역할을 하고 있다. 왓슨과 크릭의 연구프로그램은 전 단계의 변

칙사례라는 오류를 제거하기 위해 다음 단계의 보호대를 수정, 보완시

키고 있다. 이러한 보호대의 수정은 라카토슈가 강조한 긍정적 발견법

의 연구지침에 의해 진행된 것으로, 과학적 발견에서 오류수정과정이 

중요한 역할을 하고 있다. 
라카토슈 연구프로그램은 과학사의 사례를 분석하는 하나의 관점으

로 연구프로그램 간의 경쟁을 분석하는 데 초점이 맞추어져 있는 데 

비해 본 연구는 이러한 경쟁과정보다는 특정 연구프로그램 안에서의 

변화과정을 분석한다. 물론 본문에서 지적하듯이 왓슨과 크릭은 DNA
구조 발견과정에서 경쟁 연구프로그램과의 차별성에 바탕을 둔 신선한 

예측에 관심을 가지고 있었지만 본 연구의 초점은 연구프로그램 내에

서의 오류수정과정이다. 
라카토슈 연구프로그램은 과학자들의 연구과정에 대한 여러 요소 

간의 연관관계를 모형화한다. 본 연구는 이들 여러 요소들 중 왓슨, 크
릭의 DNA구조 발견에 대한 합리적인 재구성을 통해 과학적 발견에서

의 오류수정과정의 중요성을 부각한다.
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2. 라카토슈 연구프로그램으로 본 왓슨, 크릭의 

DNA구조 발견

본 절은 왓슨과 크릭의 DNA구조 발견사례를 라카토슈 연구프로그램

으로 분석한다.1) 분석은 2가지 연관된 축을 기조로 진행된다. 첫 번째 

축은 왓슨과 크릭의 연구프로그램을 핵, 보호대, 부정적발견법, 긍정적

발견법, 세련된 예측의 구성요소로 분석한다. 이를 바탕으로 두 번째 

축에서는 왓슨과 크릭의 DNA구조 발견을 변칙사례의 발견과 이에 상

응하는 보호대의 변형을 중심으로 시간의 순서로 분석한다. 
왓슨과 크릭의 DNA구조 발견 연구프로그램은 기본적으로 ‘모형’의 

구성에 기반을 두고 있다. 두 사람이 제시한 모형은 라카토슈 연구프

로그램 방법론으로 재구성함에 있어서, 과학이론을 구성하는 가장 기

본적인 도구의 역할을 한다. 왓슨과 크릭이 모형의 구성을 중요하게 

생각했다는 점은 왓슨 (1968)의 “분자 모형을 만들어 이리저리 끼워 

 1) 본 연구는 왓슨과 크릭의 DNA구조 발견을 분석함으로써 이 사례에서는 

포퍼, 쿤 등 다른 과학변화 모형보다 라카토슈 연구프로그램의 모형이 적

절함을 주장한다. 포퍼의 모형은 추측과 논박이 과학변화의 원동력을 지적

한다는 점에서는 본 연구와 궤를 같이 한다. 하지만 포퍼는 한 이론이 어

떻게 구조화되어 있는지 그리고 변칙사례가 어떻게 구체적인 과정을 통해

서 새로운 가설을 낳게 하는 지에 대한 발견법을 명확하게 제시하고 있지 

않다. 이에 비해 라카토슈는 본 연구에서 지적한 바대로 견고한 핵과 보호

대로 특정 이론은 구성되며, 부정적 그리고 긍정적 발견법으로 변칙사례에 

대해 이론의 구성부분이 차별적으로 반응하는 구체적인 지시사항을 명시

하고 있다. 또한 라카토슈 모형에 기반한 오류수정과정은 각 단계의 보호

대의 변화에 대한 논리적이며 합리적인 설명을 제시한다는 점에서 쿤의 과

학변동 모델보다 이 사례를 분석함에는 용이하다고 볼 수 있다. 물론 본 

연구는 라카토슈 연구프로그램에 모형구성의 역할을 강조한 다든(Lindley 
Darden)의 메커니즘 설명을 연계시키고 있다. 메커니즘의 인과적 설명에 

바탕을 둔 과학변동 모형은 왓슨과 크릭의 DNA구조의 부품간의 연관관계

가 어떻게 긍정적 발견법에 의해 대체되는지에 대한 중요한 시사점을 제시

한다(Darden 2006).   
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맞추다 보면, 운 좋게 DNA의 구조가 나선형으로 맞아떨어질지도 모

르는 일이었다. 나선형이 아닌 구조는 나선형보다 훨씬 더 복잡하다. 
우선 간단한 것부터 먼저 해보고 그것이 실패하면 그때 가서 좀 더 복

잡한 모형을 다루기로 했다”2)는 대목에서 찾아 볼 수 있다. 인용에서 

볼 수 있듯이 모형은 실제세계의 요소들 간의 연관관계를 단순화 시킨 

구성물로써 왓슨과 크릭의 연구프로그램의 방법론적인 기초를 이루고 

있다.
왓슨과 크릭은 이론적 모형과 스케일 모형을 모두 사용하여 과학이

론을 진행시켰다. 예를 들어, DNA의 모형은 배열된 염기들과 나선구

조로 꼬여 있는 3개의 당, 인산 중추들로 구성된다고 표현하여, 실제 

존재 가능한 분자에 대한 기술을 통해 이론적 모형을 사용하고 있다.3) 
뿐만 아니라, 세 개 또는 두 개의 사슬구조를 갖는 시각적인 모형을 

제작한 것은 스케일 모형을 사용하고 있음을 나타낸다. 
왓슨과 크릭은 DNA는 유전물질이며, DNA의 구조는 X선 결정학에 

의해 설명될 수 있음을 파악하고, DNA의 구조를 모형으로 만들어야

겠다고 생각하였다. 왓슨과 크릭은 라이너스 폴링(Linus Pauling)이 단

백질의 나선구조를 밝혀냈을 때, 수학적 계산이 아닌 분자의 모형을 

가지고 알파나선을 생각해냈던 것에서 아이디어를 착안하여 DNA모형

을 만들고자 하였다.4) 
라카토슈는 신선한 예측의 성공을 기준으로 프로그램 간의 경쟁을 

강조한다. 왓슨5)은 그 당시의 모리스 윌킨스(Maulice Wilkins), 로잘린

드 플랭클린(Rosalind Franklin), 라이너스 폴링 등을 DNA의 연구의 

주요 경쟁자로 기술하고 있다. 물론 이들 간의 연구 자료와 결과, 지식

과 정보의 이동 및 교류는 이들 간의 관계를 경쟁으로 만 기술할 수 

없게 한다. 하지만 왓슨의 기술과 이들 연구의 목표, 대상, 방법 등의 

차이는 라카토슈 연구프로그램에서 기술하는 연구 프로그램 간의 경쟁

 2) Watson (1968), pp. 50-1.
 3) Giere, Bickle and Maudlin (2006), p. 60.
 4) Ibid.
 5) Watson (1968), p. 4.
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이 이 사례에서도 적용될 수 있음을 확인할 수 있다. 왓슨과 크릭을 

제외한 경쟁 과학자들은 유전물질의 후보대상으로 DNA보다는 단백질

에 주목하고 있었다. 따라서 본 논문이 지정하는 첫 번째 견고한 핵인 

DNA의 기능에 대한 왓슨과 크릭의 가정은 당시의 유전물질에 대한 

표준적인 견해와는 차별적이었다. 또한 왓슨과 크릭은 두 번째 견고한 

핵인 DNA구조를 탐색하기 위해 다른 과학자들과는 차별적인 방법을 

채택한다. DNA구조를 이해하기 위한 연구에서 윌킨스와 플랭클린 등

은 모형을 제작하는데 주력하지는 않았으며, 모형제작을 시도한 폴링

의 경우에도 DNA보다는 단백질에 당시 연구의 초점을 두고 있었다

(Judson 1979). 이렇게 왓슨과 크릭의 견고한 핵을 이루는 가정들은 

유전물질을 탐색하는 목표, 대상, 방법의 차이에 의해서 그들의 연구

프로그램이 유전물질탐색의 경쟁자들과의 차별성을 파악할 수 있다. 
왓슨과 크릭의 모형구성 과정은 보호대의 변화단계에 따라 네 단계

로 구성될 수 있다. 다음 절에서 논의하듯 이들 연구프로그램의 견고

한 핵은 DNA의 기본적인 기능과 구조에 대한 가정으로 구성되며 라

카토슈의 부정적 발견법의 지침을 준수하고 있다. 이에 비해 보호대는 

일련의 변칙사례, 즉 경험적 하부구조의 증감으로 인해 수정, 보완되는 

데 이 과정이 왓슨과 크릭 연구의 핵심을 이룬다. 특히 이들의 DNA모

형의 발전단계는 당, 인산, 염기로 구성된 뉴클레오티드의 연결구조에 

대한 이론적 가설에 대한 변화가 보호대 변화의 중심에 있다.6) 따라서 

뉴클레오티드의 연결구조에 대한 가설의 변화에 대한 결정적 계기들을 

 6) 본문에서 논의하는 바와 같이 왓슨과 크릭은 연구 초기에 DNA가 유전물

질이며 당, 염기, 인산기로 구성되었다는 사실만을 알고 있었다. 그리고 윌

킨스의 X선 회절 사진에 기반한 코크란-크릭 이론은 이러한 규칙적 배열

이 나선형 구조를 이룬다고 지정하고 있었다. 이들은 이러한 배경지식을 

핵으로 채택하고 이를 바탕으로 당, 염기, 인산기로 구성된 뉴클레오티드

의 규칙성을 가정하고 이들의 연결구조를 탐색한다(Watson 2006, p. 67). 
견고한 핵의 가정 하에 뉴클레오티드의 연결구조에 대한 가설의 변화는 본 

