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RESUMO: Os traços que possuem características quantitativas ou poligênicas são influenciados por 

diversos genes, sendo que cada um deles se separa conforme as “Leis de Mendel”. Ademais, ao analisar uma 

população em segregação, nota-se que os traços de hereditariedade quantitativa apresentam uma distribuição 

contínua de fenótipos. Isso indica que há muitos fenótipos que se torna complicado classificar em grupos distintos 

entre os indivíduos nas extremidades de uma população. Um exemplo evidente desse tipo de herança é a altura, 

que se refere à medida vertical de uma pessoa em relação ao seu corpo, e é uma propriedade física que apresenta 

ampla variação entre indivíduos de uma população. Diante disso, a meta deste estudo foi criar um modelo 

educacional voltado para aulas teóricas e/ou práticas sobre Genética, focando nos conceitos que envolvem a 

variação contínua de fenótipos e os métodos de herança ligados a características quantitativas ou poligênicas. Para 

isso, foi adotada uma abordagem de análise combinatória, utilizando o triângulo de Pascal, com o objetivo de 

descrever e caracterizar variações progressivas nos valores mensuráveis relacionados à altura humana. Chegamos 

à conclusão de que este modelo educacional possui um significativo potencial para auxiliar os professores a 

lidarem com conteúdo que costumam ser desafiadores para os alunos, especialmente na área de genética 

quantitativa. Em particular, a utilização da abordagem de análise combinatória com o Triângulo de Pascal se 

destaca na descrição e caracterização de variações métricas progressivas, como a altura humana. 

 

Palavras-chave: Herança poligênica. Modelo didático. Ensino por investigação. Análise combinatória, 

Triângulo de Pascal 

 

ABSTRACT: Traits with quantitative or polygenic characteristics are influenced by several genes, each 

of which separates according to Mendel's Laws. Furthermore, when analyzing a segregating population, it is noted 

that quantitatively inherited traits exhibit a continuous distribution of phenotypes. This indicates that there are 

many phenotypes, making it difficult to classify them into distinct groups among individuals at the extremes of a 

population. A clear example of this type of inheritance is height, which refers to a person's vertical measurement 

in relation to their body and is a physical property that shows wide variation among individuals in a population. 

Therefore, the goal of this study was to create an educational model for theoretical and/or practical classes on 

Genetics, focusing on the concepts involving the continuous variation of phenotypes and the inheritance methods 

linked to quantitative or polygenic characteristics. To this end, a combinatorial analysis approach was adopted, 

using Pascal's triangle, with the aim of describing and characterizing progressive variations in measurable values 

related to human height. We concluded that this educational model has significant potential to help teachers deal 

with content that is often challenging for students, especially in the area of quantitative genetics. In particular, the 

use of the combinatorial analysis approach with Pascal's Triangle stands out in the description and characterization 

of progressive metric variations, such as human height. 

 

Keywords: Polygenic inheritance. Didactic model. Inquiry-based learning. Combinatorial analysis. 

Pascal's Triangle. 
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INTRODUÇÃO 

 

Vários estudos indicam que os conteúdos de genética geram dificuldades tanto para 

professores quanto para alunos, devido à sua natureza complicada e à necessidade de entender 

ideias abstratas, o que difere dos outros conteúdos de biologia em que os alunos geralmente 

possuem maior aproximação. Além disso, os alunos frequentemente encontram dificuldades ao 

tentar relacionar a Genética com outras disciplinas. Entretanto, diversas abordagens 

pedagógicas foram sugeridas para aprimorar o ensino de Genética. Dentre elas, estão o uso de 

modelos representativos criados a partir de dados em temas de aulas organizados de forma 

didática como recurso de estímulo pedagógico tem se mostrado uma ferramenta eficaz para 

transmitir o conhecimento de maneira interativa e dinâmica, proporcionando aos estudantes 

informações sobre tópicos essenciais para o ensino da Genética (MENDONÇA & SANTOS, 

2011; DUSO, 2012; 2013; KLAUBERG, 2015; MEDEIROS et al., 2021 e 2022; MEDEIROS, 

ALVES, KIMURA, 2022; 2023; 2024; 2025; 2026). 

A genética é um campo que utiliza muitos termos técnicos que os estudantes costumam 

ter dificuldade em compreender. Assim, os professores devem empregar uma variedade de 

metodologias para melhorar a compreensão dos alunos, visando otimizar o processo de ensino-

aprendizagem (MEDEIROS, ALVES; KIMURA 2022; 2023; 2024; 2025; 2026). E de acordo 

com Krasilchik (2004) o ensino de genética envolve a interligação de conteúdos e a associação 

de cálculos com acontecimentos cotidianos. Para essa finalidade, o professor necessita lançar 

mão de diferentes metodologias para que sua exposição seja compreendida.  

Os traços quantitativos ou poligênicos são aqueles que são determinados por vários 

genes, com cada um desses genes se segregando de acordo com as “Leis de Mendel”. Além 

disso, quando se estuda uma população que está em segregação, percebe-se que os traços de 

herança quantitativa possuem uma distribuição contínua de fenótipos. Isso significa que 

existem muitos fenótipos que são difíceis de classificar em categorias distintas entre os 

indivíduos extremos de uma população. Outra particularidade dos caracteres poligênicos é que 

eles são afetados pelas variações ambientais, o que torna ainda mais desafiador distinguir os 

genótipos apenas observando o fenótipo. Um exemplo claro desse tipo de herança é a altura, 

que diz respeito à medida vertical de uma pessoa em relação ao seu corpo, e é uma característica 

física que varia amplamente entre os indivíduos de uma população. Embora não haja uma altura 

"normal" amplamente reconhecida, existem intervalos de altura considerados habituais para 

diferentes faixas etárias, sexos e grupos étnicos. Conforme citado pelos autores Griffiths et al. 

(2016) e Pierce (2016), a genética quantitativa estuda a variação de características herdadas que 

se manifestam como traços contínuos como altura, peso, tamanho e forma, entre outros. Nesse 

âmbito, a análise estatística é essencial, pois facilita o trabalho dos cientistas em identificar 

características significativas e atribuir a elas valores, levando em conta sua importância e 

colocação nas distribuições. Para abordar questões relacionadas a características numéricas ou 

poligênicas, é recomendado que os alunos utilizem o Triângulo de Pascal de forma estratégica 

como um recurso importante na análise combinatória, entendendo que cada linha desse 

triângulo corresponde aos coeficientes binomiais. Essa abordagem torna a avaliação de 

parâmetros estatísticos que definem e descrevem as diferentes alturas em uma população mais 

simples, permitindo, assim, o cálculo das variadas combinações genotípicas e fenotípicas 

possíveis. Essas informações são valiosas para compreender a diversidade humana e podem ser 

aplicadas em pesquisas nas áreas de saúde, sociologia e antropologia. 

Desse modo, os estudantes enfrentam várias dificuldades ao tentar compreender tópicos 

de genética quantitativa. A utilização de abordagens diferentes, como o uso de modelos de 

ensino, é uma forma eficiente de facilitar a aprendizagem de assuntos mais complexos e 

abstratos. A capacidade de criar modelos educacionais em sala de aula pode ser percebida como 

uma maneira de incentivar o envolvimento, o raciocínio e a criatividade em relação à abstração. 
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É crucial que os estudantes assimilem essas ideias para que consigam utilizá-las em contextos 

do dia a dia e em diferentes disciplinas. Possui esse nome quantitativa porque o fenótipo é 

determinado, entre outros aspectos, pela quantidade que um indivíduo apresenta de um 

determinado gene expressivo. O aspecto que diferencia este tipo de herança é a variação 

contínua ou gradual, o que significa que entre os extremos existem diversos fenótipos 

intermediários (VENTURIERI & ROSA, 2010). Portanto, o domínio dos conceitos 

relacionados às características poligênicas é essencial para entender a complexidade da herança 

genética e a diversidade fenotípica nas populações. A habilidade de analisar e interpretar esses 

traços é uma competência importante que pode ser decisivo para o sucesso de estudantes na 

compreensão de temas mais amplos dentro da biologia como até suas aplicações em 

biotecnologia e conservação da biodiversidade. 

Além de analisar o triângulo de Pascal de uma perspectiva matemática, exploramos 

como sua aplicação pode representar combinações genéticas, investigando sua utilização na 

determinação de probabilidades em experimentos básicos. Também buscamos situações do 

cotidiano onde o conceito de combinações pode ser aplicado, como na configuração de fórmulas 

genéticas e na análise das possibilidades fenotípicas, que, além de seu valor didático, 

desempenha uma função prática que pode ser vista como um conjunto de métodos e estratégias 

que permitem modelar e entender a realidade. Assim, diversas pesquisas têm sido realizadas 

com esse mesmo objetivo (PREDEBON & DEL PINO, 2009; SETÚVAL & BEJARANO, 

2009; BORGES & ALENCAR, 2014; SOARES & BAIOTTO, 2015; PAIXÃO et al., 2018; 

SILVA & SARAIVA, 2020).  

Segundo Mascarenhas et al., (2016), apesar da importância da genética em diversas 

áreas atualmente, o ensino desse conteúdo continua sendo desafiador para a maioria dos 

educadores, pois é um assunto de difícil absorção e exige um alto nível de abstração dos alunos. 

Assim, nesse contexto, a metodologia ativa entra no processo de ensino e aprendizagem como 

uma importante ferramenta de facilitação. Justina & Ferla (2006) relataram que integração de 

modelos didáticos no procedimento de ensino e aprendizagem pode ser uma das formas de 

produzir a ressignificação das concepções e dos conteúdos. Pavan (1998) salienta que é 

necessário a utilização de instrumentos para possibilitar o processo de aprendizagem do 

conteúdo de maneira mais efetiva e dinâmica, pois empregar esses meios propicia uma melhora 

na assimilação do conteúdo pelo estudante.  

Nesse cenário, uma abordagem ativa no ensino é a aplicação de modelos didáticos, que 

são vistos como instrumentos extremamente estimulantes e eficientes para a prática 

educacional. Esses modelos não apenas facilitam a aquisição de conhecimento, mas também 

permitem que o educador desperte o interesse dos alunos, tornando as aulas mais agradáveis e 

incentivando a participação e o engajamento deles no processo de ensino-aprendizagem. 

Dessa forma, o emprego de métodos didáticos diversificados nas aulas teóricas e 

práticas de Genética, aliado ao uso de materiais didáticos manipuláveis, pode contribuir para 

tornar essas aulas mais envolventes e agradáveis para os alunos. Nesse contexto, o objetivo 

deste estudo foi desenvolver um modelo didático voltado para as aulas teóricas e/ou práticas 

sobre Genética, com foco nos conceitos relacionados à variação contínua de fenótipos e aos 

mecanismos de herança que envolvem características quantitativas ou poligênicas. Para isso, 

foi utilizada a metodologia de análise combinatória, valendo-se do triângulo de Pascal, com o 

intuito de descrever e caracterizar variações progressivas nos valores métricos associados à 

altura humana. 

