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RESUMO: A genética é a área da ciência dedicada ao estudo dos genes, buscando compreender sua natureza e 

funcionamento. Por exemplo, em um pombo (Columba livia), como em qualquer outro organismo, certas 

características fazem parte de sua aparência física; como os padrões fenotípicos da plumagem das asas: T - check; 

Check; Bar e Barless. Este estudo teve como propósito desenvolver materiais que ajudem na fixação de conceitos 

teóricos e práticos de genética relacionados à Biologia Molecular, ressaltando os resultados de autorradiografias 

da reação em cadeia da polimerase (PCR), seguidas de eletroforese em gel de agarose para identificar classes 

genotípicas que definem os padrões fenotípicos: T - check; Check; Bar e Barless, na plumagem das asas de pombos 

(C. livia). Foi fornecido um modelo educacional impresso em formato A4 para cada aluno, que ilustra 

hipoteticamente trinta autorradiografias do gel. Essas autorradiografias possibilitam a identificação de aves com 

plumagem de asas de genótipo homozigoto e heterozigoto, utilizando marcadores de massas moleculares de 35 

pb, 55 pb, 83 pb e 88 pb, e apresentam os padrões fenotípicos: T – check, Check, Bar ou Barless. A análise concluiu 

que o uso do modelo educacional proposto traz diversos benefícios, servindo como um exemplo de pesquisa 

prática. Foi observada uma significativa ampliação do conhecimento ao longo do processo, evidenciando a eficácia 

do modelo em motivar os alunos. Isso aconteceu porque eles trabalharam com dados autênticos que coletaram, 

descobrindo maneiras de manipular esses dados para prever numericamente as frequências gênicas ou alélicas. Foi 

identificado que a presença dos quatro fenótipos de plumagem das asas, resulta da existência de quatro alelos 

distintos, dependentes de 10 combinações diferentes de genótipos. 
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ABSTRACT: Genetics is the field of science devoted to the study of genes, seeking to understand their nature 

and function. For example, in a pigeon (Columba livia), as in any other organism, certain characteristics are part 

of its physical appearance, such as the phenotypic patterns of wing plumage: T - check; Check; Bar and Barless. 

This study aimed to develop materials to help reinforce theoretical and practical genetic concepts related to 

Molecular Biology, highlighting the results of polymerase chain reaction (PCR) autoradiographs followed by 

agarose gel electrophoresis to identify genotypic classes that define the phenotypic patterns: T - check; Check; Bar 

and Barless, in the wing plumage of pigeons (C. livia). An educational model printed in A4 format was provided 

to each student, hypothetically illustrating thirty gel autoradiographs. These autoradiographs allow the 

identification of birds with homozygous and heterozygous genotype wing plumage, using molecular weight 

markers of 35 bp, 55 bp, 83 bp, and 88 bp, and present the phenotypic patterns: T – check, Check, Bar, or Barless. 

The analysis concluded that the use of the proposed educational model brings several benefits, serving as an 

example of practical research. A significant increase in knowledge was observed throughout the process, 

demonstrating the model's effectiveness in motivating students. This occurred because they worked with authentic 

data they collected, discovering ways to manipulate this data to numerically predict gene or allele frequencies. It 

was identified that the presence of the four wing plumage phenotypes results from the existence of four distinct 

alleles, dependent on 10 different genotype combinations. 
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INTRODUÇÃO 

 

O ensino e a aprendizagem dos conteúdos de Genética costumam se concentrar nas 

funções dos genes, na herança e na diversidade de características entre os indivíduos. No 

entanto, devido à complexidade de termos e processos presentes nesse tema, os estudantes 

frequentemente enfrentam dificuldades de compreensão, o que pode impactar negativamente 

seus resultados em avaliações institucionais. Diante disso, é essencial que os professores 

empreguem metodologias inovadoras e adaptadas para promover uma maior assimilação por 

parte dos alunos, ajudando a evitar a desmotivação e contribuindo para um avanço significativo 

no ensino e na aprendizagem desse componente curricular (MEDEIROS, ALVES; KIMURA 

2022; 2023; 2024; 2025).  

Entre os inúmeros recursos pedagógicos disponíveis, os modelos e maquetes são 

amplamente utilizados no ensino de genética, especialmente porque essa disciplina envolve 

conceitos abstratos e elementos microscópicos que podem gerar dúvidas entre os estudantes. 

Nesse contexto, o processo de ensino-aprendizagem tem sido objeto de muitas discussões. Um 

ponto essencial dentro desse debate é a utilização de ferramentas didáticas pelos professores 

para facilitar a abordagem do conteúdo em sala de aula. Segundo Setúval e Bejarano (2009), os 

recursos pedagógicos têm grande potencial para auxiliar na compreensão de temas que os 

alunos possam achar desafiadores. Assim, é responsabilidade do professor estabelecer um 

ambiente adequado para a aplicação desses recursos. 

A genética é uma área da ciência dedicada ao estudo dos genes, com o objetivo de 

compreender sua natureza e funcionamento. No caso das características do pombo (C. livia), 

assim como em qualquer outro organismo alguns aspectos estão ligados à sua aparência física, 

como os padrões fenotípicos da plumagem das asas: T-check, Check, Bar e Barless. Durante 

esse estudo, dois conceitos fundamentais costumam ser utilizados: genótipo e fenótipo. Dessa 

forma, na biologia, estabelecer a relação entre genótipo e fenótipo é essencial para entender a 

complexidade genética envolvida na ampla diversidade de padrões e cores presentes na 

plumagem dos pombos. 

O fenótipo é uma ferramenta essencial para analisar a variabilidade genética dentro de 

uma população e compreender sua capacidade de adaptação a diferentes condições ambientais. 

Por meio do estudo das variações fenotípicas entre os indivíduos de uma espécie, os cientistas 

conseguem obter insights sobre a diversidade genética e o processo evolutivo das populações 

ao longo do tempo. O fenótipo é formado pela expressão dos genes de um organismo, pela 

influência de fatores ambientais e pela interação entre ambos. Enquanto o genótipo refere-se ao 

conjunto de informações hereditárias armazenadas no genoma de um organismo, o fenótipo 

abrange características manifestadas que podem ser influenciadas por condições do ambiente e 

o desenvolvimento. Nem todos os indivíduos com o mesmo genótipo apresentam as mesmas 

características externas ou comportamentais, uma vez que elementos ambientais podem alterar 

essas manifestações. Da mesma forma, organismos com características similares não 

necessariamente compartilham o mesmo genótipo. Essa distinção entre genótipo e fenótipo foi 

introduzida por Wilhelm Johannsen em 1911 para separar claramente o conceito de 

hereditariedade daquilo que ela produz como resultado (CHURCHILL, 1974; JOHANNSEN, 

1911). 