논문의 초점인 보호대 변화의 핵심을 이룬다. 따라서 보호대 변화의 결정

적인 계기에 따라 연구프로그램을 1, 2, 3, 4단계로 구분한다. 
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중심으로 연구프로그램의 진행과정을 보호대의 변화단계(1, 2, 3, 4 단
계)로 구분할 것이며, 각 단계를 라카토슈 연구프로그램의 구성요소로 

분석한다.

1) 왓슨과 크릭의 연구프로그램의 1단계: 왓슨과 크릭의 연구프로그

램의 1단계는 왓슨과 크릭이 모형을 처음 구성한 단계이다. DNA가 

유전물질이라는 것을 착안하고, DNA의 3차원 구조가 삼중나선구조일 

것으로 가정하였다. 이 내용을 기반으로 모형의 기본 틀을 마련하였다. 
이 단계는 모형의 구성에 필요한 핵의 선정과 1단계 보호대의 선정, 
그리고 보호대에 대한 변칙사례를 중심으로 설명하겠다. 그리고 긍정

적 발견법, 세련된 예측이 명확하지 않은 점을 지적할 것이며, 그 이유

를 논의한다. 

1-1) 1단계의 핵과 부정적 발견법: 뉴턴-스미스는 “라카토슈 연구프

로그램의 견고한 핵은 일련의 이론적 주장들로 구성되며, 연구프로그

램이 되는 모든 이론은 이 견고한 핵의 가정들을 공유하여야 한다”7)

고 지적한다. 견고한 핵은 프로그램이 되는 동안 반박되지 않는 핵심

요소이다. 
왓슨과 크릭의 연구프로그램은 두 개의 견고한 핵으로 구성된다. 첫 

번째 핵은 DNA의 기능을 다루고 있으며, ‘DNA는 유전자의 기본물

질’이라는 가정이다. 두 번째 핵은 DNA모형의 구조에 대해 다루고 있

으며, ‘DNA는 당, 염기, 인산기로 이루어진 결정적인 나선형구조를 갖

는다’는 가정이다. 왓슨과 크릭의 연구프로그램은 DNA의 ‘구조’를 바

탕으로 그 ‘기능’을 설명하고 있다. 위에서 말한 2개의 핵은 연구프로

그램이 진행되는 동안 프로그램의 지지자들에 의해 반박되지 않음 즉, 
유지됨을 본 논문을 통해서 확인하게 될 것이다. 따라서 라카토슈의 

부정적 발견법은 왓슨과 크릭의 연구프로그램에서 만족되고 있다.
왓슨과 크릭이 DNA구조를 공동으로 연구하게 되는 계기는 DNA가 

유전물질일 것이라는 그들의 공통된 생각 때문이었다. 그 당시 많은 

 7) Newton-Smith (1983), p. 129.
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과학자들은 단백질이 유전물질일 것이라는 가설을 중심으로 이론을 구

성하고 있었다. 그러나 다른 과학자들의 생각과는 차별적으로 왓슨과 

크릭이 DNA가 유전물질이라는 경쟁가설을 세우는데 중요한 역할을 

하는 2개의 자료는 에이버리(Oswald Avery)와 동료들의 실험결과와 

윌킨스의 X선 사진이었다. 이에 대한 내용은 다음과 같다.
첫째, DNA가 유전물질이라는 가설을 견고한 핵으로 정한 것은 에

이버리의 실험결과에서 영향을 받았다. 이는 다음의 인용 문구에서 확

인할 수 있다.

“DNA가 모든 세포의 염색체 안에 존재한다는 사실은 이미 널리 

알려졌기에 이 실험 결과는 모든 유전자가 DNA로 구성되어 있음

을 실험적으로 증명할 수 있다는 것을 예견하는 것이었다. 만일 

이게 사실이라면, 진정 생명의 비밀을 풀어주는 로제타석은 단백

질이 아닐 것이라는 사실을 크릭은 금방 알아차렸다.” (Watson 
1968, p. 14)

왓슨과 크릭은 단백질이 아니라, DNA가 유전물질이라고 판단하는 것

이 생명현상을 이해하는 핵심이라고 생각했다. ‘로제타석’으로 비유한 

그의 표현은 ‘견고한 핵’에 대한 왓슨 자신의 표현이라고 판단할 수 

있다. 에이버리의 연구결과는 열처리한 병원성 S세포(Pathogenic S 
cell)에서 여러 물질을 순수하게 분리하는 실험을 한 후, 분리한 여러 

물질을 R세포에 주입하여 어떤 물질이 R세포의 형질을 S세포의 형질

로 변화시키는지를 실험한 것이다. 결과적으로 단백질, 탄수화물, 지질, 
RNA는 형질전환을 시키지 못했으며, DNA만이 비병원성 R세포

(Nonpathogenic R cell)를 병원성 S세포로 변화시킨다는 것을 에이버

리와 그의 동료들은 알아내었다. 이를 통해 왓슨과 크릭은 기존의 실

제 유전자가 단백질 분자의 특별한 형태라는 일반적인 생각이 맞지 않

다고 생각하게 되었다. 더 나아가 왓슨과 크릭은 단백질이 아닌 DNA
가 유전물질의 기능을 수행한다는 것을 그들의 연구프로그램의 중심인 

첫 번째 견고한 핵으로 채택하게 되었다.8)

 8) 에이버리의 연구 뿐만 아니라 허시(Al Hershey)와 체이스(Martha Chase)
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둘째, 왓슨과 크릭의 연구프로그램의 두 번째 핵에 해당하는 DNA
의 구조에 대한 내용의 선정은 윌킨스의 DNA의 X선 회절사진에서 

영향을 받았다. 왓슨과 크릭은 X선 연구를 통하여 DNA의 3차원 구조

를 밝히는 것이 가능하다는 점을 간파하였다. 왓슨은 “윌킨스는 이것

이 DNA의 구조를 나타내는 결정적인 사진이라고 짧고 간결하게, 그
리고 차분한 어조로 설명했다. 이것으로 이제 DNA의 구조가 밝혀진

다면, 유전자가 어떻게 작동하는지를 이해하는 데 아주 유리한 입장을 

확보한 셈”9)이라고 언급하고 있다. 그들이 DNA의 구조를 밝히기 위

해서 DNA의 X선 회절사진의 분석이 ‘결정적’이라고 간주한 점에서 

DNA구조에 대한 연구가 연구프로그램에서 견고한 핵의 한 부분을 차

지하게 됨을 읽을 수 있다. 또한 크릭은 코크런(Bill Cochran)과 함께 

나선형 분자에 의해 X선이 회절되는 방식을 이론적으로 설명한다.10) 
코크런-크릭의 나선회절이론은 DNA의 구조가 나선형이라는 가설이 

왓슨, 크릭의 연구프로그램의 견고한 핵으로 자리 잡는 데 중요한 역

할을 한다. 왓슨과 크릭은 X선 회절사진에 대한 고려를 통해 DNA분

자를 수많은 뉴클레오티드가 일렬로 배열된 규칙적인 결정체로 모형화

시키는 견고한 핵을 도입하게 된다.  

1-2) 1단계의 보호대: 왓슨과 크릭의 연구프로그램은 앞 절에서 제

시한 견고한 핵의 내용뿐만 아니라, 핵을 지지하는 보조가설인 보호대

로 구성되어 있다. 보호대는 모형을 만들기 위해 용인된 경험적 내용

의 증가로 인해 견고한 핵을 대신하여 반증시도에 대해 맞서고 수정, 
보완될 수 있는 보조가설이다.11) 따라서 왓슨과 크릭은 연구프로그램

의 박테리아 파지 실험 또한 DNA가 유전물질임을 시사하는 연구이다

(Watson 1968, p. 119).
 9) Ibid., p. 32.
10) 크릭은 DNA모형 제작과정에서 결정학자 밴드(V. Vand)의 ‘나선분자의 X

선 회절에 대한 가설’의 오류를 지적하고 코크런(Bill Cochran)과 함께 X
선이 나선분자들에 의한 회절방식에 대한 그들의 이론을 제시한다(Ibid., p. 
63).