 

https://pt.wikipedia.org/wiki/Fen%C3%B3tipo
https://pt.wikipedia.org/wiki/Fen%C3%B3tipo
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MATERIAL E MÉTODOS 

 

Um modelo didático foi desenvolvido (Figura 1) com o objetivo de simular uma análise 

comparativa entre diferentes classes fenotípicas relacionadas à altura humana. Nesse modelo, 

cada alelo contribui com uma quantidade específica de múltiplos genes que afetam o 

crescimento ósseo e a proporção corporal, gerando fenótipos distintamente variados. Para 

facilitar a compreensão dessas variações, foi utilizada uma abordagem baseada na aplicação da 

análise combinatória empregando o Triangulo de Pascal.  

O estudo envolveu 28 alunos do Curso de Licenciatura em Ciências Biológicas, 

pertencente ao Instituto de Ciências Exatas e Naturais. Entre os participantes, 36,0% eram do 

sexo masculino e 64,0% do sexo feminino, com idades variando entre 18 e 36 anos.  

A atividade seguiu uma sequência didática e foi dividida em duas aulas de 50 minutos 

cada. A metodologia foi estruturada em duas etapas:  

Na primeira aula (50 minutos), houve a introdução e contextualização do tema para que 

os estudantes pudessem situar-se, compreender e engajar-se com o assunto abordado. O foco 

esteve na aprendizagem de aspectos da genética que envolvem heranças poligênicas ou 

quantitativas. Essa área explora como métodos estatísticos podem ser utilizados para estimar as 

contribuições de genes aditivos na variação fenotípica. Foi abordada a forma como esses 

métodos avaliam distribuições contínuas de fenótipos e estimam o número de genótipos 

esperados conforme a quantidade de genes envolvidos na definição de uma característica.  

Na segunda aula, também com duração de 50 minutos, realizou-se um experimento 

prático. Ele simulou, por meio de figuras ilustrativas, diversos perfis genéticos de estaturas 

humanas em centímetros. Onde o experimento buscou demonstrar como genes com efeitos 

aditivos podem influenciar a característica em questão, permitindo uma distinção gradativa 

entre fenótipos conforme se aproximam ou se afastam dos extremos genotípicos. 

 

O conteúdo histórico apresentado aos alunos 

 

Em um mundo onde as necessidades sociais, culturais e profissionais adquirem novos 

contornos, todas as áreas requerem alguma competência em Matemática, e a possibilidade de 

compreender conceitos e procedimentos matemáticos é necessária tanto para tirar conclusões e 

fazer argumentações, quanto para o cidadão agir com prudência ou tomar decisões em sua vida 

pessoal e profissional.  

Estatísticas sobre a diferença de altura entre pessoas revelam informações interessantes 

sobre a população global. A estatura média varia significativamente entre países e regiões, 

refletindo as influências genéticas, nutricionais e ambientais. Esses dados são essenciais para 

entender a diversidade humana e podem ser utilizados em pesquisas de saúde, sociologia e 

antropologia. 

Embora existam faixas de estatura consideradas normais, é importante lembrar que a 

estatura é apenas uma das muitas características físicas que compõem uma pessoa. A aceitação 

e a celebração da diversidade são cruciais para promover a autoestima e o bem-estar. Em vez 

de nos concentrarmos em atingir uma estatura “normal”, devemos nos esforçar para manter uma 

dieta saudável, praticar exercícios regularmente e buscar atendimento médico quando 

necessário para garantir o crescimento e o desenvolvimento ideais. Logo a altura é determinada 

por uma combinação de genética e fatores externos.  

Pesquisas revelam que mais de 12 mil variações genéticas estão ligadas à altura.  Assim, 

diversos fatores como a alimentação, doenças, problemas como obesidade, exercícios físicos, 

poluição, padrões de sono, clima e até mesmo o estado emocional do indivíduo podem afetar o 

crescimento. Isso quer dizer que, embora uma pessoa tenha um perfil genético para alcançar 2 

metros de altura, se na infância não tiver uma nutrição adequada ou não se engajar em atividades 

https://pt.wikipedia.org/wiki/Obesidade
https://pt.wikipedia.org/wiki/Polui%C3%A7%C3%A3o


 

 

Revista Biodiversidade – ISSN 2177-1332, v.25, n.2, 2026 - pág. 187 

físicas intensas, ao atingir a idade adulta, pode acabar sendo de estatura baixa. Segundo o IBGE 

– Instituto Brasileiro de Geografia e Estatística, a média de altura para homens é 1,73m, no 

Brasil, ou seja, a maior parte da população de homens possui uma altura semelhante à 

apresentada pelo IBGE. Contudo, encontramos algumas pessoas com alturas abaixo de 1,55m 

e acima de 1,95m. No entanto, essas são apenas médias e não refletem a diversidade de alturas 

dentro da população. 

 

Como medir a Estatura 

 

A altura diz respeito à medida entre dois planos que tocam o vértice na parte mais alta 

da cabeça e a base dos pés. Essa mensuração pode ser feita com o indivíduo em pé ou deitado 

de costas. 

Portanto, a altura pode ser avaliada de diversas formas, levando em conta a idade e a 

presença de ferramentas apropriadas. O método mais frequente para medir a altura é através de 

uma fita métrica ou de um Estadiômetro, que é um instrumento criado especificamente para 

esse fim. 

Para efetuar a medição da altura de forma precisa, é necessário que a pessoa fique em 

pé, com os pés unidos e a postura ereta. A fita métrica ou o Estadiômetro deve ser posicionado 

na parte mais alta da cabeça, exercendo uma leve pressão para baixo, até que esteja alinhado 

com a parte superior da cabeça. A leitura da medida deve ser feita no local onde a fita ou 

Estadiômetro toca a parte superior da cabeça. 

 

Figura 1. Representação do Estadiômetro, um equipamento criado para determinar a altura 

verificada do ponto mais elevado da cabeça até a base dos pés. 

Sequência de ensino simulada  

 

De acordo com o objetivo definido, as sequências de ensino (Figuras 1 e 2; Tabelas 1 a 

13) foram desenvolvidas após várias pesquisas, servindo como representações educacionais e 

fontes de dados que devem ser acessíveis, manipuláveis, criadas e aplicadas de maneira simples 

aos alunos do curso de Licenciatura em Ciências Biológicas. Essa abordagem permitirá que eles 

cultivem uma consciência crítica, senso de responsabilidade e apreço pela pesquisa, aspectos 

essenciais para a formação de um profissional qualificado. O método utilizado incluiu a 

observação (Figura 2) e a coleta de dados em uma pesquisa (Tabelas 1 a 13), empregando o 
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Triângulo de Pascal (Tabelas 2 a 13), um conceito matemático com diversas aplicações em 

genética. Isso facilita a avaliação das probabilidades de encontrar um indivíduo com diferentes 

características fenotípicas e genotípicas, de acordo com a altura, conforme mostrado na Figura 

1. 

 

Modelo didático proposto simulando 11 graus de variação da estatura humana 

 

O modelo educacional mostrado (Figura 1) foi elaborado com base em investigações 

que incorporaram exemplos práticos e fontes de informação disponíveis. O principal intuito é 

oferecer aos educadores de biologia ferramentas acessíveis para manipulação, criação e 

aplicação, promovendo o desenvolvimento de competências como análise crítica, 

responsabilidade e curiosidade pela pesquisa, características fundamentais para a formação de 

estudantes competentes. A estratégia utilizada para a investigação incluiu a coleta de 

informações através de um levantamento (Figuras 1 e 2) que analisou variações fenotípicas 

graduais ligadas a distintas alturas humanas. Foram reconhecidos dois fenótipos extremos: 

baixa estatura e alta estatura. Com a inclusão de diferentes alelos no genótipo, as estaturas tanto 

dos homens quanto das mulheres aparecem gradualmente, organizadas nas seguintes medidas: 

161 cm, 164 cm, 167 cm, 170 cm, 173 cm, 176 cm, 179 cm, 182 cm, 185 cm, 188 cm e 191 cm. 

É crucial observar que os genes que regulam essas características não seguem um padrão 

convencional de dominância ou recessividade, permitindo uma mudança fluida dos fenótipos à 

medida que se aproximam ou se afastam dos extremos genotípicos. Para facilitar a 

compreensão, foi fornecido a cada aluno um material impresso em formato A4 contendo a 

Figura 2 e a Tabela 1. Essas ilustrações mostravam figuras de homens e mulheres com várias 

alturas em centímetros. 

 

 
Figura 2. Modelo didático confeccionado com perspectivas de utilização no processo de ensino e 

aprendizagem de genética quantitativa, ilustrando onze graus de estatura que apresentam distribuição 

contínua das variações de fenótipos atribuída a fatores genéticos, incluindo genes aditivos. (Fonte: Os 

autores, 2026). 

 

 

A Tabela 1 foi elaborada para demonstrar os níveis de estaturas, exibindo uma 

distribuição contínua das variações fenotípicas atribuídas a fatores genéticos, incluindo os 

genes aditivos, complementada pelas imagens mostradas na Figura 1. Com o auxílio das 

imagens exibidas na Figura 1, esta tabela foi empregada como instrumento para a coleta de 

dados referentes às características hereditárias. Por meio da visualização das imagens dos 

diversos fenótipos, ela permite o armazenamento da totalidade dos genes aditivos e não aditivos 

envolvidos, além da análise genética das combinações possíveis de classes de genótipos geradas 

para cada atributo físico. 
 

Tabela 1. Utilizada para a organização das possíveis combinações de classes de genótipos obtidos a 

partir da aplicação da Figura 1. (Fonte: Os autores, 2026). 
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Anteriormente, a Tabela 1, junto com a Figura 2, foram entregues a todos os alunos em 

cópias impressas em papel A4. Nesta tabela, os alunos devem, através dos diferentes fenótipos 

representados, reconhecer as combinações de genes aditivos e não aditivos presentes em cada 

atributo físico, além de anotar o total de genes aditivos e não aditivos e a proporção fenotípica 

que estão envolvidos. 

 

Cálculo do número de pares de genes envolvidos em cada Classes Fenotípicas e 

Genotípicas 

Para determinar a quantidade de pares de genes alelos envolvidos em uma herança 

quantitativa, aplicou-se a seguinte fórmula:  

 

Fórmula para calcular um número binomial 

A definição de número binomial é equivalente à combinação simples ( ). 

 

Assim, a fórmula para o cálculo é: 

 

Onde: 

• n é o numerador; 

• p a classe. 

Na fórmula, n! (lê-se n fatorial), assim como p! (p fatorial). 