A análise do fenótipo pode ser realizada por meio de diversas técnicas e abordagens, 

como a observação direta das características físicas dos organismos, o estudo de marcadores 

genéticos, a execução de testes laboratoriais e o uso de ferramentas computacionais para 

processamento de grandes volumes de dados. Dessa forma, compreender o fenótipo é 

fundamental para explorar os segredos relacionados à hereditariedade, à evolução e à adaptação 

dos organismos. Exames que analisam o DNA desempenham um papel crucial nesse processo, 
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pois fornecem informações sobre a composição genética que define o fenótipo de um indivíduo. 

Quando combinados com observações fenotípicas detalhadas, esses exames permitem aos 

pesquisadores identificar com maior precisão qual variante genética está associada à 

dominância ou à recessividade em um determinado contexto. 

Entre as ferramentas educacionais disponíveis atualmente, as simulações e modelagens 

podem ser úteis para entender processos biológicos, permitindo que os alunos visualizem 

conceitos abstratos e aumentem suas chances de compreender e concretizar idéias relacionadas 

a conceitos já conhecidos ou aprendidos, tornando a aprendizagem mais eficaz e ajudando a 

promover uma melhor participação e engajamento dos estudantes nas atividades (EICHLER & 

DEL PINO, 2000; BARAB et al., 2000; MEDEIROS & MEDEIROS, 2002; GIACÓIA, 2006; 

TEMP & BARTHOLOMEI-SANTOS, 2013). 

Com base nas abordagens dos autores Justina & Ferla (2006), Duso Vilhena et al. (2010 

e 2012), Della & Ferla (2013), Medeiros et al. (2021 e 2022), e Medeiros, Alves e Kimura 

(2022; 2023; 2024; 2025), propomos um modelo didático que utiliza a coleta de dados por meio 

de representações em imagens, simulando autorradiografias de eletroforese. Este modelo tem 

como objetivo investigar a presença de múltiplos alelos responsáveis pela diversidade nos 

padrões fenotípicos da plumagem das asas de pombos. 

A eletroforese em gel é uma técnica essencial no campo da biologia molecular, 

amplamente utilizada na análise de DNA, RNA e proteínas. Para a separação dessas 

biomoléculas, são utilizados géis de agarose ou poliacrilamida, conforme o método específico 

empregado. Este estudo teve como objetivo contribuir para a compreensão dos conceitos 

teóricos e práticos de genética relacionados à biologia molecular, com foco nos resultados 

obtidos por autorradiografias após a reação em cadeia da polimerase (PCR). Posteriormente, os 

produtos foram submetidos à eletroforese em gel de agarose para identificar classes genotípicas 

associadas aos padrões fenotípicos da plumagem das asas de pombos (C. livia), distinguindo 

entre os tipos T - check, Check, Bar e Barless. 

 

 

MATERIAL E MÉTODOS 

 

O estudo foi realizado na Universidade Federal do município de Rondonópolis do 

Estado de Mato Grosso, utilizando-se do método quanti-qualitativo de natureza estruturada, 

destacando uma simulação prática de resultados das autorradiografias da reação em cadeia da 

polimerase (PCR) seguida de eletroforese em gel de agarose no diagnóstico genético-molecular 

e sua importância para a identificação das classes genotípicas associadas a múltiplos alelos que 

determinam o padrão fenotípico da plumagem entre asas de pombos (C. livia). 

Os sujeitos de estudo foram 28 (vinte e oito) alunos do Curso de Licenciatura em 

Ciências Biológicas do Instituto de Ciências Exatas e Naturais, sendo 36,0% de sexo masculino 

e 64,0% de sexo feminino, com faixa etária entre 18 e 36 anos. 

A atividade foi resolvida através de uma sequência didática, dividida em duas aulas de 

50 minutos cada uma. A atividade de investigação foi organizada em duas etapas, da seguinte 

forma: 

A primeira aula (50 min) consistiu na introdução do tema discutido, permitindo que os 

estudantes se situassem, entendessem e se envolvessem com o assunto relacionado. Assim, os 

estudantes foram direcionados para a aprendizagem de genética ligado a biologia molecular, 

com o objetivo de adquirir conhecimentos teóricos sobre hereditariedade mendeliana clássica e 

a utilização de métodos de eletroforese em gel para detecção de variantes genéticas e padrões 

hereditários. 

Na segunda aula, com duração de 50 minutos, foi realizado um experimento que 

simulava o diagnóstico genético-molecular, destacando resultados de autorradiografias da 
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reação em cadeia da polimerase (PCR) seguida de eletroforese em gel de agarose que permitiam 

identificar os genes alelos e as classes genotípicas que determinam o padrão relativo aos 

fenótipos: T - check; Check; Bar e Barless de plumagem de asas de pombos. 

 

O conteúdo histórico apresentado aos alunos 

 

Os pombos pertencem à família Columbidae, que inclui 42 gêneros e 310 espécies. A 

mais comum é a Columba livia, espécie selvagem conhecida pelos nomes de pombo-comum, 

pombo-doméstico ou pombo-das-rochas. Nessa espécie de ave verifica-se uma grande variação 

no padrão da plumagem das asas, havendo exemplares com diferenças visíveis entre os 

fenótipos, causadas por mutações. A Figura 1, ilustra a vista lateral das asas com padrão: T - 

check; Check; Bar e Barless. Os outros padrões são devidos a variações genéticas naturais, que 

foram selecionadas e propagadas por criadores. 

 

Padrão 1. T-check  

São os pombos que apresentam plumagem característica escura nas asas distintamente 

com ausência do padrão quadriculado xadrez e de faixas ou listras. 

 

Padrão 2. Cheque  

Pombo que apresentam distintamente asas com plumagem característica quadriculada 

(padrão xadrez) e listras ou faixas verticais e horizontais alternadas. 

 

Padrão 3. Bar  

Pombos que apresentam distintamente plumagem das asas caracterizada por barras 

escuras e ausência do padrão quadriculado xadrez. Esse padrão de asas é considerado "tipo 

selvagem", porque era o padrão no ancestral selvagem para pombos domésticos.  

 

Padrão 4. Barless  

Pombos que apresentam distintamente plumagem das asas caracterizada por ausência 

de barras e do padrão quadriculado xadrez. É considerado o padrão de asa mais raro, disponível 

em apenas um pequeno número de raças. 

 

 
Figura 1. Fenótipos das variações de padrão de plumagem das asas: T - check; Check; Bar e Barless, gerados 

pela expressão dos múltiplos alelos. 

 

 

Modelo didático: Figuras 1, 2, 3, 4, 5 e 6. 