11) Lakatos (1970), p. 90.
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에서 핵으로 선정되기에는 부족한 2개의 가설을 보호대로 선정하였다. 
연구프로그램 1단계에서 왓슨과 크릭이 제시한 보호대(이것을 1단

계 보호대로 정의하겠다)는 다음과 같이 두 가지로 구성되어 있다. 첫 

번째 1단계 보호대는 사슬사이의 결합관계에 대해 제시하고 있고, 두 

번째 1단계 보호대는 DNA의 3차원 구조에 대해 제시하고 있다.
첫 번째 1단계 보호대는 [그림 I]과 같이 ‘DNA는 당(Sugar)-인산기

(PO4-)가 뼈대를 이루며, 인산기가 중앙에 배치되어 사슬사이에 이온

결합을 형성하고 있다’는 가설이다.12)

 

[그림 I] 마그네슘이온이 복합나선의 중심에서 음전하를 띠고 있는 

인산 그룹과 결합하는 구조13)

사슬과 사슬의 결합력은 [그림 I]과 같이 마그네슘이온(Mg++)과 같

은 2가 양이온과 둘이상의 인산기의 결합인 이온결합이라고 가정하였

다.14) 즉, 염기(base)를 바깥으로 배치하고 인산기(phosphate)를 사슬의 

12) 왓슨과 크릭은 X선 회절에 대한 코크런-크릭의 이론과 왓슨이 플랭클린의 

강연에서 얻은 자료를 바탕으로 DNA분자를 구성하는 구체적인 배열, 즉 

보호대를 제안한다. 그들은 플랭클린의 자료에 이온결합에 대한 언급이 부

재함을 염려하지만 당-인산 뼈대에 Mg++이온 혹은 Ca++이온을 끼워보면 

다행히도 잘 맞아떨어지기에 이온결합된 당(Sugar)-인산기(PO4-) 뼈대를 

보조 가설로 채택한다(Watson 1968, p. 88).
13) Ibid., p. 87.
14) 토드(Todd)의 뉴클레오티드의 배열방식에 대한 연구는 당의 탄소원자 5번

이 이웃 뉴클레오티드의 당 탄소원자 3번과 결합하는 포스포디에스테르 

결합(phosphodiester bonds)이라는 가설을 세웠다. 이 연구결과는 뉴클레오
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안쪽으로 배치하여 인산기를 고정해 줄 수 있는 양이온이 필요하다고 

생각하여 DNA의 모형을 제작하였다. 
두 번째 1단계 보호대는 ‘DNA가 세 가닥(삼중)의 사슬로 이루어진 

구조’일 거라는 가설이다. 플랭클린과 윌킨스의 A형 X선 자료를 바탕

으로 왓슨과 크릭은 DNA분자가 규칙적으로 배열되어 있을 것이라고 

가정했다. 그리고 당과 인산기가 뼈대를 이루고 있는 3가닥의 사슬구

조를 모형으로 제작하는 것이 최선의 방법이라고 생각했다.15) DNA가 

한 가닥이라고 가정할 수도 있지만, 이 경우를 배제한 이유에 대해 왓

슨은 “한 가닥의 경우는 실험 결과로 볼 때 타당하지 않다고 판정하여 

일찍 대상에서 제외했다”16)고 설명하였다.17)

위에서 가정한 2개의 1단계 보호대는 그 당시의 활용 가능한 경험

적 내용의 증가에 의해 수정되거나 보완되기 때문에 라카토슈가 말한 

보호대로 볼 수 있다. 이 내용은 다음 절에서 확인할 수 있다.

1-3) 1단계의 변칙사례: 연구프로그램이 진행되는 과정에서는 해결

티드의 연결에 당과 인산만 관여한다는 점을 보여준다. 유기화학자인 토드

는 DNA의 부분 구조로써 원자 간의 연결에 대한 연구는 왓슨과 크릭의 

뉴클레오티드 사이의 3차원적 결합에 기반한 DNA의 구조모형에 재료를 

제공한다(Watson 1968, p. 53). 토드가 DNA의 국소적 부분만을 제안하였

기 때문에 뉴클레오티드 사이의 3차원 결합을 증명하는 연구 과제는 DNA 
모형제작을 목표로 하는 왓슨과 크릭의 연구프로그램으로 이양되었다.

15) Ibid., pp. 89-91.
16) Ibid., p. 88.
17) 왓슨과 크릭은 세 가닥의 사슬이 28Å 주기로 나선의 축에 따라 반복되어 

꼬인 삼중나선구조로 보호대 2를 선정하는데는 플랭클린과 윌킨스의 A형 

X선 사진 외 다음과 같은 윌킨스의 아이디어가 중요한 역할을 한다. 윌킨

스는 크릭에게 “DNA 분자가 한 가닥의 폴리뉴클레오티드(뉴클레오티드의 

연결체) 사슬로 되어 있기에는 그 직경이 너무 크다(Ibid., p. 52)”는 정보

를 제공하여 폴리뉴클레오티드가 여러 가닥으로 꼬여 있는 복합나선을 가

정하는데 기여한다. 또한, 윌킨스는 그 자신의 X선 연구 자료와 동료인 스

톡스(Stokes)의 의견을 종합하여 도달한 삼중나선에 대한 추측에 대해서도 

언급한다(ibid., p. 56). 
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될 수 없는 문제와 처리할 수 없는 변칙에 직면하게 된다. 연구프로그

램의 모형이 내놓은 예측이 실제세계의 자료를 잘 설명하지 못할 때 

변칙사례를 경험하게 된다. 왓슨과 크릭의 연구프로그램에서 출발한 

견고한 핵과 1단계 보호대는 다음과 같은 변칙사례를 겪게 되었다. 
1단계 보호대의 첫 번째 가설(DNA는 인산기를 중심으로 이온결합

을 함)에 대해 플랭클린이 지적한 변칙사례는 마그네슘이온은 물 분자

에 둘러싸여 있으므로 튼튼한 구조물이 형성될 수 없다는 것이다. 따
라서 플랭클린은 마그네슘이온을 이용한 사슬과 사슬사이의 이온결합

은 불가능하다는 지적을 하였다. 왓슨과 크릭은 물 분자로 가득 차 있

는 신체 내에서 인산기는 물 분자와 결합하는 것이 인산기 끼리의 결

합보다 확률적으로 당연하다는 것을 파악하지 못하였다. 또한, 실제 

DNA는 그들의 모델보다 적어도 열 배 이상의 물을 함유해야 한다는 

사실을 플랭클린은 지적했다. 여분의 물은 나선의 주변에 있는 빈 공

간에 끼워 넣으면 되기는 하지만, 왓슨과 크릭의 가설에 논리적인 근

거가 취약하다는 결론은 피할 길이 없었다고 밝히고 있다.18)

1단계 보호대의 두 번째 가설(삼중나선구조)은 DNA의 3차원적 구

조를 입증하는 결정적인 자료인 플랭클린의 X선 B형 회절사진([그림 

Ⅳ])에 의해 반증된다; “[X선 B형 회절사진] 패턴은 이전에 얻은 [A
형]보다 믿을 수 없을 만큼 더 간단했다. ... ‘B형’의 X선 사진에는 한

눈에 보아도 나선을 입증하는 결정적인 요소들이 뚜렷이 자리 잡고 있

었다. 조금만 더 궁리해보면 DNA 분자에 있는 사슬의 수도 쉽게 알아

낼 수 있을 것 같았다.”19) 

1-4) 1단계의 정리: 앞의 논의를 다음과 같이 정리할 수 있다. 왓슨

과 크릭의 연구프로그램의 1단계는 모형을 만드는 초기단계였다. 기존

의 관찰사례를 통해 2개의 핵(DNA가 유전물질, DNA는 결정적인 나

선구조)과 2개의 보호대(DNA는 인산기를 중심으로 이온결합, 삼중사

슬구조)를 선정하여 모형을 제작해 보았다. 그러나 플랭클린이 지적한 

18) Ibid., p. 94.
19) Ibid., pp. 167-9.
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변칙사례(마그네슘이온이 사슬사이의 결합력이 될 수 없음)에 직면하