Eles representam o produto entre os naturais decrescentes, do próprio número até 1. 
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RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

O aprendizado de Herança poligênica, ou quantitativa, que é aquela influenciada pela 

ação de vários genes que interagem entre si para que uma determinada característica seja 

transmitida para a próxima geração é um assunto relevante nas aulas de genética, já que abrange 

princípios essenciais para entender a herança e a variação da vida. É crucial que os estudantes 

assimilem essas ideias para que consigam utilizá-las em contextos do dia a dia e em diferentes 

disciplinas. 

Analisar um exemplo concreto de uma característica humana poligênica pode ser 

complexo, principalmente porque seria necessário monitorar dezenas ou até centenas de pares 

de alelos diferentes. Entretanto, é possível considerar a estatura humana como exemplo, visto 

que diversos genes com alelos que se combinam contribuem para essa característica. Esses 

alelos atuam conjuntamente para formar um espectro variado de fenótipos, como ilustrado na 

Figura 2. Nesse contexto, é crucial examinar a distribuição da variação fenotípica para 

compreender melhor o comportamento dos genes e alelos envolvidos. Há situações em que um 

alelo apresenta dominância sobre outro, e outras em que ambos se manifestam de maneira 

equilibrada nos indivíduos. Esses diferentes padrões ajudam a explicar a diversidade no 

resultado final da característica poligênica. 

A estatura é uma medida que se refere à altura de uma pessoa em relação ao seu corpo. 

É uma característica física que varia de indivíduo para indivíduo e é determinada por fatores 

genéticos, ambientais e nutricionais. A estatura é geralmente medida em centímetros ou metros 

e é uma das principais características que contribuem para a aparência física de uma pessoa. 

Fatores genéticos desempenham um papel fundamental na determinação da estatura de 

um indivíduo, com características hereditárias passadas dos pais para os filhos. Além disso, o 

ambiente em que uma pessoa cresce e se desenvolve também pode influenciar sua estatura. A 

nutrição adequada durante a infância e adolescência é essencial para o desenvolvimento ótimo 

da estatura, e a desnutrição durante esses períodos críticos pode resultar em estatura reduzida. 

Estudos antropológicos mostram que existem variações significativas na estatura média 

entre diferentes grupos étnicos e geográficos. Por exemplo, algumas populações asiáticas 

tendem a ter uma estatura média menor em comparação com populações europeias ou africanas. 

Essas diferenças podem ser atribuídas a uma combinação de fatores genéticos, históricos, 

ambientais e nutricionais. 

É importante notar que a estatura média é apenas um ponto de referência e não reflete a 

diversidade natural dentro de uma população. Pessoas podem variar amplamente em altura, e a 

altura de uma pessoa não deve ser vista como um indicador definitivo de sua saúde, valor ou 

habilidade. 

Além disso, a estatura média pode mudar ao longo do tempo devido a uma variedade de 

fatores, incluindo mudanças nas condições de vida, avanços na medicina e nutrição, migração 

populacional e outros fatores socioeconômicos. 

No contexto apresentado na Figura 2, a estatura entre os homens e as mulheres varia 

principalmente entre as medidas de 161 cm e 191 cm, embora existam diferentes nuances de 

estatura que dependem de cada indivíduo. Essa interação genética, determinada por herança 

poligênica, ocorre de maneira gradual, abrangendo dois fenótipos extremos: baixo (161 cm) e 

alto (191 cm). À medida que diferentes alelos se incorporam ao genótipo, as estaturas variam 

progressivamente de valor métrico entre 164 cm, 167 cm, 170 cm, 173 cm, 176 cm, 179 cm, 

182 cm, 185 cm e 188 cm conforme mostrado na Figura 2. Vale destacar que os genes 

envolvidos não demonstram uma relação de dominância ou recessividade entre si, permitindo 

a transição suave dos fenótipos conforme eles se aproximam ou se distanciam dos determinados 

extremos genotípicos. Conforme Baiotto et al. (2016), isso ajuda o aluno a entender que a ampla 
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diversidade de estaturas entre os homens e as mulheres é fruto de uma determinação poligênica, 

onde diversos genes contribuem simultaneamente para a característica observada. 

Aplicando a fórmula para calcular o número de pares de genes alelos que influenciam 

as diferenças nas alturas mostradas na Figura 1, tem-se: 

 

 
 

Assim, cinco pares de genes correspondem a um total de 10 genes. Isso indica que, à 

medida que distintos alelos são adicionados ao genótipo, as alturas se alteram de forma gradual 

nos seguintes valores: 161 cm, 164 cm, 167 cm, 170 cm, 173 cm, 176 cm, 179 cm, 182 cm, 185 

cm, 188 cm e 191 cm, conforme ilustrado na Figura 2. 

A Tabela 2 exibida traz dados relativos à característica fenotípica de indivíduos com 

161 cm de altura. Há também uma seção que detalha, para cada atributo associado à 

característica, o total de alelos genéticos, a quantidade de genes aditivos e não aditivos, o 

número de sequências genotípicas produzidas, o número de variações possíveis, bem como a 

probabilidade e a porcentagem da proporção fenotípica. 

Compreendendo a quantidade de genes que atuam de forma aditiva e não aditiva na 

formação genética, é viável estimar o número de combinações possíveis de configurações 

genotípicas. Assim, para calcular quantas sequências ou opções genotípicas podem ser geradas 

com zero genes aditivos e 10 genes não aditivos, utilizamos a fórmula: Cn,p = n! / p! (n-p)!. 

Nesta fórmula, Cn,p representa a combinação de dois números, com n sendo o total de genes 

alelos na categoria genotípica e p indicando a quantidade de genes aditivos escolhidos entre os 

disponíveis. O objetivo desta fórmula é identificar as diversas arrumações possíveis de 

configurações genéticas que consistem em nenhum gene aditivo e 10 genes não aditivos. O 

resultado revela que existe apenas uma combinação viável. 

Pretendendo identificar as configurações que podem ser criadas a partir de qualquer 

sequência de genes que não contém gene aditivo e 10 genes não aditivos, ao aplicar a fórmula, 

geramos uma única opção de combinação de sequência ou de classe genotípica que envolve a 

ausência de genes aditivos e a presença de 10 genes não aditivos. 

O Triângulo de Pascal oferece uma representação visual para o cálculo de combinações 

e a resolução de questões ligadas à probabilidade. Ele ilustra quantas formas existem para 

combinar genes aditivos e não aditivos na criação de uma classe genotípica. Assim, pode nos 

indicar a probabilidade de qualquer combinação genotípica. Os elementos dentro deste 

triângulo são conhecidos como números ou coeficientes binomiais e podem ser utilizados para 

facilitar a contagem de probabilidades relacionadas a diferentes fenótipos de altura que 

apresentam variações em medidas. Portanto, para determinar a probabilidade fenotípica de 

interesse, é necessário analisar a décima linha do Triângulo de Pascal destacado em verde, que 

contém 11 variações genéticas associadas às alturas: 1 : 10 : 45 : 120 : 210 : 252 : 120 : 45 : 10 

: 1, as quais representam a distribuição fenotípica em relação à altura na amostra analisada. Ao 

calcular as medidas de altura em humanos, temos 1 + 10 + 45 + 120 + 210 + 252 + 120 + 45 + 

10 + 1, totalizando 1024 combinações ou opções de classes genotípicas. Portanto, pode-se 

concluir que, ao cruzar indivíduos de 176 cm do tipo AaBbCcDdEe X AaBbCcDdEe, que 

possuem 5 loci heterozigotos em pares de cromossomos homólogos distintos, espera-se que, 

em uma amostra de 1024 indivíduos, somente 1 tenha 161 cm de altura (destaque em vermelho), 

resultando em uma probabilidade de 0,097%. 

Dentro deste modelo, para analisar a classe genotípica de indivíduos com 161 cm, é 

fundamental perceber que os alelos não aditivos, representados por letras minúsculas (a, b, c, 
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d, e), não afetam a determinação do fenótipo final. Assim, o genótipo destes indivíduos, levando 

em consideração a ausência de genes aditivos e a presença de 10 não aditivos, pode ser descrito 

pela fórmula genotípica: aabbccddee, todos apresentando a altura de 161 cm, que seria a altura 

mínima possível, 30 cm inferior à de um indivíduo com o genótipo AABBCCDDEE, que mede 

191 cm. 

 
 

Tabela 2. Característica fenotípica de pessoas com de 161 cm de altura conforme ação aditiva de 

genes. 

 

 

A Tabela 3 foi criada para reunir dados sobre a característica fenotípica de pessoas com 

164 cm de altura. Ela também contém um espaço onde se registrou, para cada item relacionado 

à característica, a quantidade total de genes alelos existentes, o número de genes aditivos e não 

aditivos, a quantidade de sequências genotípicas formadas, o número de possíveis variações, a 

probabilidade e a proporção fenotípica em percentagem. 

Nesse cenário, ao entender a quantidade de genes que atuam de forma aditiva e não 

aditiva na formação genética, é possível estimar a quantidade de combinações de configurações 

genotípicas que podem ser formadas. Portanto, para determinar quantas sequências ou opções 

genotípicas podem ser geradas a partir de 1 gene aditivo e 9 genes não aditivos, aplicamos a 

fórmula: Cn,p = n! / p!(n-p)!. Aqui, Cn,p refere-se à combinação de dois valores, onde n indica 

a soma total de genes alelos dentro da categoria genotípica e p se refere ao número de genes 

aditivos selecionados entre os disponíveis. Esta fórmula tem a finalidade de descobrir as 

diferentes arrumações possíveis de fórmulas genéticas compostas por um gene aditivo e nove 

genes não aditivos. O resultado é que há a possibilidade de obter dez combinações diferentes. 

Como temos o objetivo de descobrir as configurações que podem ser formadas em 

qualquer sequência de genes que incluem 1 gene aditivo e 9 genes não aditivos, ao utilizarmos 

a fórmula, conseguimos gerar 10 diferentes combinações de sequências ou opções de classes 

genotípicas que estão disponíveis.  

O Triângulo de Pascal é uma estrutura em forma de triângulo composta por números, 

onde cada número é obtido pela soma dos dois números que estão diretamente acima dele. Este 
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triângulo oferece uma representação visual para calcular valores de combinações e resolver 

questões relacionadas à probabilidade. Os elementos do triângulo de Pascal são conhecidos 

como números binomiais ou coeficientes binomiais e podem ser utilizados para facilitar a 

contagem das probabilidades associadas a cada fenótipo de altura que apresenta variações 

métricas. Portanto, quando se busca determinar a probabilidade fenotípica desejada, deve-se 

consultar a décima linha do triângulo de Pascal destacado em verde, onde a amostra abrange as 

11 variações genéticas vinculadas às alturas: 1 : 10 : 45 : 120 : 210 : 252 : 120 : 45 : 10 : 1, que 

ilustram a distribuição da proporção fenotípica de estatura na população estudada. 

Considerando os valores métricos de altura em humanos, contamos um total de 1 + 10 + 45 + 

120 + 210 + 252 + 120 + 45 + 10 + 1 = 1024 combinações ou alternativas de classes genotípicas. 