 

Previamente, foram entregues a cada estudante as Figuras 1, 2, 3, 4, 5 e 6 impressas em 

papel A4, as quais simulavam imagens que representam os resultados da Reação em Cadeia da 

Polimerase (PCR) acompanhada pela eletroforese em gel de agarose. 
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Assim, a primeira, segunda, terceira e quarta linhas (Figuras 1, 2, 3, 4, 5 e 6), simulavam 

o padrão eletroforético de todas as aves envolvidas, onde os fragmentos de DNA se distribuem 

em faixas ou bandas (terceira coluna), por ordem de tamanho pb (segunda coluna). Cada uma 

das 5 colunas verticais seguintes referem-se a uma amostra de DNA, para comparação, 

simulando o padrão eletroforético do DNA das aves (04, 08, 16, 21, 23 e 29) T - Check;  (02, 

05, 06, 11, 14, 24, 26 e 28) Check; (03, 07, 10, 12, 13, 17, 18, 20, 22, 25 e 27) Bar  e (09, 15, 

19 e 30) Barless,  onde os fragmentos de DNA se distribuem em faixas por ordem de tamanho, 

em baixo (menor) e em cima (maior), possuindo apenas diferenças no seu comprimento, e que 

são herdados de maneira mendeliana, sendo que, cada um desses fragmentos pode ser chamado 

de alelo. 

Dessa forma, cada pombo possui um conjunto único de marcadores moleculares que é 

transmitido por seus antecessores. Em resumo, podemos afirmar que esses agrupamentos de 

marcadores moleculares correspondem aos genes presentes em um pombo, sendo herdados de 

forma mendeliana. Assim, podemos nos referir a isso como genótipo, um termo que designa a 

composição genética de um organismo. Assim, a localização da faixa na primeira, segunda, 

terceira ou quarta linhas determina a composição genética de cada pombo, mostrando variações 

de padrão de plumagem nas asas: T - check; Check; Bar e Barless, resultantes da atividade de 

diversos alelos. 

Segundo Torggler et al. (1995), antes do uso da eletroforese o estudo da variação 

genética em populações naturais era limitado, pois dependia da identificação de mutantes 

recessivos raros, que, quando em homozigose, apresentavam mudanças morfológicas visíveis. 

Com técnicas de biologia molecular tornou-se possível verificar a presença ou não de 

certas regiões de interesse na fita de DNA. Cada uma dessas regiões recebe o nome de marcador, 

uma vez que pode ser associada com algum fenótipo em particular como no caso dos fenótipos 

da plumagem das asas em pombos. A presença do marcador no genoma de um pombo pode ser 

visualizado como uma banda (35 pb, 55 pb, 83 pb e 88 pb). Dessa forma, podemos descobrir 

se um pombo poderá apresentar a característica da plumagem das asas de constituição 

homozigota ou heterozigota com padrão fenotípico: T – check, Check, Bar ou Barless, pela 

análise de seus marcadores. As Figuras 2 a 7, representam a análises de marcadores de DNA de 

30 pombos: T - Check (04, 08, 16, 21, 23 e 29); Check (02, 05, 06, 11, 14, 24, 26 e 28); Bar 

(03, 07, 10, 12, 13, 17, 18, 20, 22, 25 e 27) e Barless (09, 15, 19 e 30). Apenas a presença de 

uma banda é indicativa positiva para o indivíduo apresentar um fenótipo com genótipo 

homozigoto (dominante ou recessivo) e de duas bandas, um fenótipo com genótipo 

heterozigoto. Esses marcadores ocupam o mesmo loco e ilustram os genes que são as unidades 

moleculares da hereditariedade dos organismos, utilizado pela comunidade científica para 

definir as regiões do DNA e do RNA que codificam as características fenotípicas. 
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Figura 2. Modelo didático confeccionado com perspectivas de utilização no processo de ensino e 

aprendizagem de genética, ilustrando hipoteticamente 5 autorradiografias do gel que permitem identificar 

através dos marcadores de massa molecular 35, 55, 83 e 88 pb, aves portadoras de plumagem das asas 

correspondente à constituição homozigotas e heterozigotas com padrão fenotípico: T – check, Check, Bar 

ou Barless. (Fonte: Os autores, 2023). 

 

 

 
Figura 3. Modelo didático confeccionado com perspectivas de utilização no processo de ensino e 

aprendizagem de genética, ilustrando hipoteticamente 5 autorradiografias do gel que permitem identificar 

através dos marcadores de massa molecular 35, 55, 83 e 88 pb, aves portadoras de plumagem das asas 

correspondente à constituição homozigotas e heterozigotas com padrão fenotípico: T – check, Check, Bar 

ou Barless. (Fonte: Os autores, 2023). 

 

 

 
Figura 4. Modelo didático confeccionado com perspectivas de utilização no processo de ensino e 

aprendizagem de genética, ilustrando hipoteticamente 5 autorradiografias do gel que permitem identificar 

através dos marcadores de massa molecular 35, 55, 83 e 88 pb, aves portadoras de plumagem das asas 
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correspondente à constituição homozigotas e heterozigotas com padrão fenotípico: T – check, Check, Bar 

ou Barless. (Fonte: Os autores, 2023). 

 

 
Figura 5. Modelo didático confeccionado com perspectivas de utilização no processo de ensino e 

aprendizagem de genética, ilustrando hipoteticamente 5 autorradiografias do gel que permitem identificar 

através dos marcadores de massa molecular 35, 55, 83 e 88 pb, aves portadoras de plumagem das asas 

correspondente à constituição homozigotas e heterozigotas com padrão fenotípico: T – check, Check, Bar 

ou Barless. (Fonte: Os autores, 2023). 

 

 
Figura 6. Modelo didático confeccionado com perspectivas de utilização no processo de ensino e 

aprendizagem de genética, ilustrando hipoteticamente 5 autorradiografias do gel que permitem identificar 

através dos marcadores de massa molecular 35, 55, 83 e 88 pb, aves portadoras de plumagem das asas 

correspondente à constituição homozigotas e heterozigotas com padrão fenotípico: T – check, Check, Bar 

ou Barless. (Fonte: Os autores, 2023). 

 

 

 
Figura 7. Modelo didático confeccionado com perspectivas de utilização no processo de ensino e 

aprendizagem de genética, ilustrando hipoteticamente 5 autorradiografias do gel que permitem identificar 
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através dos marcadores de massa molecular 35, 55, 83 e 88 pb, aves portadoras de plumagem das asas 

correspondente à constituição homozigotas e heterozigotas com padrão fenotípico: T – check, Check, Bar 

ou Barless. (Fonte: Os autores, 2023). 

 

 

Estratégia para o reconhecimento dos Genes Alelos 

 

No caso, para a identificação dos genes e das classes genotípicas, baseou-se em um 

único parâmetro: foram verificados os marcadores de massas moleculares 35 pb, 55 pb, 83 pb 

e 88 pb,  que são compartilhadas entre os perfis genéticos (bandas) previamente obtidos, 

levando-se em consideração as classes fenotípicas das amostras 01 a 05 (Figura 1), 06 a 10 

(Figura 2), 11 a 15 (Figura 3), 16 a 20 (Figura 4), 21 a 25 (Figura 5) e 26 a 30 (Figura 6).  