면서 라카토슈가 말한 반증을 겪게 되었다. 
1단계에서 핵, 보호대, 부정적 발견법, 변칙사례는 발견되지만 왓슨

과 크릭의 연구프로그램에서는 긍정적 발견법, 세련된 예측은 드러나

고 있지 않다. 모형구성의 초기 단계이기 때문에 모형 변화의 지침을 

주는 긍정적 발견법은 찾아볼 수 없으며, 모형을 구성하는데 기존의 

관찰사실을 이용하였으므로 세련된 예측은 찾아보기 힘들다. 따라서 

과학이론의 발전과정이 전적으로 라카토슈의 설명대로 진행되지 않음

을 나타내주고 있다. 그러나 핵과 보호대, 변칙사례, 부정적 발견법이 

존재한다는 점에서 라카토슈의 연구방법론을 따르고 있음을 확인하였

다. 라카토슈 방법론의 구성요소 6개 중에서 4개의 구성요소는 존재하

고 있으며, 2개의 구성요소는 프로그램의 초기단계이므로 존재하지 않

는다. 따라서 1단계에서 왓슨과 크릭의 모형구성과정은 라카토슈의 지

침을 잘 따르고 있는 것으로 파악할 수 있다. 라카토슈 방법론도 과학

자들의 실제 작업에 대한 하나의 모형이므로 일치하지 않는 부분이 있

더라도 그것이 소수이고, 중요한 부분이 일치한다면 좋은 모형이라고 

할 수 있을 것이다. 다음 절은 왓슨과 크릭의 연구프로그램의 2단계로

써, 1단계의 변칙사례를 통해 연구프로그램이 어떻게 진행되는지 살펴

볼 것이다.

2) 왓슨과 크릭의 연구프로그램의 2단계: 왓슨과 크릭의 연구프로그

램의 2단계에서는 사슬사이의 결합력을 이온결합에서 염기쌍에 의한 

수소결합으로 수정하고, 이 염기쌍들 간의 3차원 구조는 DNA가 삼중

나선구조에서 이중나선구조로 변형되었다. 2단계는 1단계의 변칙사례

를 제거하기 위해서 그들의 DNA구조 발견 연구프로그램이 오류수정

과정을 거치는 첫 단계이다. 위의 내용을 중심으로 연구프로그램의 2
단계는 왓슨과 크릭의 1단계 모형이 어떤 변화를 겪는지 볼 수 있을 

것이다. 2단계는 1단계의 견고한 핵이 유지되고 있으며, 1단계 보호대

를 수정, 보완하여 새로운 2단계 보호대로 연구프로그램을 진행시키고 

있다. 그렇지만 왓슨과 크릭의 연구프로그램의 2단계에서도 변칙사례
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로 부터 자유롭지는 못하다. 이 단계에서는 왓슨과 크릭의 모형을 구

성하는데 연구방법론의 부정적 발견법과 긍정적 발견법이 사용되고 있

음을 볼 수 있을 것이다. 그리고 본 단계에서도 세련된 예측이 명확하

지 않은 점을 지적할 것이며, 그 이유를 논의할 것이다. 

2-1) 2단계의 핵과 부정적 발견법: 왓슨과 크릭의 연구프로그램에서 

견고한 핵은 1단계 핵과 동일하다. 핵을 이루는 2개의 가설(DNA가 유

전물질, DNA는 결정적인 나선구조)은 변칙사례에 의해 반박되지 않는 

견고함을 2단계에서도 유지하고 있다. 따라서 견고한 핵이 잘 유지되

고 있다는 것은 라카토슈의 핵에 대한 부정적 발견법의 지침을 잘 따

르고 있음을 알려준다.

2-2) 2단계의 보호대와 긍정적 발견법: 1단계의 변칙사례(마그네슘

이온이 사슬사이의 결합력이 아님)에 직면한 왓슨과 크릭은 1단계와는 

다른 모형을 제작해야 했으며, 2단계 보호대를 가정해야만 했다. 이것

은 라카토슈의 긍정적 발견법에 의해 진행되는 연구지침이다. 긍정적 

발견법이란 변칙사례를 잘 설명하기 위해 보호대를 수정, 보완하는 것

이다.20) 그들이 제시한 두 개의 1단계 보호대(DNA는 인산기를 중심

으로 이온결합, 삼중사슬구조)는 수정, 보완되어 다음과 같은 두개의 2
단계 보호대로 대체되고 있다.

첫 번째 2단계 보호대는 사슬사이의 결합에 대한 구조로 ‘DNA는 

염기가 중앙에 배치되어 동일염기(인올형)끼리 수소결합을 이룰 것’이
라는 가설이다. 위의 보호대는 1단계의 첫 번째 보호대가 DNA는 이

20) 라카토슈는 “긍정적 발견법은 그 연구프로그램의 ‘반박가능한 변항’을 어

떻게 바꾸고, 발전시킬 것인가에 대한 ‘반박가능한’ 보호대를 어떻게 수정

하고, 정교하게 할 것인가를 부분적으로 명확하게 설명하고 있는 일련의 

시사와 암시로 구성되어 있다(Lakatos 1970, p. 135)”고 정의한다. 긍정적 

발견법은 연구프로그램이 직면하게 될 변칙사례를 예측하여 보호대를 수

정하고 보완하여 변칙사례를 제거하고 입증사례를 가능하게 하는 적극적 

전략이다.
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온결합에 의해 사슬을 형성할 것이라는 가설과는 달리, DNA 사슬의 

화학적 결합력은 수소결합에 의한 것이라는 차이점을 갖는다. 보호대

가 수정된 이유는 플랭클린이 마그네슘과 같은 금속이온은 신체 내에

서 물 분자에 둘러싸여 있을 확률이 크기 때문에 DNA 사슬의 결합력

으로 사용되기에는 확률적으로 희박하다는 지적에서 기인한다. 두 번

째 2단계 보호대는 사슬사이의 ‘3차원 구조’를 나타낸 것으로, ‘DNA
는 이중사슬 구조’라는 가설이다. 1단계에서 가정한 삼중사슬 구조는 

플랭클린의 ‘B’형 X선 사진([그림 Ⅳ])에 의해 반증된다.21) 
두 부분으로 구성된 2단계 보호대를 설정하게 된 이유는 DNA의 안

정된 모형을 만드는 과정에서 서로 연관된 것이다. 우선, 1단계에서 왓

슨과 크릭은 염기들이 규칙적인 수소결합을 할 것이라고 생각하지 못

했으며, 1단계의 변칙사례를 제거하기 위해 보호대를 수정, 보완하는 

과정에서 인체 내에서 염기들이 수소결합이 가능함을 알게 되었다.22) 
이에 대해 왓슨은 “염기들 중 전부는 아니더라도, 대부분이 다른 염기

와 수소결합을 형성하고 있다. 또한, 훨씬 더 중요한 점은 이들 수소결

합은 농도가 극히 낮은 DNA 용액에서도 나타나므로, 그것이 같은 분

자 내의 염기간의 결합임을 강하게 암시하고 있는 점이었다”23)라고 

21) 왓슨은 DNA의 삼중나선구조에서 이중나선구조로 변경하게 되는 결정적 

계기로 프랭클린의 ‘B’형 X선 사진을 다음과 같이 기술하고 있다. “그 사

진을 보는 순간 나는 입이 딱 벌어지고 심장이 뛰기 시작했다. 그 사진의 

패턴은 이전에 얻은 [‘A’형]보다 믿을 수 없을 만큼 더 간단했다. 뿐만 아

니라 사진에서 가장 뚜렷한 십자형 검은 회절무늬는 나선구조에서만 생길 

수 있는 것이었다. ... 그러나 ‘B’형의 X선 사진에는 한눈에 보아도 나선을 

입증하는 결정적인 요소들이 뚜렷이 자리 잡고 있었다. 조금만 더 궁리해

보면 DNA분자에 있는 사슬의 수도 쉽게 알아낼 수 있을 것 같았다

(Watson 1968, p. 167).” 
22) 왓슨과 크릭은 굴란드(J. M. Gulland)와 조던(D. O. Jordan)의 DNA의 산

ㆍ염기 적정에 대한 연구에서부터 염기 사이의 수소결합에 대한 보호대의 

재료를 얻는다. 이 논문은 “수소결합이 농도가 극히 낮은 DNA 용액에서

도 나타나며 그것이 같은 분자 내의 염기간의 결합임을 강하게 암시(Ibid., 
p. 183)”한다.