Portanto, é correto afirmar que, em cruzamentos entre indivíduos com altura de 176 cm 

do tipo AaBbCcDdEe X AaBbCcDdEe, que apresenta 5 loci heterozigotos em diferentes pares 

de cromossomos homólogos, espera-se que, em uma amostra de 1024 indivíduos, 10 sejam de 

altura 164 cm (destaque em vermelho), o que resulta em uma taxa de 1,024%.  

Para determinar as classes genotípicas de indivíduos com 164 cm, não é importante 

saber qual alelo é aditivo, pois todos eles desempenham um papel igual na determinação do 

fenótipo final. Assim, o genótipo dos dez indivíduos, considerando um gene com efeito aditivo 

e nove com efeito não aditivo, poderá ser representado pelas fórmulas genotípicas: Aabbccddee, 

aaBbccddee, aabbCcddee, aabbccDdee ou aabbccddEe, todos apresentando a altura de 164 cm, 

que é ligeiramente superior em 3 cm em relação a uma pessoa com o genótipo aabbccddee, que 

mede 161 cm. 

 
Tabela 3. Característica fenotípica de pessoas com de 164 cm de altura conforme ação aditiva de 

genes. 

 
 

Na Tabela 4 apresentada, demonstra-se informações acerca da característica fenotípica 

de indivíduos que medem 167 cm. Além disso, inclui uma seção onde foi anotado, para cada 

aspecto relacionado à característica, o total de genes alelos presentes, a contagem de genes 

aditivos e não aditivos, o número de sequências genotípicas geradas, a quantidade de variações 

possíveis, a probabilidade e a proporção fenotípica em porcentagem.  
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Nesse cenário, ao entender a quantidade de genes que atuam de forma aditiva e não 

aditiva na formação genética, é possível estimar a quantidade de combinações de configurações 

genotípicas que podem ser formadas. Portanto, para determinar quantas sequências ou opções 

genotípicas podem ser geradas a partir de 2 genes aditivos e 8 genes não aditivos, aplicamos a 

fórmula: Cn,p = n! / p! (n-p)!. Aqui, Cn,p refere-se à combinação de dois valores, onde n indica 

a soma total de genes alelos dentro da categoria genotípica e p se refere ao número de genes 

aditivos selecionados entre os disponíveis. Esta fórmula tem a finalidade de descobrir as 

diferentes arrumações possíveis de fórmulas genéticas compostas por 2 genes aditivos e 8 genes 

não aditivos. O resultado é que há a possibilidade de obter 45 combinações. 

Como temos o objetivo de descobrir as configurações que podem ser formadas em 

qualquer sequência de genes que incluem 2 genes aditivos e 8 genes não aditivos, ao utilizarmos 

a fórmula, conseguimos gerar 45 opções de combinações de sequência ou de classes genotípicas 

que incluem 2 genes aditivos e 8 não aditivos.  

O Triângulo de Pascal fornece uma maneira visual para calcular combinações e abordar 

problemas relacionados à probabilidade. Os elementos desse triângulo são referidos como 

números ou coeficientes binomiais e podem ser empregados para simplificar a contagem de 

probabilidades ligadas a diferentes fenótipos de altura que variem em medidas. Assim, para 

identificar a probabilidade fenotípica desejada, deve-se olhar a décima linha do Triângulo de 

Pascal destacado em verde, que inclui 11 variações genéticas que são associadas as alturas: 1 : 

10 : 45 : 120 : 210 : 252 : 120 : 45 : 10 : 1, representando a distribuição de proporções fenotípicas 

de estatura na amostra considerada. Ao calcular os valores de altura em seres humanos, temos 

ao todo 1 + 10 + 45 + 120 + 210 + 252 + 120 + 45 + 10 + 1 = 1024 combinações ou opções de 

classes genotípicas. Portanto, pode-se afirmar que, ao cruzar indivíduos com altura de 176 cm 

do tipo AaBbCcDdEe X AaBbCcDdEe, que apresentam 5 loci heterozigotos em diferentes pares 

de cromossomos homólogos, espera-se que, entre uma amostra de 1024 indivíduos, 45 tenha 

altura de 167 cm (destaque em vermelho), resultando em uma taxa de 4,394%. 

Nesse modelo, para avaliar a classe genotípica de pessoas com 167 cm, é essencial 

entender que os alelos não aditivos, representado por letras minúsculas (a, b, c, d, e), não 

influenciam na definição do fenótipo final enquanto, os dominantes ou aditivos A, B, C, D, E 

contribuem igualmente no fator tamanho. Portanto, o genótipo desses indivíduos, levando em 

conta a presença de 2 genes com efeito aditivo e 8 com efeito não aditivo, pode ser expresso 

pela fórmula genotípica: AAbbccddee, AaBbccddee, AabbCcddee, AabbccDdee, AabbccddDe, 

etc. todos os 45 genótipos que dão origem a estatura de 167 cm contém exatamente 2 genes 

com efeito aditivo e 8 com efeito não aditivo, mostrando a altura de 167 cm, é superior em 6 

cm em relação a uma pessoa com o genótipo aabbccddee, que mede 161 cm. 
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Tabela 4. Característica fenotípica de pessoas com de 167 cm de altura conforme ação aditiva de 

genes. 

 
 

Na Tabela 5 apresentada, demonstra-se informações acerca da característica fenotípica 

de indivíduos que medem 170 cm. Além disso, inclui uma seção onde foi anotado, para cada 

aspecto relacionado à característica, o total de genes alelos presentes, a contagem de genes 

aditivos e não aditivos, o número de sequências genotípicas geradas, a quantidade de variações 

possíveis, a probabilidade e a proporção fenotípica em porcentagem.  

Nesse cenário, ao entender a quantidade de genes que atuam de forma aditiva e não 

aditiva na formação genética, é possível estimar a quantidade de combinações de configurações 

genotípicas que podem ser formadas. Portanto, para determinar quantas sequências ou opções 

genotípicas podem ser geradas a partir de 3 genes aditivos e 7 genes não aditivos, aplicamos a 

fórmula: Cn,p = n! / p! (n-p)!. Aqui, Cn,p refere-se à combinação de dois valores, onde n indica 

a soma total de genes alelos dentro da categoria genotípica e p se refere ao número de genes 

aditivos selecionados entre os disponíveis. Esta fórmula tem a finalidade de descobrir as 

diferentes arrumações possíveis de fórmulas genéticas compostas por 3 genes aditivos e 7 genes 

não aditivos. O resultado é que há a possibilidade de obter 120 combinações. 

Como temos o objetivo de descobrir as configurações que podem ser formadas em 

qualquer sequência de genes que incluem 3 genes aditivos e 7 genes não aditivos, ao utilizarmos 

a fórmula, conseguimos gerar 120 opções de combinações de sequência ou de classes 

genotípicas que incluem 3 genes aditivos e 7 não aditivos.  

O Triângulo de Pascal fornece uma maneira visual para calcular combinações e abordar 

problemas relacionados à probabilidade. Os elementos desse triângulo são referidos como 

números ou coeficientes binomiais e podem ser empregados para simplificar a contagem de 

probabilidades ligadas a diferentes fenótipos de altura que variem em medidas. Assim, para 

identificar a probabilidade fenotípica desejada, deve-se olhar a décima linha do Triângulo de 

Pascal destacado em verde, que inclui 11 variações genéticas que são associadas as alturas: 1 : 

10 : 45 : 120 : 210 : 252 : 120 : 45 : 10 : 1, representando a distribuição de proporções fenotípicas 

de estatura na amostra considerada. Ao calcular os valores de altura em seres humanos, temos 

ao todo 1 + 10 + 45 + 120 + 210 + 252 + 120 + 45 + 10 + 1 = 1024 combinações ou opções de 

classes genotípicas. Portanto, se procurássemos centenas de casais com altura média parental 

de 176 cm do tipo AaBbCcDdEe X AaBbCcDdEe, que apresentam 5 loci heterozigotos em 

diferentes pares de cromossomos homólogos, espera-se que, entre uma amostra de 1024 

indivíduos, 120 tenha altura de 170 cm (destaque em vermelho), resultando em uma taxa de 

11,718%. 
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Nesse modelo, para avaliar a classe genotípica de pessoas com 170 cm, é essencial 

entender que os alelos não aditivos, representado por letras minúsculas (a, b, c, d, e), não 

influenciam na definição do fenótipo final enquanto, os dominantes ou aditivos A, B, C, D, E 

contribuem igualmente no fator tamanho. Portanto, o genótipo desses indivíduos, levando em 

conta a presença de 3 genes com efeito aditivo e 7 com efeito não aditivo, pode ser expresso 

pela fórmula genotípica: aabbccdDEE, aAbBcCddee, AabbcCdDee, AabbccDdEe, 

AAbbccdddE, AABbccddde, AAbbCcddde, aaBBccddDe, etc., todos os 120 genótipos que dão 

origem a estatura de 170 cm contém exatamente 3 genes com efeito aditivo e 7 com efeito não 

aditivo, mostrando que a altura de 170 cm, é superior em 9 cm em relação a uma pessoa com o 

genótipo aabbccddee, que mede 161 cm. 

 
Tabela 5. Característica fenotípica de pessoas com de 170 cm de altura conforme ação aditiva de 

genes. 

 
 

Na Tabela 6 apresentada, demonstra-se informações acerca da característica fenotípica 

de indivíduos que medem 173 cm. Além disso, inclui uma seção onde foi anotado, para cada 

aspecto relacionado à característica, o total de genes alelos presentes, a contagem de genes 

aditivos e não aditivos, o número de sequências genotípicas geradas, a quantidade de variações 

possíveis, a probabilidade e a proporção fenotípica em porcentagem.  

Nesse cenário, ao entender a quantidade de genes que atuam de forma aditiva e não 

aditiva na formação genética, é possível estimar a quantidade de combinações de configurações 

genotípicas que podem ser formadas. Portanto, para determinar quantas sequências ou opções 

genotípicas podem ser geradas a partir de 4 genes aditivos e 6 genes não aditivos, aplicamos a 

fórmula: Cn,p = n! / p! (n-p)!. Aqui, Cn,p refere-se à combinação de dois valores, onde n indica 

a soma total de genes alelos dentro da categoria genotípica e p se refere ao número de genes 

aditivos selecionados entre os disponíveis. Esta fórmula tem a finalidade de descobrir as 

diferentes arrumações possíveis de fórmulas genéticas compostas por 4 genes aditivos e 6 genes 

não aditivos. O resultado é que há a possibilidade de obter 210 combinações. 

Como temos o objetivo de descobrir as configurações que podem ser formadas em 

qualquer sequência de genes que incluem 4 genes aditivos e 6 genes não aditivos, ao utilizarmos 
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a fórmula, conseguimos gerar 210 opções de combinações de sequência ou de classes 

genotípicas que incluem 4 genes aditivos e 6 não aditivos.  