Assim, deve-se fazer a comparação entre as bandas de DNA nas quatro linhas das 30 

colunas, verificando-se em cada coluna, se os marcadores que são obrigatórios com as massas 

moleculares 35 pb, 55 pb, 83 pb e 88 pb estão presentes no perfil de cada pombo portador de 

cada padrão de plumagem das asas, com as classes fenotípicas: T - check; Check; Bar e Barless 

(banda) e se são coincidentes. Desse modo, o padrão das asas: T - check; Check; Bar e Barless 

serão caracteres biológicos, que poderão ser comprovados pelo exame de identificação das 

massas moleculares 35 pb, 55 pb, 83 pb e 88 pb (Gene) que é muito útil para solucionar a 

investigação, já que se baseiam na identificação de marcas genéticas que são herdadas. 

Considerando que uma ave apresenta um par de cada cromossomo (um deles de origem 

paterna e o outro de origem materna), ela apresentará dois alelos em cada lócus, o que 

determinará o seu genótipo. O termo heterozigose está relacionado à presença de dois alelos 

distintos (genótipo heterozigoto), enquanto que homozigose se refere à ocorrência de dois alelos 

idênticos (genótipo homozigoto). 

Assim, para a realização da atividade dispomos aos estudantes uma representação 

figural/simbólica/numérica ilustrando hipoteticamente 30 autorradiografias do gel que 

permitem identificar através dos marcadores de massa molecular (bandas), os padrões de asas, 

Barless, Check, T – check e Bar que simbolicamente apresentam diferenças fenotípicas 

influenciadas, respectivamente, pelas massas moleculares 35 pb, 55 pb, 83 pb e 88 pb. 

Através da análise do perfil eletroforético esquematizado (Figuras 2, 3, 4, 5, 6 e 7), 

foram construídas tabelas, associando cada ave a um padrão com uma ou duas bandas 

(marcadores moleculares) de DNA, cada uma das bandas representando um alelo do mesmo 

gene. Também a frequência e porcentagem foi calculada, apresentando informações quanto aos 

genes alelos, classes fenotípicas e classes genotípicas. 

Como avaliar a variação genética 

Para a análise do caráter, foi realizada observações das características fenotípicas 

visíveis de asas com padrão fenotípico: T – check, Check, Bar ou Barless, amostras: (01, 02, 

03, 04 e 05); (06, 07, 08, 09 e 10); (11, 12,13, 14 e 15); (16, 17, 18, 19 e 20); (21, 22, 23, 24 e 

25) e (26, 27, 28, 29 e 30), respectivamente, Figuras 2, 3, 4, 5, 6 e 7. Observou-se o fenótipo a 

nível molecular, e o genótipo foi inferido de acordo com sua constituição homozigota ou 

heterozigota identificadas por eletroforese demonstrado pela representação dos marcadores 

(bandas ou alelos) iguais (homozigoto) ou diferentes (heterozigoto), de massa molecular 35 pb, 

55 pb, 83 pb e 88 pb, respectivamente, variantes que diferenciam os padrões de plumagem das 

asas dos pombos: Barless, Check, T – check e Bar. 
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RESULTADO E DISCUSSÃO 
 

 

De acordo com Beiguelman (2008); Amabis & Martho (2010); Griffiths et al. (2016) os 

genes estão localizados em estruturas chamadas cromossomos. Os pombos normalmente têm 

40 pares de cromossomos. Eles herdam um cromossomo de cada par, juntamente com os genes 

contidos em cada cromossomo dos ascendentes, mãe e pai. Os pares cromossômicos 1 a 39 são 

conhecidos como cromossomos autossômicos ou não-sexuais. O par de cromossomos número 

40 é conhecido como cromossomos alossomos ou sexuais, e uma das suas funções é determinar 

o sexo. 

Quando analisamos as autorradiografias do gel no modelo didático (Figuras 2 a 7), 

podemos tirar conclusões sobre alguns pontos básicos, tais como se o gene que determina o 

fenótipo das variações do padrão de plumagem das asas (T – check, Check, Bar ou Barless) 

está em um cromossomo autossomo ou sexual e se essa determinada característica é recessiva 

ou dominante. Dessa forma, em um mesmo cromossomo há informação para determinação de 

mais de uma característica física de uma mesma ave. Assim, em cada par de cromossomos, 

existem duas cópias pareadas de cada gene, uma herdado do pai e outra da mãe. Portanto, os 

descendentes herdam um gene de cada ascendente.  

Desse modo, observou-se que cada fenótipo de padrão de plumagem das asas (T – check, 

Check, Bar ou Barless) tem uma combinação genética exclusiva, o que permite uma 

diferenciação entre eles. Portanto, para podermos conhecer o par de genes alelos que identifica 

a classe genotípica associada a cada fenótipo de asas em cada uma das 30 colunas (Tabelas 2 a 

7), foi necessário combinar as bandas de cada uma das quatro linhas nas cinco colunas das 

Figuras 2 a 7 e Tabelas 2 a 7. Cada banda de uma mesma linha, contém um fragmento de DNA 

do mesmo tamanho. Dessa forma, ao analisar as bandas de massas moleculares de 35 pb, 55 

pb, 83 pb e 88 pb em comparação umas com as outras, pode-se concluir que não há evidência 

de conexão biológica entre essas aves. Sendo justamente essas bandas que fazem nesse caso, 

os pombos geneticamente diferentes em relação ao padrão fenotípico da plumagem das asas: 

Barless, Check, T – check e Bar. 

Na análise das classes genotípicas a partir das amostras das aves 03 (Tabela 2), 10 

(Tabela 3), 12 (Tabela 3), 18 (Tabela 4) e 27 (Tabelas 7), onde os fenótipos da plumagem das 

asas são caracterizados por listras escuras e a ausência do padrão quadriculado, a investigação 

se concentrou unicamente no marcador molecular da primeira linha, que apresenta uma massa 

molecular de 88 pb. Essa análise ressalta a variedade alélica do fenótipo Bar, representado por 

genótipos homozigotos (88/88 pb), que resulta em uma única banda no gel (88 pb). Essa banda 

não apresenta homologia com o DNA da amostra da ave 08, que possui o fenótipo T – Check, 

nem com as amostras das aves 06 e 26, que também exibem o fenótipo Check, e igualmente 

não se relaciona com as amostras das aves 09, 15, 19 e 30, que têm fenótipos Barless. Isso 

sugere que as asas das aves das amostras 03, 10, 12, 18 e 27 contêm um par de alelos 

homozigotos cbacba, que são diferentes dos das demais amostras, ou seja, elas apresentam 

diferenças genéticas, com variações em suas sequências de DNA. 