라카토슈 연구프로그램으로 본 왓슨과 크릭의 DNA구조 발견 69

설명한다. 이것은 인간의 몸속에서 염기사이의 수소결합이 일어나고 

있음을 알려주는 것이다. 또한 염기 사이의 화학결합에 대한 보호대의 

변경은 경험적으로 적합하며 이론적으로도 모순이 없는 염기쌍들 간의  

3차원적 구조에 대한 방향을 제시한다는 점이다. “게다가 이제까지 조

사된 어떤 순수 염기는 입체적, 화학적으로 가능한 모든 수소결합을 

형성한다는 결정학적 X선 사진도 있었다. 이제 문제의 핵심은 염기들

을 맺어주는 수소결합을 유지하는 법칙을 찾아내는 일이었다.”24) 이를 

통해 그들은 나선의 안쪽에 염기를 배치할 수 있다는 이론적 확신을 

얻게 되었다. 
위의 논의가 염기쌍의 구조를 나타내는 가설이었다면, 왓슨과 크릭

은 이에 추가하여 염기쌍 간의 구성에 대한 가설도 보호대에 추가하고 

있다. 왓슨은 [그림 Ⅱ]와 같이 각각의 DNA 분자들이 동일한 염기쌍 

사이에 수소결합으로 사슬 두 개를 형성하고 있다는 가설을 제시한

다.25)

 

[그림 Ⅱ] 같은 염기를 상보적으로 배열한 염기쌍을 보여주는 

DNA구조의 모식도26)

23) Ibid., p. 183.
24) Ibid., p. 183.
25) Ibid., p. 184.
26) Ibid., p. 185.
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두 번째 2단계 보호대(DNA는 이중사슬 구조)는 플랭클린의 B형 X
선 회절사진을 본 왓슨이 직관적으로 DNA 사슬의 수를 두 가닥으로 

하여 모형을 제작해야겠다는 시도에서 만들어졌다. 이 부분은 X선 회

절사진에 대해 명확하게 분석하는 기술이 생기면서 이 가설은 타당한 

것으로 판명된다.27) 두 번재 보호대를 채택하게 된 더 중요한 이유는 

DNA가 유전물질이라는 견고한 핵과 유전에 대한 메커니즘을 설명하

27) 이 후에 플랭클린의 B형 X선 사진은 DNA가 이중나선이라는 내용뿐만 아

니라, [그림 Ⅳ]와 [그림 Ⅴ]에서 나타나듯이 많은 부분을 시사해 준다는 

것이 밝혀졌다.

[그림 Ⅳ] 몰타 십자가를 보여주는 플랭클린이 찍은 
DNA X선 회절상(Ibid., p. 112).

[그림 Ⅴ] 평행선을 통과하는 파동의 회절무늬(Ibid., p. 112).
[그림 Ⅴ]에 대해 왓슨은 “마지막 회절무늬처럼 지그재그를 통과하는 파동

은 서로 교차하는 두 줄의 점들을 생성하게 된다. 이것은 [그림 Ⅳ]에서 몰

타 십자가가 나타나는 기초가 되며, 그래서 십자가는 DNA가 나선이라는 

사실을 말해준다. X선의 파장을 알고 층선 사이의 거리를 측정함으로써 

나선이 3.4 nm의 주기를 가진다는 것을 알게 되었다. [그림 Ⅳ]에서 4번째 

층선이 나타나지 않는다. 4번째 층선의 소실은 DNA가 이중나선이라는 사

실을 보여주며 두 나선의 상대적 정렬방식을 말해준다(Ibid., p. 112).”라고 

하였다. 왓슨과 크릭이 DNA구조를 발견할 당시에는 X선 사진에 대한 분

석은 불가능하였다.
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는 신선한 예측과 관련된다. [그림 Ⅱ]의 모형은 한쪽 사슬이 주형이 

되어 다른 쪽 사슬을 합성한 결과라는 것을 시사한다. 왓슨은 “유전자 

복제의 근본적인 메커니즘은 한 쪽 사슬의 염기는 상대방 사슬에서 그

와 동일한 염기와 수소결합을 형성한다는 데 있는 것이었다”28)고 언

급하고 있다.
왓슨과 크릭의 연구프로그램은 1단계 변칙사례를 입증사례로 바꾸

기 위해 보호대를 수정, 보완하여 세련되게 만드는 작업이 일어나고 

있음을 확인하였다. 2개의 1단계 보호대(DNA는 인산기를 중심으로 

이온결합, 삼중사슬구조)는 플랭클린이 지적한 변칙사례(마그네슘이온

이 사슬사이의 결합력일 수 없음)와 플랭클린의 자료(B형 X선 사진)
에 직면하면서 라카토슈가 말한 반증의 위협을 겪게 되었다. 반증을 

일으킨 변칙사례를 잘 설명하기 위해, 2단계 보호대(DNA는 염기가 중

앙에 배치되어 동일염기-인올형-끼리 수소결합, DNA는 이중사슬 구

조)로 수정, 보완하였다. 이것은 라카토슈의 긍정적 발견법을 잘 따르

고 있음을 알려준다. 

2-3) 2단계의 변칙사례: 2단계 보호대를 이론적 배경으로 하여 모형

을 제작하였지만, 이번 모형 역시 실제세계의 자료와 충돌되는 변칙사

례가 발견되었다. 2단계 보호대의 첫 번째 가설(DNA는 염기가 중앙에 

배치되어 동일염기-인올형-끼리 수소결합)은 도너휴(Jerry Donohue)가 

지적한 아래의 변칙사례를 설명하지 못하였다. 인올형의 동일염기끼리 

수소결합을 이룰 것이라는 가설이 잘못되었기 때문이다.
왓슨은 “도너휴는 왓슨이 제시한 구아닌 모형은 자연에 존재하기 

희박한 구조를 포함하는 자신의 화학적 직관으로 봤을 때, 구아닌

(guanine)은 [그림 Ⅲ]와 같이 케토형(keto form)이 더 적절하다는 것

이었다. 또한 티민(thymine)도 인올형(enol form)이 아니라 케토형이라

고 확신했다”29)라고 설명한다. [그림 Ⅲ]에서 볼 수 있듯이 “티민과 

구아닌은 인올형과 케토형으로 수소원자가 이동이 가능하며, 이렇게 

28) Ibid., p. 186.
29) Ibid., p. 190.
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원자의 이동이 가능한 인올형과 케토형을 호변이성질체라고 한다. 실
제로 티민과 구아닌은 케토형으로 주로 존재한다는 것이다.”30) 이러한 

도너휴의 지적은 타당한 것이었으며, 보호대는 긍정적 발견법에 의해 

수정, 보완되어야 한다. 이로써 보호대를 변화시켜야 하며, 3단계 보호

대의 등장을 예고하는 것이다.

[그림 Ⅲ] DNA에서 나타날 수 있는 티민과 구아닌의 

호변이성질체 비교31)

2단계 보호대의 두 번째 가설(DNA는 이중사슬 구조이다)은 특별한 

변칙사례가 발견되지 않는다. 그 당시 X선 회절사진에 대한 정확한 분

석을 할 수 있는 시기가 아니었지만 이 후에 X선 회절사진을 명확하

게 분석하는 기술이 가능해졌으며, 왓슨과 크릭이 제시한 2단계 보호

대의 두 번째 가설이 정당했음을 확인할 수 있다. 

2-3) 2단계의 세련된 예측: 세련된 예측은 왓슨과 크릭의 연구프로

그램이 완성된 4단계에서 명확하게 논의할 수 있다. 그러나 2단계에서 

왓슨이 DNA는 이중사슬 구조라는 가설로 부터 DNA복제 메커니즘이 

30) Ibid., p. 122.
31) Ibid., p. 191.
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가능하다는 점을 예상하고 있다는 것은 잠재적인 세련된 예측이 왓슨

과 크릭의 모형구성과정에서 중요한 요소가 됨을 확인할 수 있다.

2-4) 2단계의 정리: 2단계의 논의를 다음과 같이 정리할 수 있다. 왓
슨과 크릭의 연구프로그램의 2단계는 1단계의 모형의 변칙사례를 통

해 두 번째 모형을 제작하는 단계이다. 관찰사례와 1단계 변칙사례를 

고려하여 2개의 핵(DNA가 유전물질, DNA는 결정적인 나선구조)과 2
개의 보호대(DNA는 염기가 중앙에 배치되어 동일염기-인올형-끼리 수

소결합, DNA는 이중사슬 구조)를 선정하여 모형을 제작해 보았다. 그
러나 도너휴가 지적한 변칙사례(구아닌과 티민 염기는 케토형으로 기

존의 인올형의 염기모형이 부적절함)에 직면하면서 라카토슈가 말한 

경험 자료에 의한 반증과정을 겪게 되었다. 
2단계에서 핵, 보호대, 변칙사례, 부정적 발견법, 긍정적 발견법을 

확인해 보았다. 그러나 왓슨과 크릭의 연구프로그램 2단계에서는 세련

된 예측은 명확하게 드러나고 있지 않다. 하지만 DNA는 이중사슬 구

조라는 가설을 직관적으로 내놓은 것은 DNA의 복제 메커니즘에 대한 

세련된 예측을 내놓기 위해 한 걸음 크게 다가간 것이라고 볼 수 있

다.
2단계 보호대의 두 번째 보호대(DNA는 이중나선)는 앞으로의 단계

에서 더 이상 수정되지 않는다. 이는 포퍼나 라카토슈의 용어를 사용

하면, 위의 가설은 더 이상 반증에 직면하지 않는다고 할 수 있다. 2단
계에서는 핵과 보호대, 변칙사례, 부정적 발견법, 긍정적 발견법이 존

재한다는 면에서 라카토슈의 연구방법론을 따르고 있음을 확인하였다. 
다음 절은 왓슨과 크릭의 연구프로그램의 3단계로써, 2단계의 변칙사

례를 통해 연구프로그램이 어떻게 진행되는지 살펴볼 것이다.