O Triângulo de Pascal fornece uma maneira visual para calcular combinações e abordar 

problemas relacionados à probabilidade. Os elementos desse triângulo são referidos como 

números ou coeficientes binomiais e podem ser empregados para simplificar a contagem de 

probabilidades ligadas a diferentes fenótipos de altura que variem em medidas. Assim, para 

identificar a probabilidade fenotípica desejada, deve-se olhar a décima linha do Triângulo de 

Pascal destacado em verde, que inclui 11 variações genéticas que são associadas as alturas: 1 : 

10 : 45 : 120 : 210 : 252 : 120 : 45 : 10 : 1, representando a distribuição de proporções fenotípicas 

de estatura na amostra considerada. Ao calcular os valores de altura em seres humanos, temos 

ao todo 1 + 10 + 45 + 120 + 210 + 252 + 120 + 45 + 10 + 1 = 1024 combinações ou opções de 

classes genotípicas. Portanto, se procurássemos centenas de casais com altura média parental 

de 176 cm do tipo AaBbCcDdEe X AaBbCcDdEe, que apresentam 5 loci heterozigotos em 

diferentes pares de cromossomos homólogos, espera-se que, entre uma amostra de 1024 

indivíduos, 210 tenha altura de 173 cm (destacado em vermelho), resultando em uma taxa de 

20,507%. 

Nesse modelo, para avaliar a classe genotípica de pessoas com 173 cm, é essencial 

entender que os alelos não aditivos, representado por letras minúsculas (a, b, c, d, e), não 

influenciam na definição do fenótipo final enquanto, os dominantes ou aditivos A, B, C, D, E contribuem 

igualmente no fator tamanho. Portanto, o genótipo desses indivíduos, levando em conta a presença 

de 4 genes com efeito aditivo e 6 com efeito não aditivo, pode ser expresso pela fórmula 

genotípica: aabbccDDEE, AaBbCcDdee, aaBBCcDdee, aaBbCCDdee, aabbCCDDee, 

aabbCcDdEE, aaBBccDdEe, AAbbCcDdee, AABBccddee, etc., todos os 120 genótipos que dão 

origem a estatura de 173 cm contém exatamente 4 genes com efeito aditivo e 6 com efeito não aditivo, 

mostrando que a altura de 173 cm, é superior em 12 cm em relação a uma pessoa com o genótipo 

aabbccddee, que mede 161 cm. 

 
Tabela 6. Característica fenotípica de pessoas com de 173 cm de altura conforme ação aditiva de 

genes. 
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Na Tabela 7 exibida, são apresentadas informações sobre as características fenotípicas 

de indivíduos com altura de 176 cm. Além disso, há uma seção que anota, para cada aspecto 

relacionado a essa característica, o total de alelos presentes, a quantidade de genes aditivos e 

não aditivos, o número de sequências genotípicas obtidas, a quantidade de variações possíveis, 

bem como a probabilidade e a proporção fenotípica em porcentagem. 

Diante disso, ao compreender a quantidade de genes que atuam de maneira aditiva e não 

aditiva na herança genética, é factível estimar as possíveis combinações de arranjos genotípicos 

que podem surgir. Assim, para calcular quantas sequências ou alternativas genotípicas podem 

emergir de 5 genes aditivos e 5 genes não aditivos, utilizamos a seguinte fórmula: Cn,p = n! / 

p! (n-p)!. Nesse contexto, Cn,p refere-se à combinação dos dois valores, em que n representa a 

soma total de alelos na categoria genotípica e p diz respeito ao número de genes aditivos 

escolhidos dentre os disponíveis. O propósito desta fórmula é descobrir as diversas disposições 

que podem ser formadas a partir de 5 genes aditivos e 5 genes não aditivos. O resultado obtido 

é a possibilidade de gerar 252 combinações. 

Com o intuito de identificar as configurações que podem ser criadas em qualquer arranjo 

de genes que abranja 5 genes aditivos e 5 genes não aditivos, ao aplicarmos a fórmula, 

conseguimos criar 252 opções de combinações de sequência ou classes genotípicas que 

incorporam 5 genes aditivos e 5 não aditivos.O Triângulo de Pascal fornece uma maneira visual 

para calcular combinações e abordar problemas relacionados à probabilidade. Os elementos 

desse triângulo são referidos como números ou coeficientes binomiais e podem ser empregados 

para simplificar a contagem de probabilidades ligadas a diferentes fenótipos de altura que 

variem em medidas. Assim, para identificar a probabilidade fenotípica desejada, deve-se olhar 

a décima linha do Triângulo de Pascal destacado em verde, que inclui 11 variações genéticas 

que são associadas as alturas: 1 : 10 : 45 : 120 : 210 : 252 : 120 : 45 : 10 : 1, representando a 

distribuição de proporções fenotípicas de estatura na amostra considerada. Ao calcular os 

valores de altura em seres humanos, temos ao todo 1 + 10 + 45 + 120 + 210 + 252 + 120 + 45 

+ 10 + 1 = 1024 combinações ou opções de classes genotípicas. Portanto, se procurássemos 

centenas de casais com altura média parental de 176 cm do tipo AaBbCcDdEe X AaBbCcDdEe, 

que apresentam 5 loci heterozigotos em diferentes pares de cromossomos homólogos, espera-

se que, entre uma amostra de 1024 indivíduos, 252 tenha altura de 176 cm (destacado em 

vermelho), resultando em uma taxa de 24,609%. 

‘Nesse modelo, para determinar a classe genotípica de indivíduos com altura de 176 cm, 

é fundamental compreender que os alelos que não são aditivos, simbolizados por letras 

minúsculas (a, b, c, d, e), não têm impacto na formação do fenótipo final. Por outro lado, os 

alelos dominantes ou aditivos, representados por A, B, C, D e E, desempenham um papel igual 

na variável de tamanho. Assim, os genótipos que definem cada fenótipo indicam que a altura 

de 176 cm para essas pessoas resulta da presença de 5 genes com efeito aditivo e 5 genes com 

efeito não aditivo, podendo ser expressos nas seguintes fórmulas genotípicas: aabbCcDDEE, 

AaBBCcDdee, aaBBCCDdee, aaBbCCDDee, aabbCCDDEe, aabbCCDdEE, aaBBccDdEE, 

AAbbCCDdee, AABBCcddee, AaBbCcDdEe, entre outros. Todos os 252 genótipos que levam 

a uma altura de 176 cm possuem exatamente 5 genes aditivos e 5 não aditivos. Isso demonstra 

que a altura de 176 cm ultrapassa em 15 cm a de um indivíduo com o genótipo aabbccddee, que 

mede 161 cm. 
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Tabela 7. Característica fenotípica de pessoas com de 176 cm de altura conforme ação aditiva de 

genes. 

 

 

Na Tabela 8 apresentada, são exibidas informações sobre as características fenotípicas 

de pessoas que têm 179 cm de altura. Adicionalmente, há uma seção que registra, para cada 

aspecto pertinente à característica, o total de genes alelos envolvidos, a quantidade de genes 

aditivos e não aditivos, o número de sequências genotípicas criadas, a diversidade de variantes 

possíveis, além da probabilidade e a porcentagem correspondente à proporção fenotípica. 

Assim, ao compreender a quantidade de genes que desempenham funções aditivas e não 

aditivas na constituição genética, é possível avaliar a quantidade de combinações de arranjos 

genotípicos que podem surgir. Para isso, a fim de descobrir quantas sequências ou alternativas 

genotípicas podem ser originadas com 6 genes aditivos e 4 genes não aditivos, utilizamos a 

fórmula: Cn,p = n! / p! (n-p)!. Nesta fórmula, Cn,p diz respeito à combinação de dois números, 

onde n representa o total de genes alelos na categoria genotípica e p refere-se à quantidade de 

genes aditivos escolhidos entre os disponíveis. O propósito dessa fórmula é identificar os 

diferentes arranjos possíveis de configurações genéticas compostas por 6 genes aditivos e 4 

genes não aditivos. O resultado indica que existem 210 combinações viáveis. 

Com a intenção de identificar as organizações que podem ser elaboradas em qualquer 

sequência de genes que contém 6 genes aditivos e 4 genes não aditivos, ao aplicar a fórmula, 

conseguimos gerar 210 alternativas de combinações de sequência ou classes genotípicas que 

englobam 6 genes aditivos e 4 não aditivos. 

O Triângulo de Pascal oferece uma representação visual para calcular combinações e 

abordar questões ligadas à probabilidade. Os componentes desse triângulo são conhecidos 

como números ou coeficientes binomiais e podem ser usados para facilitar a contagem de 

probabilidades associadas a diferentes fenótipos de altura que variam em medidas. Assim, para 

determinar a probabilidade fenotípica desejada, deve-se consultar a décima linha do Triângulo 

de Pascal destacado em verde, que contém 11 variações genéticas ligadas às alturas: 1 : 10 : 45 

: 120 : 210 : 252 : 120 : 45 : 10 : 1, representando a distribuição das proporções fenotípicas de 

altura na amostra considerada. Ao calcular os valores de altura em humanos, temos um total de 

1 + 10 + 45 + 120 + 210 + 252 + 120 + 45 + 10 + 1 = 1024 possibilidades ou categorias 

genotípicas. Portanto, se procurássemos centenas de pares com uma altura média dos pais de 
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176 cm do tipo AaBbCcDdEe X AaBbCcDdEe, que apresentam 5 loci heterozigotos em 

distintos pares de cromossomos homólogos, esperar-se-ia que, entre uma amostra de 1024 

indivíduos, 210 apresentassem altura de 179 cm (destacado em vermelho), resultando em uma 

taxa de 20,507%. Nesse modelo, para avaliar a categoria genotípica de pessoas com 179 cm, é 

vital compreender que os alelos não aditivos, representados por letras minúsculas (a, b, c, d, e), 

não influenciam na definição do fenótipo final, enquanto os dominantes ou aditivos A, B, C, D, 

E contribuem igualmente para o fator tamanho. Portanto, o genótipo desses indivíduos, 

considerando a presença de 6 genes com efeito aditivo e 4 com efeito não aditivo, pode ser 

expresso pela fórmula genotípica: AABBCCddee, AaBbCcDdEE, AaBBCcDdEe, 

aaBBCCDdEe, aaBbCCDDEe, aaBbCcDDEE, aaBBCcDdEE, AAbbCCDDee, etc., todos os 

120 genótipos que resultam em estatura de 179 cm contêm exatamente 6 genes com efeito 

aditivo e 4 com efeito não aditivo, demonstrando que a altura de 179 cm é superior em 18 cm 

em comparação a uma pessoa com o genótipo aabbccddee, que mede 161 cm. 

 
Tabela 8. Característica fenotípica de pessoas com de 179 cm de altura conforme ação aditiva de 

genes. 