Dessa forma, essa metodologia de análise permite que, sempre que for possível observar 

apenas um marcador molecular (banda) na coluna de cada linha, se assegure que se refere a 

pombos com plumagem de asas associadas às classes genotípicas homozigotas. De acordo com 

Butler (2005) o conceito de heterozigose diz respeito à existência de dois alelos diferentes 

(genótipo heterozigoto), enquanto a homozigose se relaciona à presença de dois alelos iguais 

(genótipo homozigoto). Já o polimorfismo se refere à existência de mais de um alelo de um 

gene ou trecho de DNA em uma população; um lócus é classificado como polimórfico quando 

o seu alelo mais prevalente tem uma frequência igual ou inferior a 99% (CAVALLI-SFORZA 

et al., 1994). 
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Em relação à ave da amostra 08, que não apresenta o padrão quadriculado característico 

na plumagem das asas, nota-se a ausência de faixas ou listras. Esse fenômeno está ligado a um 

único marcador molecular da segunda linha, com uma massa molecular de 83 pb. Isso evidencia 

a variabilidade alélica do fenótipo T - check, uma vez que os indivíduos possuem o genótipo 

homozigoto (83/83 pb) e exibem apenas uma banda no gel de 83 pb. Essa banda inicial não 

possui homologia no DNA com as bandas das amostras das aves 03 (Tabela 2), 10 (Tabela 3), 

12 (Tabela 4), 18 (Tabela 5) e 27 (Tabela 7), que mostram o fenótipo Bar. Além disso, não se 

assemelha às amostras das aves 06 (Tabela 3) e 26 (Tabela 7) com fenótipo Check, nem às das 

aves 09 (Tabela 3), 15 (Tabela 4), 19 (Tabela 5) e 30 (Tabela 7), que têm fenótipos Barless. Isso 

sugere que a ave da amostra 08 (Tabela 3) contêm um par de alelos homozigotos cTcT, que são 

diferentes dos encontrados nas outras amostras citadas, revelando, assim, a presença de 

variações genéticas nas características da sequência de DNA. 

Foi observado que as amostras das aves de número 06 (Tabela 3) e 26 (Tabela 7), que 

apresentam plumagem das asas com um padrão quadriculado (estilo xadrez) e listras ou faixas 

verticais e horizontais em alternância, estão associadas a apenas um marcador molecular da 

terceira linha, que se apresenta com (pb) uma massa molecular de 55 pb. Isso revela a variação 

alélica do fenótipo Check, caracterizando-as como portadoras do genótipo homozigoto (55/55 

pb) e exibindo apenas uma banda no gel (55 pb). Vale ressaltar que esta terceira banda não 

possui homologia com o DNA da amostra da ave 08 (Tabela 3), que apresenta o fenótipo T - 

Check, nem com as amostras das aves 03 (Tabela 2), 10 (Tabela 3), 12 (Tabela 4), 18 (Tabela 

5) e 27 (Tabela 7), que apresentam o fenótipo Bar, assim como não se relaciona com as amostras 

das aves 06 (Tabela 3) e 26 (Tabela 7) do fenótipo Check, nem com aquelas das aves 09 (Tabela 

3), 15 (Tabela 4), 19 (Tabela 5) e 30 (Tabela 7) que têm fenótipos Barless. Isso indica que as 

amostras 06 (Tabela 3) e 26 (Tabela 7) possuem um par de alelos homozigotos cchcch, que são 

distintos dos que aparecem nas demais amostras mencionadas, ou seja, existem diferenças 

genéticas que resultam em variações nas características da sequência de DNA. 

Além disso, observou-se que nas amostras das aves 09 (Tabela 3), 15 (Tabela 4), 19 

(Tabela 5) e 30 (Tabela 7), os fenótipos com um padrão de plumagem de asas que se caracteriza 

pela falta de barras e do padrão quadriculado conhecido como Barless, apresentando uma 

distribuição uniforme de pigmento por quase toda a superfície da asa, estão associados a um 

único marcador molecular da quarta linha que exibe, em pb, uma massa molecular de 35. Isso 

evidencia a variação alélica do fenótipo Barless, que possui o genótipo homozigoto (35/35 pb) 

e exibe apenas uma banda no gel (35 pb). Essa quarta banda não tem homologia com o DNA 

das amostras das aves 03 (Tabela 2), 10 (Tabela 3), 12 (Tabela 4), 18 (Tabela 5) e 27 (Tabela 

7), que apresentam o fenótipo Bar, nem com a amostra da ave 08 (Tabela 3), que tem o fenótipo 

T – Check, ou com as amostras das aves 06 (Tabela 3) e 26 (Tabela 7), que possuem o fenótipo 

Check e com as demais amostras. Isso implica que aves das amostras 09 (Tabela 3), 15 (Tabela 

4), 19 (Tabela 5) e 30 (Tabela 7) carregam um par de alelos homozigotos cScS, distintos dos das 

outras amostras mencionadas, indicando que elas são geneticamente diferentes e contêm 

variações nas características da sequência de DNA. 

Dessa forma, percebeu-se que cada fenótipo possui uma composição genética distinta, 

o que possibilitou a sua diferenciação. Assim, ao relacionarmos os marcadores moleculares que 

refletem a condição fenotípica da plumagem das asas de cada ave, constatamos que esses 

marcadores ou bandas (genes) observados facilitaram fazer a associação com as classes 

genotípicas homozigotas e também identificar qual alelo é responsável por manifestar as 

características fenotípicas: T - check; Check; Bar e Barless. 

De acordo com os autores Gardner & Snustad (1986); Griffiths et al. (2016), o genótipo 

é a composição genética formada pelo conjunto de alelos presentes em um indivíduo, que foram 

herdados de seus pais. É comum representar o genótipo, mais especificamente os alelos de um 

determinado gene, pela combinação de uma ou mais letras e números. Já o fenótipo é o conjunto 
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de características observáveis, sejam elas morfológicas, bioquímicas ou fisiológicas. Assim, a 

Tabela 1, ilustra as caraterísticas fenotípicas: T - check; Check; Bar e Barless, identificadas, 

respectivamente, pelas expressões dos genes alelos: CT, cch, cba e cs. 
 

Tabela 1. Fenótipos das variações de padrão de plumagem das asas: T - check; Check; Bar e Barless, gerados 

pela expressão dos múltiplos alelos (CT, cch, cba e cs). 

 

 

As Tabelas 2 a 7 foram criadas para que os alunos coletassem e mostrassem os resultados 

da análise genética a partir de 30 autorradiografias do gel, conforme descrito nos modelos 

educacionais (Figuras 2 a 7). Eles eram instruídos a inserir os resultados da análise genética 

examinada, levando em conta as variações fenotípicas impelidas, respectivamente, pelas bandas 

de massas moleculares de 35 pb, 55 pb, 83 pb e 88 pb. 