3) 왓슨과 크릭의 연구프로그램의 3단계: 왓슨과 크릭의 연구프로그

램의 3단계는 티민과 구아닌이 케토형의 동일한 염기쌍 간의 수소결합

의 구조를 중심으로 모형을 구성한다. 연구프로그램의 3단계는 왓슨과 

크릭의 2단계 모형이 어떤 변화를 겪는지 보게 된다. 3단계는 전 단계
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의 견고한 핵이 유지되고 있으며, 2단계 보호대를 수정, 보완하여 새로

운 3단계 보호대로 연구프로그램을 진행시키고 있다. 2단계에서의 변

칙사례를 제거하는 오류수정과정을 통해 3단계의 보호대가 새롭게 제

안됨을 확인할 수 있다. 이 단계에서는 왓슨과 크릭의 모형을 구성하

는데 연구방법론의 부정적 발견법, 긍정적 발견법이 사용되고 있음을 

볼 수 있을 것이다. 

3-1) 3단계의 핵과 부정적 발견법: 왓슨과 크릭의 연구프로그램에서 

핵은 변칙사례를 포함한 다른 요인에 의해 반박되지 않음을 전 단계에

서도 확인하였다. 핵을 이루는 2개의 가설(DNA가 유전물질, DNA는 

결정적인 나선구조)은 변칙사례에 의해 반박되지 않는 견고함을 3단계

에서도 유지하고 있다. 따라서 견고한 핵이 잘 유지되고 있다는 것은 

라카토슈의 핵에 대한 지침을 잘 따르고 있음을 알려준다.

3-2) 3단계의 보호대와 긍정적 발견법: 모형을 통한 설명과 실제세

계의 자료간의 불일치에 의해 제시된 변칙사례를 잘 설명할 수 있도록 

보호대를 수정, 보완하여 더욱 세련된 이론을 만드는 것이 긍정적 발

견법의 연구지침이다. 2단계 변칙사례(인올형의 염기모형은 드물게 나

타나는 모형이다. 특히 구아닌, 티민은 케토형으로 존재함)에 직면한 

왓슨과 크릭은 2단계와 다른 모형을 제작해야 했으며, 3단계 보호대를 

설정해야만 했다. 그들이 제시한 3단계 보호대는 다음과 같이 두 가지

로 구성되어 있다.
첫 번째 보호대는 ‘DNA는 염기가 중앙에 배치되어 동일염기끼리 

수소결합을 이루며, 티민과 구아닌은 케토형’이라는 가설이다. 위의 보

호대는 2단계의 첫 번째 보호대와 거의 동일하지만, 분자구조면에서는 

티민과 구아닌의 염기 모형을 케토형으로 변형시킨 차이점을 갖는다. 
보호대가 수정된 이유는 전 단계에서 도너휴가 티민과 구아닌의 분자

구조가 주로 자연에서 케토형으로 존재한다는 지적에서 기인한다. 두 

번째 보호대는 전 단계와 동일하며, ‘DNA는 이중사슬 구조’라는 가설

이다. 
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3-3) 3단계의 변칙사례: 3단계 보호대의 내용으로 모형을 제작하였

지만 이번 모형 역시 실제세계의 자료와 충돌되는 부분이 있었다. 왓
슨과 크릭이 직면한 3단계 변칙사례는 다음과 같다.

3단계의 첫 번째 보호대(DNA는 염기가 중앙에 배치되어 ‘동일염기’
끼리 수소결합을 이루며, 티민과 구아닌은 케토형)는 크릭이 지적한 

“케토형을 포함하고 있는 동일염기끼리의 결합모양은 기존의 모양보다 

이중나선의 지름이 더욱 일정하지 않았으며, 일정한 회전각을 형성하

지 못한다”는 변칙사례를 설명하지 못하였다. 크릭이 지적한 변칙사례

에 대해 왓슨은 “크릭은 각 사슬이 68Å마다 완전히 한 바퀴를 돌아

야만 34Å의 결정학적 반복주기가 나타난다는 것을 알아냈다. 하지만 

이 결과는 인접하고 있는 염기들 사이의 회전각이 18 ̊라는 것을 의미

하는 것인데, 이 수치는 최근에 모형을 만들다가 계산한 값과는 너무 

차이가 나서 배제시켰던 것이었다. 뿐만 아니라 크릭은 내가 제안한 

그 구조는 샤가프의 법칙(Chargaff rules)에도 부합하지 않음을 지적하

였다”32)라고 설명하였다.33) 
도너휴의 지적에 의해 염기의 화학적 형태를 바꾸는 것은 두 번째 

단계의 모형이 갖는 결함, 즉 구조의 불규칙성을 더 증가시키는 치명

적인 문제를 가졌는데 왓슨은 이를 폴리뉴클레오티드 골격이 휘어진다

고 가정하여 설명하고자 했다. 그러나 이러한 시도마저도 크릭에 의해 

좌절되었다. 이러한 설명으로는 크릭이 밝힌 결정학적 반복주기와 샤

가프의 법칙 모두에 부합하지 않았기 때문이다. 3단계 변칙사례에 대

한 해결과정은 왓슨과 크릭의 연구프로그램을 성공시키는 중요한 역할

을 하였다. 

3-4) 3단계의 정리: 3단계의 논의를 다음과 같이 정리할 수 있다. 연
구프로그램의 3단계는 2단계의 모형의 변칙사례를 통해 세 번째 모형

을 제작하는 단계였다. 2단계 변칙사례를 통해 2개의 핵(DNA가 유전

32) Ibid., p. 193.
33) 샤가프의 법칙은 DNA를 구성하는 염기의 비율은 생물 종에 따라 차이가 

있지만, 퓨린계 염기의 양과 피리미딘계 염기의 양은 동일함을 주장한다. 
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물질, DNA는 결정적인 나선구조)과 2개의 보호대(DNA는 염기가 중

앙에 배치되어 동일염기끼리 수소결합하며 티민과 구아닌은 케토형, 
DNA는 이중사슬 구조)를 선정하여 DNA구조의 모형을 제작해 보았

다. 그러나 크릭이 지적한 변칙사례(케토형을 포함하고 있는 동일염기

끼리의 결합모양은 기존의 모양보다 이중나선의 지름이 더욱 일정하지 

않았으며, 일정한 회전각을 형성하지 못함)에 직면하게 되었다. 
3단계에서는 핵, 보호대, 변칙사례, 부정적 발견법, 긍정적 발견법을 

확인해 볼 수 있었다. 따라서 연구프로그램 3단계는 라카토슈의 연구

방법론을 따르고 있음을 확인할 수 있다. 다음 절은 연구프로그램의 4
단계로써, 3단계의 변칙사례를 통해 연구프로그램이 어떻게 수정, 보
완되는지 살펴볼 것이다.

4) 왓슨과 크릭의 연구프로그램의 4단계: 4단계는 연구프로그램의 

마지막 단계로서, 아데닌과 티민, 구아닌과 시토신염기가 수소결합을 

하며, DNA는 두 사슬이 반대방향을 향하고 있으며 우선형(오른쪽으로 

감는 형태)이라는 가설에 바탕을 둔 모형이다. 이렇게 수정된 모형은 

DNA의 복제메커니즘에 대한 신선한 예측을 가능케 한다. 4단계는 왓

슨, 크릭의 모형이 과학적 발견에서 마지막으로 오류수정과정을 거치

는 단계이다. 3단계의 변칙사례를 제거하기 위해 보호대가 수정, 보완

됨을 확인할 수 있으며, 보호대를 더욱 견고하게 하기 위해 새로운 가

설이 추가됨을 확인하게 될 것이다. 4단계에서는 왓슨과 크릭의 연구

프로그램이 견고한 핵, 보호대, 부정적 발견법, 긍정적 발견법, 세련된 

예측이라는 구성요소에 의해 어떻게 설명되고 있는지를 최종적으로 살

펴볼 것이다. 따라서 그들의 모형이 전체적으로 라카토슈 연구프로그

램을 따르고 있음을 보게 될 것이다.