 

 

Na Tabela 9 apresentada, são fornecidas informações sobre as características fenotípicas 

de indivíduos com 182 cm de altura. Adicionalmente, há uma seção que registra, para cada 

aspecto relacionado à característica, o número total de alelos presentes, a contagem de genes 

aditivos e não aditivos, a quantidade de sequências genotípicas formadas, a diversidade de 

variações possíveis, a probabilidade e a porcentagem correspondente à proporção fenotípica. 

Nesse contexto, ao compreender quantos genes atuam de maneira aditiva e não aditiva 

na formação genética, é viável estimar o número de combinações de arranjos genotípicos que 

podem ser criadas. Assim, para calcular o número de sequências ou opções genotípicas que 

podem ser obtidas a partir de 7 genes aditivos e 3 genes não aditivos, utilizamos a fórmula: 

Cn,p = n! / p! (n-p)!. Aqui, Cn,p refere-se à combinação de dois números, onde n representa o 

total de genes alelos na categoria genotípica e p indica a quantidade de genes aditivos escolhidos 

entre os disponíveis. O intuito dessa fórmula é identificar as diversas disposições possíveis de 
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composições genéticas formadas por 7 genes aditivos e 3 genes não aditivos. O resultado indica 

que é possível obter 120 combinações. 

Dado que o nosso objetivo é descobrir as arrumações que podem ser geradas em 

qualquer sequenciamento de genes que englobem 7 genes aditivos e 3 genes não aditivos, ao 

aplicarmos a fórmula, conseguimos criar 120 alternativas de combinações de sequência ou de 

classes genotípicas que incluem 7 genes aditivos e 3 não aditivos. 

O Triângulo de Pascal oferece uma representação visual para o cálculo de combinações 

e para resolver questões relacionadas à probabilidade. Os componentes desse triângulo são 

conhecidos como números ou coeficientes binomiais e podem ser usados para facilitar a 

contagem de probabilidades conectadas a diversas variações de altura que apresentam 

diferentes medições. Portanto, para determinar a probabilidade fenotípica que se deseja, é 

necessário analisar a décima linha do Triângulo de Pascal destacado em verde, que contém 11 

variantes genéticas ligadas à altura: 1 : 10 : 45 : 120 : 210 : 252 : 120 : 45 : 10 : 1, o que reflete 

a distribuição das proporções fenotípicas de altura na amostra em questão. Ao calcular os 

valores de altura em humanos, o total é 1 + 10 + 45 + 120 + 210 + 252 + 120 + 45 + 10 + 1 = 

1024 combinações ou alternativas de classes genotípicas. Assim, ao analisarmos centenas de 

casais com uma altura média dos pais de 176 cm do tipo AaBbCcDdEe, que têm 5 loci 

heterozigotos localizados em distintos pares de cromossomos homólogos, pode-se esperar que, 

em uma amostra de 1024 indivíduos, 120 apresentem uma altura de 182 cm (destacado em 

vermelho), resultando em uma taxa de 11,718%.  

Nesse esquema, para analisar a classe genotípica de indivíduos que medem 182 cm, é 

fundamental ter em mente que os alelos não aditivos, representados por letras minúsculas (a, b, 

c, d, e), não afetam a definição do fenótipo final, enquanto os alelos dominantes ou aditivos A, 

B, C, D, E têm uma contribuição igual no tamanho. Assim, o genótipo dessas pessoas, 

considerando a presença de 7 genes com efeito aditivo e 3 com efeito não aditivo, pode ser 

descrito pela fórmula genotípica: AABBCCDdee, AaBbCcDDEE, AaBBCcDdEE, 

AaBBCCDdEe, aaBBCCDDDe, aaBbCCDDDE, aaBBCcDDDE, AAbbCCDDDe, etc. Todos 

os 120 genótipos que resultam em uma altura de 182 cm possuem precisamente 7 genes com 

efeito aditivo e 3 com efeito não aditivo, demonstrando que a altura de 182 cm excede em 21 

cm a de uma pessoa com o genótipo aabbccddee, que tem uma altura de 161 cm. 
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Tabela 9. Característica fenotípica de pessoas com de 182 cm de altura conforme ação aditiva de 

genes. 

 

 

Na Tabela 10 apresentada, são reveladas informações sobre as características fenotípicas 

de indivíduos com 185 cm de altura. Adicionalmente, há uma seção na qual foi registrado o 

total de alelos presentes para cada aspecto relacionado à característica, além de detalhes sobre 

a contagem de genes aditivos e não aditivos, o número total de sequências genotípicas, a 

quantidade de variações possíveis, a probabilidade e a porcentagem da proporção fenotípica. 

Nesse contexto, ao compreender a quantidade de genes que influenciam de maneira 

aditiva e não aditiva na formação genética, torna-se viável estimar o número de combinações 

de configurações genotípicas que podem surgir. Assim, para identificar quantas sequências ou 

alternativas genotípicas podem emergir a partir de 8 genes aditivos e 2 não aditivos, utilizamos 

a fórmula: Cn,p = n! / p! (n-p)!. Aqui, Cn,p refere-se à combinação de dois valores, onde n 

representa o total de genes alelos na categoria genotípica e p indica a quantidade de genes 

aditivos escolhidos dentre os disponíveis. O objetivo dessa fórmula é determinar as diversas 

arrumações possíveis de composições genéticas formadas por 8 genes aditivos e 2 genes não 

aditivos. O resultado sugere que é possível obter 45 combinações. 

Tendo como meta descobrir as possíveis configurações que podem ser formadas em 

qualquer sequência de genes, que inclua 8 genes aditivos e 2 não aditivos, ao aplicar a fórmula, 

conseguimos gerar 45 opções de combinações de sequências ou classes genotípicas envolvendo 

esses 8 genes aditivos e 2 não aditivos. 

O Triângulo de Pascal oferece uma representação gráfica para a determinação de 

combinações e para a resolução de questões ligadas à probabilidade. As partes que compõem 

esse triângulo são conhecidas como números ou coeficientes binomiais e podem ser utilizados 

para facilitar a contabilização de chances relacionadas a diferentes fenótipos de altura que 

variam em diferentes medições. Para descobrir a probabilidade fenotípica desejada, é necessário 

consultar a décima linha do Triângulo de Pascal destacado em verde, que contém 11 variações 

genéticas associadas às alturas: 1: 10: 45: 120: 210: 252: 120: 45: 10: 1, que representam a 

distribuição das proporções fenotípicas de estatura na amostra analisada. Quando se calculam 

os valores de altura em humanos, obtemos um total de 1 + 10 + 45 + 120 + 210 + 252 + 120 + 
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45 + 10 + 1, totalizando 1024 combinações de classes genotípicas. Assim, pode-se concluir que, 

ao cruzar indivíduos com 176 cm de altura do tipo AaBbCcDdEe X AaBbCcDdEe, que 

apresentam 5 loci heterozigotos em diferentes pares de cromossomos homólogos, espera-se que 

em uma amostra de 1024 indivíduos, 45 tenham uma altura de 185 cm (destacado em 

vermelho), resultando em uma taxa de 4,394%. 

Dentro desse modelo, para examinar a classe genotípica das pessoas com 185 cm de 

altura, é fundamental compreender que os alelos não aditivos, representados por letras 

minúsculas (a, b, c, d, e), não afetam a determinação do fenótipo final, enquanto os dominantes 

ou aditivos A, B, C, D, E contribuem de forma igual ao fator de tamanho. Assim, o genótipo 

desses indivíduos, considerando a presença de 8 genes com efeito aditivo e 2 com efeito não 

aditivo, pode ser representado pela fórmula genotípica: AABBCCDDee, AaBbCCDDEE, 

AaBBCcDDEE, AaBBCCDdEE, AaBBCCDDDe, entre outros. Todos os 45 genótipos 

associados à altura de 185 cm possuem exatamente 8 genes com efeito aditivo e 2 com efeito 

não aditivo, demonstrando que a altura de 185 cm é 24 cm maior em comparação com uma 

pessoa que apresenta o genótipo aabbccddee, que mede 161 cm. 
 

Tabela 10. Característica fenotípica de pessoas com de 185 cm de altura conforme ação aditiva de 

genes. 

 

 

A Tabela 11 foi elaborada para compilar informações sobre a característica fenotípica 

de indivíduos que medem 188 cm. Nesse documento, também há um espaço onde foi registrado, 

para cada aspecto relacionado à característica, o total de alelos presentes, a quantidade de genes 

aditivos e não aditivos, o número de sequências genotípicas produzidas, as possíveis variações, 

a probabilidade e a proporção fenotípica em porcentagem.  

Neste contexto, ao analisar quantos genes contribuem de forma aditiva e não aditiva 

para a formação genética, é possível calcular o número de combinações de arranjos genotípicos 

que podem surgir. Assim, para descobrir quantas sequências ou opções genotípicas podem ser 

formadas a partir de 9 genes aditivos e 1 gene não aditivo, usamos a equação: Cn,p = n! / p!(n-

p)!. Nesta equação, Cn,p representa a combinação de dois números, onde n é o total de alelos 

na categoria genotípica e p é a quantidade de genes aditivos selecionados entre os disponíveis. 

Esse cálculo tem o objetivo de identificar as distintas disposições possíveis de fórmulas 
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genéticas compostas por 9 genes aditivos e 1 gene não aditivo. O desfecho é que podem ser 

alcançadas 10 combinações diferentes. 

Com a intenção de descobrir as diferentes configurações que podem ser criadas com 

qualquer arranjo de genes que inclua 9 genes aditivos e 1 não aditivo, ao aplicar a fórmula, 

conseguimos gerar 10 combinações distintas de sequências ou opções de classes genotípicas 

disponíveis. 

O Triângulo de Pascal fornece uma forma visual para calcular combinações e abordar 

problemas de probabilidade. Os componentes desse triângulo são chamados de números 

binomiais ou coeficientes binomiais, e eles podem ser utilizados para facilitar o cálculo das 

chances ligadas a cada fenótipo de altura que tem variações métricas. Assim, ao tentar 

identificar a probabilidade fenotípica procurada, é necessário verificar a décima linha do 

Triângulo de Pascal destacado em verde, onde estão as 11 variações genéticas relacionadas às 

alturas: 1 : 10 : 45 : 120 : 210 : 252 : 120 : 45 : 10 : 1, representando a distribuição da proporção 

fenotípica de altura na população analisada. Ao considerar as medidas de altura em humanos, 

totalizamos 1 + 10 + 45 + 120 + 210 + 252 + 120 + 45 + 10 + 1 = 1024 combinações ou opções 

de classes genotípicas. 

Portanto, é possível afirmar que, em cruzamentos entre indivíduos com altura de 176 

cm do tipo AaBbCcDdEe X AaBbCcDdEe, que possuem 5 loci heterozigotos em diferentes 

pares de cromossomos homólogos, em uma amostra de 1024 indivíduos, espera-se que 10 

apresentem altura de 188 cm (destacado em vermelho), resultando em uma proporção de 

1,024%. 