Nesse sentido, ao compararmos as bandas de massas moleculares de 35 pb, 55 pb, 83 

pb e 88 pb correspondentes às aves 01, 02, 03, 04 e 05 (Tabela 2), podemos observar a 

representação esquemática dos géis de agarose, exibindo bandas de marcadores de massa 

molecular; ave (01) apresenta-se como heterozigota devido à presença de duas bandas, uma 

com 88 pb e outra com 35 pb); ave (02) caracteriza-se como heterozigota com uma banda de 

55 pb e outra de 58 pb; ave (03) é homozigota com ambas as bandas medindo 88 pb; ave (04) 

é heterozigota com uma banda de 83 pb e outra de 55 pb; e ave (05) é heterozigota com uma 

banda de 55 pb e outra de 35 pb. 

Os marcadores que numeram as bandas com massas moleculares de 35 pb, 55 pb, 83 pb 

e 88 pb provenientes dos pombos (Tabelas 2) auxiliaram na identificação dos genótipos. Assim, 

ao correlacionar as bandas de cada linha com as colunas que indicam o fenótipo de cada pombo, 

conseguimos reconhecer os genes que determinam o seu genótipo. 

Dessa forma, observamos que os pombos 01, 02, 04 e 05 mostraram, de acordo com os 

marcadores moleculares, duas bandas de DNA com características distintas. O pombo 01 

indicou um padrão fenotípico do tipo Bar, o pombo 02 do tipo Check, o pombo 04 do tipo T – 

check, e o pombo 05 do tipo Check. Ao examinarmos qual fenótipo é dominante e qual é 

recessivo, notamos que os pombos 01 e 05 não apresentam o fenótipo vinculado à banda 35 Pb. 

Esta banda, que está na quarta posição da coluna de marcadores moleculares, revela o alelo (cs), 

que é responsável pelo tipo Barless, mas os pombos não exibem essa característica. 

De forma semelhante, ao examinarmos os pombos 02 e 04, notamos que o pombo 02 

não exibe o fenótipo relacionado à banda (88 pb), que na primeira posição da coluna dos 

marcadores moleculares indica o alelo (cba), que está associado ao tipo Bar. Por sua vez, o 

pombo 04 também não apresenta o fenótipo correspondente à banda (55 pb), que na terceira 

posição da coluna dos marcadores moleculares aponta para o alelo (cch), responsável pelo tipo 

Check. Assim sendo, quando os pombos são heterozigotos, eles não demonstram o fenótipo 

decorrente do alelo recessivo, como acontece com os pombos 01, 02, 04 e 05. Portanto, esses 

pombos mostram seu fenótipo com duas variantes distintas do gene. Dessa maneira, os pombos 

01, 02, 04 e 05 serão designados, em ordem, como heterozigotos nas classes genotípicas cbacs, 

cchcba, cTcch e cchcs. 
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Tabela 2.  Autorradiografias do gel que ajudam identificar, usando os marcadores de massa molecular 35, 

55, 83 e 88 pb, qual é a constituição genotípica dos pombos que possuem asas com plumagem padrão 

fenotípico: T – check, Check, Bar ou Barless. (Fonte: Os autores, 2023). 

 
 

Na Tabela 3, ao analisarmos as bandas de massas moleculares de 35 pb, 55 pb, 83 pb e 

88 pb referentes às aves 06, 07, 08, 09 e 10 (Figura 3), observamos a representação esquemática 

dos géis de agarose com bandas de marcador de massa molecular; a ave 06 é homozigota, 

apresentando duas bandas de 55 pb; a ave 07 é heterozigota, mostrando duas bandas, uma de 

88 pb e outra de 35 pb; a ave 08 é homozigota, com duas bandas de 83 pb; a ave 09 é homozigota 

com ambas bandas de 35 pb e a ave 10 é homozigota com as duas bandas de 88 pb. 

Assim, notamos que o pombo 07 apresentou, em sua análise de marcadores moleculares, 

duas bandas de DNA distintas, sugerindo que possui asas com o padrão fenotípico do tipo Bar. 

Ao examinarmos qual gene exerce dominância e qual é recessivo, percebemos que o pombo 07 

não apresenta o fenótipo correspondente à banda de 35 pb. Esta banda, localizada na quarta 

posição da coluna de marcadores moleculares, representa o alelo (cs), que está ligado ao tipo 

Barless, mas como o pombo 07 não exibe essa característica, conclui-se que o gene cba, 

responsável pelas asas do tipo Bar, é dominante em relação ao gene cs que determina o tipo de 

asas Barless. 

Portanto, quando os pombos são heterozigotos, eles não apresentam o fenótipo 

relacionado ao alelo recessivo, como no caso do pombo 07. Esse pombo, portanto, apresenta 

duas variantes do gene. Assim, podemos classificar o pombo 07 como heterozigoto na categoria 

genotípica cbacs. As aves 06, 08, 09 e 10 serão identificadas, respectivamente, como 

homozigotas nas categorias genotípicas cchcch, cTcT, cscs e cbacba. 
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Tabela 3.  Autorradiografias do gel que ajudam identificar, usando através dos marcadores de massa 

molecular 35, 55, 83 e 88 pb, qual é a constituição genotípica dos pombos que possuem plumagem das asas 

com padrão fenotípico: T – check, Check, Bar ou Barless. (Fonte: Os autores, 2023). 

 
 

Na Tabela 4, ao analisarmos as bandas de massas moleculares de 35 pb, 55 pb, 83 pb e 

88 pb das aves 11, 12, 13, 14 e 15 (Figura 4), observamos um esquema dos géis de agarose que 

revela as bandas dos marcadores de massa molecular; a ave 11 é homozigota com duas bandas 

de 55 pb; a ave 12 é heterozigota, apresentando bandas de 83 pb e 88 pb; a ave 13 também é 

heterozigota, com bandas de 88 pb e 35 pb; a ave 14 é heterozigota, com bandas de 55 pb e 35 

pb; e a ave 15 é homozigota, mostrando  as  duas bandas de 35 pb. 

Portanto, ficou evidente que os pombos 11, 13 e 14, em relação aos marcadores 

moleculares, exibem duas bandas diferentes de DNA; o pombo 11 corresponde ao fenótipo das 

asas do tipo Check, o pombo 13 é do tipo Bar, e o pombo 14 é do tipo Check. Ao investigarmos 

quais fenótipos predominam ou são recessivos, notamos que esses três pombos (11, 13 e 14) 

não apresentam o fenótipo vinculado à banda de 35 pb. Essa banda, que ocupa a quarta posição 

na coluna dos marcadores moleculares, representa o alelo (cs), que é responsável pela 

característica Barless, mas os pombos não demonstram essa característica. 

Assim, quando os pombos têm genótipos heterozigotos, não manifestam o fenótipo 

decorrente do alelo recessivo, como é o caso dos pombos 11, 13 e 14, que, portanto, possuem 

duas variantes do gene. Dessa maneira, esses pombos serão classificados como heterozigotos 

nas combinações genotípicas cchcs, cbacs e cchcs. Já os pombos 12 e 15 serão reconhecidos como 

homozigotos nas classes genotípicas cbacba e cscs, respectivamente. 
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Tabela 4.  Autorradiografias do gel que ajudam identificar, usando marcadores de massa molecular 35, 55, 

83 e 88 pb, qual é a constituição genotípica dos pombos que possuem plumagem das asas com padrão 

fenotípico: T – check, Check, Bar ou Barless. (Fonte: Os autores, 2023). 