4-1) 4단계의 핵과 부정적 발견법: 견고한 핵은 프로그램이 진행되

는 동안 반박되지 않는 핵심요소라고 지적한 것과 같이 왓슨과 크릭의 

연구프로그램에서 핵은 변칙사례를 포함한 다른 요인에 의해 반박되지 

않음을 모든 단계에서 확인하였다.
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4-2) 4단계의 보호대와 긍정적 발견법: 전 단계의 변칙사례(케토형

을 가지는 동일염기끼리의 결합은 DNA의 모양을 일정하지 않게 만들

기 때문에 부적절함)에 직면한 왓슨, 크릭은 보호대를 수정, 보완하여 

4단계 보호대를 설정하였다. 그들이 제시한 4단계 보호대는 다음과 같

이 세 가지로 구성되어 있다.
첫 번째 보호대는 ‘DNA는 염기가 중앙에 배치되며, 아데닌은 티민

과 구아닌은 시토신과 수소결합을 이루고, 티민과 구아닌은 케토형이

다’라는 가설이다. 첫 번째 보호대는 동일염기끼리 수소결합 한다는 

이전 3단계의 보호대를 아데닌은 티민과 구아닌은 시토신과 수소결합

을 한다는 내용으로 수정, 보완되었다. 위의 보호대는 크릭이 동일염기

끼리의 수소결합은 염기크기가 서로 다르기 때문에 DNA의 사슬이 일

정한 지름을 형성하지 못한다는 지적에서 기인한다. 이 변칙사례를 해

결하기 위해 염기쌍들을 이리저리 배열하면서 수소결합으로 연결시켜 

보던 중, 왓슨은 “수소결합 두 개로 연결된 아데닌-티민 쌍이 적어도 

두 개 이상의 수소결합으로 연결된 구아닌-시토신 쌍과 모양이 꼭 같

음을 알게 되었다. 그 수소결합들은 모두 자연적으로 형성된 것이어서 

두 염기쌍들도 자연스럽게 모양이 같아진 것이었다”34)라는 중요한 염

기배치의 방법을 알게 되었다.
위의 내용은 [그림 Ⅵ]과 같이 피리미딘 염기(티민과 시토신)와 퓨

린염기(아데닌과 구아닌)를 1:1로 결합시켜 본 시도를 나타낸다. 이를 

통해 아데닌-티민, 구아닌-시토신 쌍의 모양이 똑같아진다는 것을 알게 

되었다는 점은 DNA의 3차원 구조에 대한 다른 보호대들을 수정하는 

데에도 결정적인 발견이었다. 
[그림 Ⅵ]에서 구아닌-시토신 사이에는 강한 수소결합으로 되어있다

는 것이 나중에 밝혀졌다. 위의 그림처럼 염기가 결합한다는 것을 알

아낸 왓슨은 염기의 배열순서가 불규칙해도 두 가닥으로 된 나선의 내

부에 이 염기들을 차곡차곡 쌓는 것은 쉬운 일이라는 것을 알아냈다. 
이렇게 첫 번째의 보호대의 수정은 두 번째 그리고 세 번째 보호대 수

정을 가능케 한다.

34) Ibid., p. 194.
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[그림 Ⅵ] 이중나선을 만들기 위해 사용된 

아데닌(adenine)-티민(thymine), 구아닌(guanine)-시토신(cytosine) 
염기쌍들35)

두 번째 보호대는 “DNA는 두 사슬이 서로 반대방향을 향하면서, 
우선형의 이중사슬 구조이다”36)는 가설이다. 두 번째 보호대에서는 3
단계의 변칙사례를 극복하여 상이한 염기쌍의 수소결합에 의한 새로운 

모형을 제작한 후에 알게 된 것으로, 전 단계의 이중나선구조의 내용

이 두 사슬이 서로 반대방향을 향하며, 우선형의 이중나선구조라는 내

용이 추가적으로 수정, 보완되었다.37)

세 번째 보호대는 ‘각 염기쌍에 있는 두개의 배당결합은 나선축과 

수직이 되는 쌍자축으로 연결되어 있다’라는 가설이다. 세 번째 보호

대는 두 번째 보호대와 마찬가지로 3단계의 모형을 재구성하는 과정을 

통해 보완되었는데 위의 두 보호대의 첨가로 인해 3단계 DNA모형의 

회전각 불규칙성을 해결하게 된다. 이로써 DNA의 구조 발견에 대한 

왓슨과 크릭의 연구프로그램의 보호대는 완성되었다. 그 이유는 더 이

상 변칙사례가 발견되지 않았기 때문이다.38) 마지막으로 왓슨과 크릭

35) Ibid., p. 195.
36) Watson and Crick (1953), p. 737.
37) Watson (1968), p. 200.
38) Ibid., p. 201.
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은 4단계의 핵과 보호대의 내용을 기반으로 DNA의 스케일모형을 제

작하였다. 그 모형에 대해 왓슨과 크릭은 “이 구조는 상당히 개방적이

며, 수분 함량이 꽤 높다. 만일 수분 함량이 더 낮다면 염기들은 기울

고 구조는 더욱 압축될 것이다. 이 구조의 아름다운 특징은 퓨린과 피

리미딘 염기에 의해 두 사슬이 결합되는 방식이다”39)라고 설명하였다. 

4-3) 4단계의 변칙사례: 왓슨과 크릭의 연구프로그램에서 더 이상의 

변칙사례는 발견되지 않았다. 윌킨스, 플랭클린, 토드, 폴링, 브래그 등 

DNA구조를 규명하던 학자들은 왓슨과 크릭의 모형을 검토하고 모형

의 결함이 없음을 확인하였다. 따라서 왓슨과 크릭의 연구프로그램의 

견고한 핵과 마지막으로 가정한 3개의 보호대는 더 이상 반증이 일어

나지 않았으며, 전진하는 연구프로그램으로 성장할 수 있는 기반이 되

었다.

4-4) 4단계의 세련된 예측: 왓슨과 크릭의 연구프로그램의 가장 중

요한 성과는 DNA의 구조가 어떻게 유전정보를 다음 세대로 전달하는

가에 대한 과정을 설명하고 있다는 것이다. 이는 전형적인 세련된 예

측으로 이해할 수 있으며, 그들이 완성한 DNA의 모형은 [그림 Ⅶ]과 

같이 이중나선의 두 사슬이 서로 반대방향을 향하면서, 오른쪽으로 감

는 우선형이였다. 

[그림 Ⅶ] DNA구조의 모식도.40)

39) Watson and Crick (1953), p. 737.
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[그림 Ⅶ]의 DNA의 모식도에 대해 왓슨과 크릭은 “특정한 종류의 

염기쌍만이 존재할 수 있다. 이는 한 사슬의 염기 서열이 주어졌다면 

다른 한 사슬의 염기 서열도 반드시 결정된다”41)라고 설명하였다. 이 

설명은 DNA의 복제 메커니즘을 이론적으로 설명하는 중요한 계기가 

되었다. 왓슨과 크릭의 연구프로그램의 모형은 [그림 Ⅷ]에서 볼 수 있

듯이 DNA가 상보적으로 복제되는 메커니즘을 예측하였다.

[그림 Ⅷ] 두 사슬의 염기 순서가 상보적이라는 특성에 기인하여 

구상된 DNA 복제방식.42)

즉, 하나의 DNA가 복제되어 생긴 새로운(new) 2개의 DNA는 주형

(old)과 동일한 것으로, 두 사슬의 염기 순서가 상보적이라는 특성에 

의해 DNA가 복제되는 중요한 메커니즘을 나타내는 것이었다.
또한, 왓슨의 모형은 3 단계까지 샤가프의 법칙을 설명하지 못하였

다. 왓슨과 크릭이 연구프로그램을 진행하면서 그 동안 ‘샤가프의 법

칙’에 대해서 크게 신경을 쓰지 못하고 있었던 것이다. 그러나 [그림 

Ⅵ]과 같이 아데닌-티민, 구아닌-시토신 쌍으로 결합한다는 것을 알게 

된 순간, 샤가프의 법칙은 자동적으로 설명되었다.43) 이것은 3단계의 

40) Ibid., p. 737.
41) Ibid., p. 737.
42) Watson (1968), p. 211.
43) 아데닌-티민, 구아닌-시토신 쌍으로 결합한다는 보호대를 설정한 순간, 샤

가프의 법칙은 이론적으로 설명되었다. 그전까지만 해도 샤가프의 법칙은 
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세련된 예측이라고 판단할 수 있다. 