Para identificar as classes genotípicas dos indivíduos com 188 cm, não é necessário 

determinar qual alelo é aditivo, uma vez que todos têm impacto igual na definição do fenótipo 

final. Assim, o genótipo dos dez indivíduos, considerando 10 genes com efeito aditivo e 1 gene 

com efeito não aditivo, pode ser expresso nas seguintes fórmulas genotípicas: AaBBCCDDEE, 

AABbCCDDEE, AABBCcDDEE, AABBCCDdEE, ou AABBCCDDEe, todos com altura de 

188 cm, que é 27 cm maior do que uma pessoa com o genótipo aabbccddee, que mede 161 cm. 
 

Tabela 11. Característica fenotípica de pessoas com de 188 cm de altura conforme ação aditiva de 

genes. 
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Na Tabela 12 mostrada, são apresentadas informações sobre a característica fenotípica 

de indivíduos com altura de 191 cm. Adicionalmente, há uma seção onde é registrado o total de 

genes alelos associados a cada aspecto da característica, incluindo a contagem de genes aditivos 

e não aditivos, o total de sequências genotípicas criadas, o número de variações possíveis, a 

probabilidade e a proporção fenotípica em percentual. 

Nesse contexto, ao analisar o número de genes que atuam de forma aditiva e não aditiva 

na composição genética, é possível calcular quantas combinações de configuração genotípica 

podem surgir. Portanto, para averiguar o número de sequências ou opções genotípicas geradas 

a partir de 10 genes aditivos e nenhum gene não aditivo, utilizamos a fórmula: Cn,p = n! / p!(n-

p)!. Nesta fórmula, Cn,p representa a combinação de dois valores, com n correspondendo ao 

total de genes alelos dentro da categoria genotípica e p ao número de genes aditivos escolhidos 

dentre os disponíveis. Esta equação visa descobrir as diversas possibilidades de arranjos de 

fórmulas genéticas compostas por 10 genes aditivos e nenhuma presença de gene não aditivo. 

O resultado indica que existe apenas uma combinação viável. 

Com a intenção de identificar as possíveis configurações formadas em qualquer 

sequência de genes que conte com 10 genes aditivos e sem genes não aditivos, ao aplicar a 

fórmula, geramos apenas uma única opção de combinação de sequência ou classe genotípica 

que envolve 10 genes aditivos e nenhum gene não aditivo. 

O Triângulo de Pascal é uma ferramenta visual que auxilia no cálculo de combinações 

e na solução de questões associadas à probabilidade. Os números presentes nesse triângulo são 

conhecidos como coeficientes binomiais e servem para facilitar a contagem de probabilidades 

ligadas a diferentes fenótipos de altura que apresentam variações em suas medidas. Para 

determinar a probabilidade fenotípica desejada, devemos observar a décima linha do Triângulo 

de Pascal destacado em verde, que contém 11 combinações genéticas ligadas a alturas: 1 : 10 : 

45 : 120 : 210 : 252 : 120 : 45 : 10 : 1, ilustrando a distribuição de proporções fenotípicas de 

estatura na amostra em questão. Quando analisamos os valores de altura em humanos, temos 

um total de 1 + 10 + 45 + 120 + 210 + 252 + 120 + 45 + 10 + 1 = 1024 possibilidades ou classes 

genotípicas. Dessa forma, ao cruzar indivíduos com altura de 176 cm do genótipo 

AaBbCcDdEe X AaBbCcDdEe, que possuem 5 loci heterozigotos em diferentes pares de 

cromossomos homólogos, é esperado que, em uma amostra de 1024 indivíduos, apenas 1 

alcance a altura de 191 cm (destacado em vermelho), o que resulta em uma taxa de 0,097%. 

Nesse contexto, para analisar a classe genotípica das pessoas que medem 191 cm, é 

fundamental compreender que os alelos que se somam, simbolizados por letras maiúsculas (A, 

B, C, D, E), têm uma contribuição igual para o aumento do fenótipo final. Assim, o genótipo 

desses indivíduos, considerando a ausência de genes com efeitos não aditivos e a presença de 

dez com efeito aditivo, pode ser representado pela fórmula genotípica: AABBCCDDEE, todos 

evidenciando a altura de 191 cm, que seria a estatura máxima, superando em 30 cm a altura de 

uma pessoa com o genótipo aabbccddee, que mede 161 cm. 
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Tabela 12. Característica fenotípica de pessoas com de 191 cm de altura conforme ação aditiva de 

genes. 

 

 

 

Na Tabela 13, estão apresentadas as proporções de 11 categorias fenotípicas 

relacionadas a alturas que se alteram de maneira progressiva (161 cm, 164 cm, 167 cm, 170 cm, 

173 cm, 176 cm, 179 cm, 182 cm, 185 cm, 188 cm e 191 cm), levando em conta tanto os genes 

aditivos quanto os não aditivos. Para descobrir o total de classes genotípicas, é necessário 

apenas somar as combinações de cada elemento do binômio que se encontra na décima linha 

do Triângulo de Pascal, que representa 11 variantes genéticas ligadas às alturas: 1: 10: 45: 120: 

210: 252: 120: 45: 10: 1, que ilustra a distribuição das proporções fenotípicas de altura na 

amostra em questão. Essas combinações revelam as proporções fenotípicas, resultando em: 

1/1024 para altura de 161 cm, 10/1024 para altura de 164 cm, 45/1024 para altura de 167 cm, 

120/1024 para altura de 170 cm, 210/1024 para altura de 173 cm, 252/1024 para altura de 176 

cm, 210/1024 para altura de 179 cm, 120/1024 para altura de 182 cm, 45/1024 para altura de 

185 cm, 10/1024 para altura de 188 cm e 1/1024 para altura de 191 cm.  

Isso significa que a maior parte dessa população possui um perfil genético compatível 

com a altura de 176 cm, e poucas pessoas possuem um perfil genético compatível com a altura 

de 161 cm e 191 cm. 
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Tabela 13. Valor individual dos alelos que contribuem para a variação contínua dos fenótipos 

conforme ação aditiva de genes. 

 
 

 

A análise cuidadosa das alturas de homens e mulheres (Tabelas 2 a 13) resultou na 

suposição de que as estaturas humanas mudam de forma gradual, sendo influenciadas por um 

componente hereditário que se relaciona com diversos outros fatores mendelianos por meio de 

um efeito acumulativo.  

Neste contexto, foram considerados cinco pares de genes para a altura de 191 cm: 

AABBCCDDEE; para a altura de 161 cm: aabbccddee. Os híbridos que surgem da combinação 

de um homem com altura de 191 cm: AABBCCDDEE e uma mulher de 161 cm: aabbccddee, 

terão todos a configuração genética AaBbCcDdEe, resultando em uma estatura média de 176 

cm, sendo todos iguais. Quando esses híbridos se cruzam entre si nas mesmas condições, cada 

descendente receberá um gene de cada par: A ou a; B ou b; C ou c; D ou d; E ou e. Alguns filhos 

poderão herdar de ambos os pais uma maior quantidade de genes para a altura de 191 cm — A, 

B, C, D, E, e nesse cenário, serão mais altos do que seus pais. Outros poderão herdar uma 

predominância dos genes para a altura de 161 cm — a, b, c,... e, assim, terão uma altura inferior 

à dos pais. Alguns receberão quantidades iguais de genes dos dois pais. É possível que uma 

criança desse casal com altura média (176 cm) possua o genótipo aabbccddee (161 cm) ou 

AABBCCDDEE (191 cm). Isso é viável, porém raro. A probabilidade de isso ocorrer é 

extremamente baixa, pois, em uma polihibridação com cinco pares de fatores, a chance de se 

obter os genótipos aabbccddee (161 cm) ou AABBCCDDEE (191 cm) é de apenas 1 em 1.024. 

A teoria dos fatores acumulativos pode explicar a bem conhecida ocorrência de filhos de pais 

com alturas médias que são, muitas vezes, diferentes dos pais, apresentando-se mais baixos ou 

mais altos. Segundo essa teoria, observa-se que, no cruzamento de um indivíduo com altura 

média de 176 cm: AaBbCcDdEe, com um de altura de 191 cm: AABBCCDDEE, os filhos não 

podem ser mais baixos que o genitor de 176 cm: AaBbCcDdEe, mas devem ser iguais ou mais 

altos. No caso do cruzamento de um indivíduo de altura média de 176 cm: AaBbCcDdEe com 

aabbccddee (161 cm), os filhos não podem ter altura superior ao genitor de 176 cm: 

AaBbCcDdEe, mas devem ser iguais ou menores. 

Assim, este estudo propôs uma sequência didática mais dinâmica e envolvente para 

ajudar os alunos a entenderem a relação entre probabilidade e genética quantitativa. 

O objetivo do estudo foi habilitar o estudante a investigar a intersecção entre Biologia e 

Matemática, explorando a conexão entre genética quantitativa e probabilidade e fomentando 

uma abordagem interdisciplinar. Empregar esse tema para que os alunos adquiram 

conhecimentos aplicáveis no futuro, aprendam a relacionar os riscos com seus descendentes e 

promovam a relevância do aconselhamento genético. 
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Com base no exposto, pode-se afirmar que os modelos didáticos possuem um potencial 

relevante para auxiliar os educadores, especialmente ao abordarem conteúdos considerados 

desafiadores pelos alunos, como os relacionados à genética quantitativa no âmbito da Biologia. 

Nesse sentido, segundo Medeiros, Alves, Kimura (2022; 2023; 2024; 2025; 2026) cabe ao 

educador, ao decidir pela utilização de um modelo didático, criar oportunidades para 

desenvolver esse recurso a partir de uma pesquisa conceitual aprofundada. Essa prática visa 

enriquecer a abordagem pedagógica, permitindo que o modelo seja utilizado para esclarecer 

fenômenos ou processos específicos, promovendo a construção do conhecimento ao longo do 

processo de ensino-aprendizagem. Baptista (2003) destaca a importância de conduzir futuros 

professores de ciências biológicas a partir de suas experiências e concepções prévias, com o 

objetivo de ampliar suas estratégias pedagógicas e aprimorar os recursos didáticos utilizados. 

De acordo com essa perspectiva, é pertinente concordar com Carvalho & Gil-Pérez (2001), que 

reforçam a necessidade de os docentes desenvolverem atividades voltadas para uma 

aprendizagem significativa. Essas atividades devem estar centradas na resolução de situações-

problema e no fortalecimento do entendimento do processo educativo, favorecendo assim a 

construção do conhecimento científico. 

Compreende-se, portanto, a relevância de buscar novas alternativas que enriqueçam o 

processo de ensino e aprendizagem no contexto das metodologias de análise combinatória, 

utilizando o triângulo de Pascal para descrever e identificar as variações de valores métricos 

progressivos relacionados à altura humana. Essa abordagem visa possibilitar ao aluno o 

desenvolvimento de suas habilidades por meio da leitura e interpretação de situações-problema 

reais e do cotidiano. Assim, o estudante estará ativando recursos cognitivos e definindo 

conhecimentos essenciais em cada contexto, promovendo um pensamento mais produtivo. 