 
 

 

Na Tabela 5, ao fazermos uma análise comparativa das bandas de massas moleculares 

de 35 pb, 55 pb, 83 pb e 88 pb relacionadas às aves 16, 17, 18, 19 e 20 (Figura 5), notamos a 

representação esquemática dos géis de agarose, que evidencia as bandas de marcadores de 

massa molecular. A ave (16) é heterozigota, pois apresenta duas bandas, uma de 83 pb e outra 

de 55 pb; a ave (17) também é heterozigota, com uma banda de 88 pb e outra de 35 pb; a ave 

(18) é homozigota, com ambas as bandas medindo 88 pb; a ave (19) é homozigota, apresentando 

ambas as bandas de 35 pb; e a ave (20) é heterozigota com uma banda de 88 pb e outra de 35 

pb. 

Dessa forma, podemos concluir que os pombos 16, 17 e 20, segundo os dados dos 

marcadores moleculares, têm duas bandas de DNA com características diferentes. O pombo 16 

revela um fenótipo de asas do tipo Check, enquanto os pombos 17 e 20 são classificados como 

tipo Bar. Ao analisar qual fenótipo é dominante e qual é o recessivo, percebemos que o pombo 

16 não apresenta o fenótipo associado à banda de 55 pb. Essa banda, que ocupa a terceira 

posição na coluna de marcadores moleculares, representa o alelo (cch), responsável pelo padrão 

Check. Da mesma maneira, os pombos 17 e 20 não mostram o fenótipo relacionado à banda de 

35 pb. Esta, posicionada na quarta posição da coluna de marcadores moleculares, indica o alelo 

(cs), que está vinculado ao tipo Barless. Portanto, tanto o pombo 16 quanto os pombos 17 e 20 

não demonstram as características associadas aos genes cch e cs, respectivamente. Assim, nos 

casos em que os pombos são heterozigotos, eles não manifestam o fenótipo correspondente ao 

alelo recessivo, como é o caso dos pombos 16, 17 e 20. Consequentemente, esses pombos 

apresentam duas variantes do gene. Eles serão então considerados como de genótipos 

heterozigotos nas categorias genotípicas cTcch, cbacs e cbacs. Por outro lado, os pombos 18 e 19 

são identificados como homozigotos nas categorias genotípicas cbacba e cscs. 
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Tabela 5.  Autorradiografias do gel que ajudam identificar, através dos marcadores de massa molecular 35, 

55, 83 e 88 pb, qual é a constituição genotípica dos pombos que possuem plumagem das asas com padrão 

fenotípico: T – check, Check, Bar ou Barless. (Fonte: Os autores, 2023). 

 
 

Na Tabela 6, quando observamos comparativamente as bandas de massas moleculares 

35 pb, 55 pb, 83 pb e 88 pb referentes as aves 21, 22, 23, 24 e 25 (Figura 6), verificamos a 

representação esquemática do géis de agarose mostrando bandas de marcador de massa 

molecular; ave (21) heterozigota devido a presença de duas bandas uma de 83 pb e outra de 88 

pb; ave (22) heterozigota devido a presença de duas bandas uma de 83 pb e outra de 35 pb; ave 

(24) heterozigota devido a presença de duas bandas uma de 55 pb e outra de 88 pb e ave (25) 

heterozigota devido a presença de duas bandas uma de 88 pb e outra de 35 pb. 

Desse modo, verificamos que os pombos 21, 22, 23, 24 e 25 apresentaram na informação 

dos marcadores moleculares, duas bandas de DNA com características diferentes, pombo 21 e 

23 indicando para asas com o padrão fenotípico do tipo T – check, pombos 22 e 25 do tipo Bar 

e pombo 24 do tipo Check. Então, ao analisarmos qual fenótipo é dominante e qual é recessivo, 

percebemos que os pombos 21 e 23 não apresentam o fenótipo associado, respectivamente, às 

bandas 88 e 35 pb. Essas bandas, que ficam na primeira e quarta posição da coluna de 

marcadores moleculares, indicam os alelos (cch e cs), respectivamente, responsáveis pelos tipos 

Check e Barless, mas os pombos não mostram essa característica. Os pombos 22 e 25 não 

apresentam o fenótipo associado, respectivamente, à banda 35 pb. Essa banda, que fica na 

quarta posição da coluna de marcadores moleculares, indica o alelo (cs) é responsável pelo tipo 

Barless, mas os pombos não mostram essa característica. O pombo 23 não apresenta o fenótipo 

associado a banda 88 pb. Essa banda, que fica na primeira posição da coluna de marcadores 

moleculares, indica o alelo (cch) determinante do tipo Check. Os pombos não mostram essas 

características.  

Assim, quando os pombos são heterozigotos, eles não manifestam o fenótipo causado 

pelo alelo recessivo, como é o caso dos pombos 21, 22, 23, 24 e 25. Esses pombos, portanto, 

apresentam em seu genótipo duas variantes do gene. Dessa forma, serão classificados, 

respectivamente, como heterozigotos nas classes genotípicas cTcch, cbacs, cTcs, cchcba e cbacs.  
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Tabela 6.  Autorradiografias do gel que ajudam identificar, através dos marcadores de massa molecular 35, 

55, 83 e 88 pb, qual é a constituição genotípica dos pombos que possuem plumagem das asas com padrão 

fenotípico: T – check, Check, Bar ou Barless. (Fonte: Os autores, 2023). 

 
 

 

Na Tabela 7, ao compararmos as bandas de tamanhos moleculares de 35 pb, 55 pb, 83 

pb e 88 pb ligadas às aves 26, 27, 28, 29 e 30 (Figura 7), observamos a ilustração dos géis de 

agarose que apresentam bandas de marcadores de massa molecular; a ave (26) é homozigota 

com duas bandas de 55 pb; a ave (27) é homozigota com ambas as bandas de 88 pb; a ave (28) 

é heterozigota devido à presença de duas bandas, uma de 55 pb e outra de 88 pb, e a ave (30) é 

homozigota com ambas as bandas de 35 pb. 

Consequentemente, notamos que as aves 28 e 29 revelaram, na avaliação dos 

marcadores moleculares, a existência de duas bandas de DNA diferentes entre si. A ave 28 

possui um fenótipo de plumagem de asas que corresponde ao padrão conhecido como Check, 

enquanto a ave 29 exibe o padrão T – check. Ao analisarmos qual dos fenótipos é dominante e 

qual é recessivo, percebemos que as aves 28 e 29 não apresentam os fenótipos associados à 

banda de 88 pb, que aparece em primeiro lugar na lista dos marcadores moleculares, indicando 

o alelo (cba), responsável pela característica Bar. Assim, quando os pombos se apresentam como 

heterozigotos, eles não manifestam o fenótipo associado ao alelo recessivo, como observado 

nas aves 28 e 29. Portanto, esses pombos apresentam em seu genótipo duas variantes do gene. 