4-5) 4단계의 정리: 4단계의 논의를 다음과 같이 정리할 수 있다. 왓
슨과 크릭의 연구프로그램의 4단계는 3단계 모형의 변칙사례를 극복

하여, 최종적으로 DNA구조의 모형을 제작하는 단계였다. 3단계 변칙

사례를 극복하여 3개의 4단계 보호대(DNA는 염기가 중앙에 배치되고, 
아데닌은 티민과 구아닌은 시토신과 수소결합을 이루며, 티민과 구아

닌은 케토형임, DNA는 두 사슬이 서로 반대방향을 향하면서 우선형

의 이중사슬 구조임, 각 염기쌍에 있는 두개의 배당결합은 나선축과 

수직이 되는 쌍자축으로 연결됨)를 선정하였다. 이를 통해 완성된 

DNA구조의 모형은 더 이상 반증이 일어나지 않았으며, 세련된 예측

(DNA의 복제메커니즘과 샤가프 법칙을 예측함)을 가져왔다. 따라서 

왓슨과 크릭의 연구프로그램은 성공적인 연구프로그램으로 인식될 수 

있을 것이다.

3. 결론: 발견법으로서의 오류수정과정

1∼4단계에 걸쳐 왓슨과 크릭의 DNA구조 발견에 대한 모형 구성의 

과정을 연구프로그램의 진행과정에 따른 보호대의 시간적 변화로 살펴

보았으며, 라카토슈 연구프로그램의 구성요소로 분석해 보았다. 보호

대 변화의 관점에서 보면 1단계에서 2단계로 진행되면서 사슬사이의 

결합력이 이온결합에서 수소결합으로 대체되었으며, 삼중나선구조가 

이중나선구조로 대체되었다. 2단계에서 3단계로 진행될 때는 모든 염

기는 인올형의 구조였지만 티민과 아데닌은 케토형의 구조로 대체되었

다. 3단계에서 4단계로 진행될 때는 동일염기의 수소결합이 퓨린과 피

기존의 배경지식으로는 설명되지 않는 것이었다. 그렇지만 왓슨과 크릭이 

퓨린계 염기와 피리미딘계 염기사이의 비가 1:1로 나타난다는 것을 확인한 

것은 이 모형이 샤가프의 법칙을 정확히 예측해 주고 있다는 것을 알 수 

있다. 
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1단계 2단계 3단계 4단계

핵
1) DNA는 유전자의 기본물질이다
2) DNA는 당, 염기, 인산기로 이루어진 결정적인 나선형구조를 갖

는다
부정적
발견법

연구프로그램의 진행과정에서 견고한 핵은 반박되지 않음

긍정적
발견법

연구프로그램의 진행과정에서 전 단계의 변칙사례를 제거하기 위해 
보호대를 단계별로 수정, 보완됨 (과학적 발견은 오류수정과정이다) 

변칙사례

마그네슘이온은 
물 분자에 둘러
싸여 있으므로 
튼튼한 구조물이 
형성될 수 없음

티민과 구아닌
은 인올형보다
는 케토형으로 
자연에 주로 존
재함

케토형을 포함
하고 있는 동일
염기끼리의 결
합모양은 기존
의 모양보다 이
중나선의 지름
이 더욱 일정하
지 않았으며, 
일정한 회전각
을 형성하지 못
함

오류수정
과정

          ↘           ↘           ↘

보호대

1) 인산기가 나
선 중앙에 배치
2) 삼중나선구조

1) 동일염기
끼리 중앙에서 
수소 결합하며, 
모든 염기는 인
올형
2) 이중나선 구
조

1) 동일염기끼
리 중앙에서 수
소결합하며, 티
민과 아데닌은 
케토형
2) 이중나선 구
조

1) DNA는 염기
가 중앙에 배치
되어, 아데닌은 
티민과 구아닌은 
시토신과 수소결
합을 이루며, 티
민과 구아닌은 
케토형

리미딘염기의 수소결합으로 대체되었고, 단순한 이중나선구조는 두 사

슬의 방향이 반대이며 우선형의 이중나선구조로 보완되었으며, 각 염

기쌍에 있는 두 개의 배당결합은 나선축과 수직이 되는 쌍자축으로 연

결된다는 가설이 추가되었다. 따라서 본 연구프로그램은 라카토슈 연

구프로그램에 의해 잘 설명됨을 알 수 있다. 지금까지 살펴본 왓슨과 

크릭의 연구프로그램의 내용은 <표 Ⅰ>과 같이 정리할 수 있다. 

<표 Ⅰ> 왓슨과 크릭의 연구프로그램의 전체적인 개요
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2) DNA는 두 사
슬이로 반대방향
을 향하면서, 우
선형의 이중사슬 
구조
3) 각 염기쌍에 
있는 두개의 배
당결합은 나선축
과 수직이 되는 
쌍자축으로 연결 

세련된
예측

발견되지 않음
DNA의 상보적
복제의 가능성

발견되지 않음
DNA가 상보적으
로 복제, 샤가프
의 법칙을 예측

본 연구를 통해 다음과 같은 두 가지 결론에 도달할 수 있다. 
  첫째, 왓슨과 크릭이 DNA구조의 발견과정은 라카토슈 연구프로그

램 방법론의 관점으로 잘 분석됨을 볼 수 있었다. 라카토슈 연구프로

그램은 핵, 보호대, 부정적 발견법, 긍정적 발견법, 입증과 반증, 세련

된 예측의 구성요소를 가지고 있으며 왓슨, 크릭의 DNA구조의 발견

과정도 이들 요소에 의해서 분석됨을 본문에서 확인하였다.
  둘째, 라카토슈 연구프로그램으로 분석한 왓슨과 크릭의 DNA구조 

발견의 핵심적인 요소는 오류수정과정이다. 라카토슈 연구프로그램의 

문맥에서 오류수정과정이라 함은 전 단계의 변칙사례를 제거하기 위해 

다음 단계의 보호대를 수정, 보완하는 과정으로 정의할 수 있다. 플랭

클린이 지적한 1단계의 변칙사례는 마그네슘이온은 물 분자에 둘러싸

여 있으므로 튼튼한 구조물이 형성될 수 없다는 점이다. 이에 대해 왓

슨과 크릭은 1단계의 변칙사례를 제거하기 위해 1단계의 보호대(DNA
는 당-인산기가 뼈대를 이루며, 인산기가 중앙에 배치되어 사슬사이에 

이온결합을 형성하고 있다)를 수정, 보완하여 2단계의 보호대(DNA는 

염기가 중앙에 배치되어 동일염기(인올형)끼리 수소결합을 이룰 것이

다)를 제안하였다. 왓슨과 크릭의 2단계 보호대 역시 변칙사례에 직면

하였다. 도너휴는 티민과 구아닌은 인올형보다는 케토형으로 자연에 

주로 존재한다고 지적하였다. 왓슨과 크릭은 2단계의 변칙사례를 제거
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하기 위해 2단계의 보호대를 수정, 보완하여 3단계 보호대(DNA는 염

기가 중앙에 배치되어 동일염기끼리 수소결합을 이루며, 티민과 구아

닌은 케토형이다)를 제안하였다. 3단계의 보호대 역시 변칙사례(케토

형을 포함하고 있는 동일염기끼리의 결합모양은 기존의 모양보다 이중

나선의 지름이 더욱 일정하지 않았으며, 일정한 회전각을 형성하지 못

한다)에 직면하게 되었다. 왓슨과 크릭은 3단계의 변칙사례를 제거하

기 위해 4단계(DNA는 염기가 중앙에 배치되며, 아데닌은 티민과 구아

닌은 시토신과 수소결합을 이루고, 티민과 구아닌은 케토형이다)의 보

호대를 제안한다. 이 보호대는 더 이상 변칙사례를 경험하지 않게 되

었으며, 왓슨과 크릭의 모형에 완성을 가져오게 했다. 
  지금까지 설명한 것처럼 왓슨과 크릭의 DNA구조에 대한 이론의 발

견사례는 라카토슈의 연구방법론에 의해서 분석될 수 있었으며, 이 분

석에서 특히 오류수정과정이 과학적 발견에서 매우 중요함을 확인할 

수 있었다.
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Watson and Crick’s Discovery of DNA Structure 
from the Perspective of Lakatos’ Methodology 

Scientific Research Programmes

Kim, Tae-JinㆍYang, Kyoung-Eun 

The purpose of this study is to analyze Watson and Cricks’ discovery 
of the structure of DNA from the perspective of Lakatos’ 
methodology of scientific research programmes. Watson and Crick’s 
discovery of the structure of DNA can be analyzed as the elements 
of Lakatos’ the research program involving hard core, protective belt, 
positive heuristic, negative heuristic, confirmation, disproof and novel 
predictions. Watson and Crick modified their hardcore and protective 
belt by means of comparing the data obtained through experiments 
and laboratory observations of the real world. From the case study 
employing Lakatos’ methodology, we can see the significance of 
error correction process, which adopts positive heuristic in order to 
modify the protective belts of the previous stages.

Keywords: Lakatos’ methodology of scientific research 
programmes, Watson and Crick’s discovery of the 
structure of DNA, Model, Error correction