Ao analisar o resultado da proposta didática (Figuras 1), percebeu-se que os estudantes 

se tornaram protagonistas do processo de ensino e aprendizagem. Ao coletarem os dados 

(Tabelas 2 a 13), acessaram e valorizaram conhecimentos do cotidiano, apresentaram aumento 

na capacidade de registrar informações de forma diferenciada, de argumentar e de analisar 

dados, obtendo dessa maneira ganhos pessoais e cognitivos.  

O modelo didático desenvolvido neste estudo ofereceu aos estudantes de Licenciatura 

em Ciências Biológicas uma ferramenta metodológica adicional para ser utilizada nas aulas de 

Genética, especificamente na abordagem de temas relacionados à variabilidade genética entre 

espécies. O foco esteve no estudo da variação contínua progressiva da altura humana, aplicando 

conceitos de análise combinatória com o uso do triângulo de Pascal, utilizando informações 

fenotípicas apresentadas na Figura 1. 

Para a elaboração do modelo, levou-se em consideração a necessidade de utilizar 

materiais acessíveis, econômicos e de fácil construção. Nesse contexto, conforme indicado por 

Guimarães & Ferreira (2006), Justina & Ferla (2006), Cavalcante & Silva (2008), Temp & 

Bartholomei-Santos (2014; 2018), Medeiros et al. (2021) e Medeiros, Alves e Kimura (2023; 

2024; 2025; 2026), esses recursos didáticos destacam-se como ferramentas pedagógicas 

importantes, capazes de tornar as aulas mais diversificadas, interativas e atrativas. Além disso, 

oferecem suporte ao professor para a implementação de diferentes conteúdos de maneira 

dinâmica no processo de ensino-aprendizagem. 

Assim é importante o uso de ferramentas metodológicas que permitam um ensino mais 

adequado e que sejam capazes de chamar a atenção dos alunos e promover uma participação 

ativa na construção do saber (VYGOTSKY, 2003; MARCONI & LAKATOS, 2003; SETÚVAL 

& BEJARANO, 2009; AMABIS & MARTHO, 2010; GIL, 2010; AINSWORTH, PRAIN & 

TYTLER 2011; SOUZA et al., 2013; TEMP 2011; 2014; MADUREIRA et al. (2016); MORAIS 

& MARQUES, 2017; PAIXÃO et al., 2018; LUZ et al., 2019; LIMA et al., 2020; MEDEIROS, 

ALVES e KIMURA (2023; 2024; 2025; 2026). 
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Numerosos estudos têm sido conduzidos sobre o uso de modelos representativos no 

ensino fundamental, médio e superior. Além de pesquisas voltadas para incrementar o interesse 

e a aprendizagem dos alunos, também existem investigações que se propuseram a criar modelos 

alternativos para apoiar professores dispostos a implementá-los em suas aulas. Outros trabalhos 

focaram na criação e utilização de modelos com estudantes de Licenciatura em Biologia, para 

que esses futuros educadores possam empregá-los como recurso didático após a conclusão do 

curso. Entre as pesquisas que apresentam modelos representativos em ambientes de 

aprendizagem estão Matos et al. (2009); Orlando et al. (2009); Mendonça & Santos (2011); 

Souza & Faria (2011); Temp (2011); Duso (2012); Krause (2012); Oliveira et al. (2012); Duso 

et al. (2013); Ferreira et al. (2013); Reis et al. (2013); Olmo et al. (2014); Vinholi Júnior & 

Princival (2014); Medeiros et al. (2021); Medeiros, Alves e Kimura (2023; 2024; 2025; 2026), 

que relataram, de maneira geral, o envolvimento dos alunos durante toda a atividade; uma 

facilidade maior na reflexão sobre o conteúdo; a facilitação de um aprendizado significativo em 

referência a conceitos que apresentavam grande dificuldade para os discentes; além de 

curiosidade, entusiasmo, interesse, interação e uma maior facilidade no desenvolvimento de 

competências e habilidades pelos alunos; também foi notado o fomento à criatividade e ao 

trabalho em equipe entre os estudantes. 

As ilustrações da atividade proposta, que apresentaram uma diversidade de padrões de 

altura associados a imagens de homens e mulheres (Figura 1), foram eficazes para investigar a 

ocorrência de alelos aditivos e não aditivos relacionados à altura. Além disso, permitiram 

observar um desempenho semelhante ao registrado em aulas práticas, indicando que esse 

modelo alternativo utilizado pode servir como substituto. Por meio dessa metodologia, foi 

possível perceber que os licenciandos desenvolveram uma postura mais científica. Durante a 

coleta de dados (Figura 1 e Tabelas 1 a 13), eles conseguiram integrar conhecimentos do 

cotidiano, demonstrando habilidades para registrar informações de maneira diferenciada, 

argumentar com propriedade e analisar dados. Esse processo proporcionou não apenas avanços 

pessoais como também ganhos cognitivos relevantes. 

Segundo Mendonça & Santos (2011), os modelos didáticos, além de oferecerem aos 

alunos a competência necessária para criar e recriar, também permitem associar o conhecimento 

científico transmitido a uma abordagem mais investigativa. Essa metodologia promove o 

desenvolvimento de habilidades como compreensão, associação temática, trabalho em grupo, 

organização e concentração, facilitando a elaboração dos modelos. Os benefícios dessa prática 

são amplamente reconhecidos, com diversos autores destacando sua contribuição para a 

melhoria do aprendizado (GARDNER, 1995; WATERMAN, 2001; MIRANDA, 2001; 

BLUMKE, 2002; OLIVEIRA, 2005; BASSANEZI, 2006; BARBOSA, 2008; PEDROSO, 

2009; MELO, 2010; MENDONÇA & SANTOS, 2011; DUSO, 2012; GUILHERME et al., 

2012; HERMANN & ARAÚJO, 2013; CALDERANO et al., 2014; KLAUBERG, 2015; LIMA 

& CAMAROTTI, 2015; PEREIRA et al., 2015; BATISTA; OLIVEIRA; RODRIGUES, 2016; 

MEDEIROS et al., 2021 e 2022; MEDEIROS, ALVES, KIMURA, 2022; 2023; 2024; 2025; 

2026).  

Medeiros, Alves e Kimura (2025) afirmam que a variedade dos alunos no curso de 

Licenciatura em Ciências Biológicas é importante e mencionam que cada indivíduo tem uma 

forma distinta de aprender, com seu próprio tempo e modo. Com isso, propõem que a aplicação 

de diferentes metodologias pode ser uma forma eficaz de aprimorar a compreensão dos temas 

relacionados à genética. 

A educação contemporânea está passando por profundas transformações e inovações, 

enfrentando, em certos casos, desafios relacionados ao acesso aos recursos que podem ser 

utilizados em sala de aula. Nesse cenário, a tecnologia emerge como uma ferramenta estratégica 

para o ensino e a aprendizagem, auxiliando na construção de novos e diversos conhecimentos. 

Mais do que atrair o interesse dos alunos para fomentar seu desenvolvimento escolar ou 
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estimular a curiosidade pelos estudos, trata-se de proporcionar um mecanismo que facilite seu 

aprendizado e os apoie na busca pelo conhecimento, promovendo um crescimento educacional 

positivo. 

No cenário apresentado, os pesquisadores Medeiros, Alves e Kimura (2025; 2026) 

mencionaram que os modelos pedagógicos desempenham uma função crucial no auxílio ao 

aprendizado dos alunos. Ao se depararem com metodologias que despertam seu interesse e 

permitem a exploração de conteúdos de forma interativa e fácil, os estudantes conseguem 

aprender de uma forma mais prazerosa e eficaz. Isso ajuda a elevar o ânimo e a atenção nos 

estudos, além de possibilitar o desenvolvimento de habilidades que podem ser diretamente 

utilizadas no contexto escolar. 

O uso de modelos didáticos dentro do ambiente escolar contribui para tornar as aulas 

mais envolventes e agradáveis, promovendo uma integração entre aprendizado e lazer. Esse 

equilíbrio transforma a escola em um espaço mais acolhedor e estimulante para os alunos. Nesse 

contexto, os estudantes passam a sentir maior satisfação em frequentar a escola, ao mesmo 

tempo que aprendem e compartilham seus conhecimentos com o grupo. Tal ambiente favorece 

sua expressão pessoal e o desenvolvimento de habilidades, utilizando recursos visuais que 

facilitam o processo de aprendizagem. 

Para que esse processo seja eficaz, o professor desempenha um papel fundamental ao 

oferecer estratégias e metodologias diversificadas, considerando as dificuldades individuais dos 

alunos. Ao implementar essas práticas, ele busca criar caminhos que ajudem os estudantes a 

superar barreiras de aprendizado, promovendo uma experiência mais motivadora e agradável. 

Este trabalho foi desenvolvido com o intuito de disponibilizar ferramentas úteis para educadores 

e professores, visando orientar e apoiar os alunos na conquista de êxitos ao longo de sua 

trajetória escolar. 

 

CONCLUSÕES 

 

Com base na análise dos resultados apresentados, concluímos que esse modelo didático 

possui um grande potencial para apoiar os educadores ao trabalharem com conteúdo 

frequentemente desafiadores para os alunos, especialmente no campo da genética quantitativa. 

Em particular, destaca-se a aplicação da metodologia de análise combinatória utilizando o 

Triângulo de Pascal para descrever e caracterizar variações métricas progressivas, como a altura 

humana. Essa abordagem oferece perspectivas promissoras sobre a importância de, enquanto 

docentes, investirmos em metodologias de ensino que contribuam para superar as dificuldades 

enfrentadas no ensino de Probabilidade, acrescentando uma ferramenta eficiente e prática às 

aulas. 

Reconhecemos que há muito trabalho a ser realizado para superar esses desafios em 

diferentes contextos. Entretanto, a persistência em desenvolver estudos, reflexões e aplicar 

métodos eficientes pode ser de grande valia na formação tanto de quem conduz quanto de quem 

participa desse processo. Dentro dessa perspectiva, novas perguntas e questionamentos 

certamente surgirão no desafio de ensinar sobre a aplicação da herança poligênica ou 

quantitativa, uma missão que está em constante transformação dependendo do contexto. Por 

isso, redefinir os rótulos é essencial para os alunos, e abordagens como essas desempenham um 

papel importante, direta ou indiretamente, na desconstrução desses estigmas, neste caso, no 

combate à ideia de que aprender probabilidade em um contexto introdutório, incluindo o 

Princípio Fundamental da Contagem e o Triângulo de Pascal, é sempre uma tarefa difícil e 

complexa. Assim, é possível contribuir significativamente para superar esse paradigma. 
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