Desse modo, eles serão classificados como heterozigotos nas classes genotípicas cchcba e cTcba. 

Já as aves 26, 27 e 30 serão consideradas homozigotas nas classes genotípicas cchcch, cbacba e 

cscs, respectivamente. 
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Tabela 7.  Autorradiografias do gel que ajudam identificar, usando marcadores de massa molecular 35, 55, 

83 e 88 pb, qual é a constituição genotípica dos pombos que possuem plumagem de asas com padrão 

fenotípico: T – check, Check, Bar ou Barless. (Fonte: Os autores, 2023).  

 
 

 

Desse modo, observou-se que cada fenótipo de ave tem uma combinação genética 

exclusiva, o que permitiu uma diferenciação entre eles. Portanto, quando associamos os 

marcadores moleculares, que expressam a condição fenotípica da plumagem das asas das 

amostras de cada uma das 30 aves analisadas, verificamos que esses marcadores ou bandas 

(genes) observados possibilitaram o reconhecimento do fenótipo dominante e recessivo.  

Portanto, as aves homozigotas (03, 10, 12, 18 e 27) de fenótipos bar, são vinculados 

apenas aos marcadores moleculares da primeira linha, mostrando em (pb) marcador de massa 

molecular 88;  a ave homozigota (08) de fenótipo T - Check, é vinculada ao marcador molecular 

da segunda linha, mostrando em (pb) marcador de massa molecular 83;   as aves homozigotas 

(06 e 26) de fenótipos Check, são vinculadas aos marcadores moleculares da terceira linha, 

mostrando em (pb) marcador de massa molecular 55 e as aves homozigotas (09, 15, 19 e 30) 

de fenótipos Barless, são vinculadas aos marcadores moleculares da quarta linha, mostrando 

em (pb) marcador de massa molecular 35. Logo, quando associamos os marcadores 

moleculares, que expressam a condição fenotípica de cada ave, verificamos que esses 

marcadores ou bandas (genes) observados possibilitaram quatro variedades com arranjos de 

classes genotípicas de constituição homozigotos (cTcT, cChcCh, cBacBa e cScS) e seis com arranjos 

heterozigotas (cTcCh, cTcBa, cTcS, cChcBa, cChcS, cBacS).  

Em suma, podemos dizer que esses conjuntos de marcadores moleculares se referem aos 

genes encontrados em uma ave e que são herdados de maneira mendeliana. Portanto, em outras 

palavras, podemos chamar de genótipo que é um termo usado para se referir à constituição 

genética de um indivíduo. Assim, a presença da banda na primeira, segunda, terceira ou quarta 

linha, caracteriza a constituição genética de uma ave com variações de padrão de plumagem  

entre as asas: T – check (cTcT, cTcCh, cTcBa e cTcS); Check (cChcCh, cChcBa e cChcS); Bar (cBacBa e 

cBacS)  e Barless (cScS), gerados pela expressão de múltiplos alelos com ordem de dominância 

igual a: cT >  cCh >  cBa > cS. 

 

Descrição da composição genética que determina a plumagem das asas na 

população de pombos (Figuras 2 a 7) 

A composição genética da população pode ser descrita, para qualquer loco gênico, em 

termos das frequências de seus alelos ou genótipos. Assim, para descrever a constituição 
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genética desse grupo populacional hipotético de pombos, teremos de especificar dois atributos 

importantes: as frequências gênicas e o conjunto gênico. 

Nesse grupo de pombos, é importante destacar que, os parâmetros que se utilizaram para 

descrever a existência das classes fenotípicas e genotípicas foram a relação de dominância cT >  

cCh >  cBa > cS bem como as seguintes relações genótipo/fenótipo: (cT) determinante do padrão 

de asas T – check (cTcT, cTcCh, cTcBa e cTcS); (cch) determinante do padrão de asas Check (cChcCh, 

cChcBa e cChcS); (cBa) determinante do padrão de plumagem  de asas Bar (cBacBa e cBacS) e (cS) 

determinante do padrão de plumagem  de asas Barless (cScS). 

A Tabela 8, foi construída com o propósito dos alunos descreverem todas as 

combinações das classes genotípicas que podem ser destacadas, baseado na identificação das 

diferenças fenotípicas da população de pombos, destacando a constituição das combinações 

genotípicas que podem ser relacionadas ao padrão de plumagem das asas do grupo populacional 

de pombas (Tabelas 2 a 7). Observou-se um total de 10 classes de combinações genotípicas e 

dessas, quatro combinações genotípicas (cTcT, cTcCh, cTcBa e cTcS); são associadas ao padrão de 

asas T – check (40,0%), três (cChcCh, cChcBa e cChcS) ao padrão de asas Check (30,0%), duas 

(cBacBa e cBacS) ao padrão de plumagem de asas Bar (20,0%) e uma (cScS) ao padrão de 

plumagem de asas Barless (10,0%).  

 

 
Tabela 8. Possíveis combinações de genótipos e as porcentagens que foram observadas em cada categoria 

fenotípica das diversas plumagens de asas (T – check, Check, Bar ou Barless) nos pombos listados nas 

Tabelas 2 a 9. 

 
 

 

A Tabela 9 foi criada para que os alunos pudessem anotar por classe fenotípica, com 

base nas identificações relacionadas aos padrões de plumagem das asas do grupo de pombos 

(Tabelas 2 a 7), a frequência absoluta e a frequência relativa acumulada de todas as combinações 

genotípicas possíveis. Foram registradas 30 classes diferentes de combinações fenotípicas ????, 

sendo que seis estão associadas ao padrão de asas T – check (20,0%), oito correspondem ao 

padrão de asas Check (26,6%), doze ao padrão de asas Bar (40,0%) e quatro estão ligadas ao 

padrão de plumagem de asas Barless (13,3%). 
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Tabela 9. Frequências e porcentagens das classes fenotípicas dos diferentes padrões de plumagem das asas 

(T – check, Check, Bar ou Barless) observados nos pombos integrantes das Tabelas 2 a 9. 

 
 

Assim como as Tabelas 2 a 7, a Tabela 10 é composta por uma população de 30 pombos, 

na qual se verifica as seguintes frequências de classes genotípicas: T – check: cTcT (3,33%), 

cTcCh (6,67%), cTcBa (6,67%) e cTcS (3,33%); Check: cChcCh (6,66%), cChcBa (10,0%) e cChcS 

(10,0%); Bar: cBacBa (16,67%) e cBacS (23,33%); Barless cScS (13,33%). Assim, a estrutura 

genética dessa população pode ser totalmente caracterizada pela proporção ou percentual de 

indivíduos de cada grupo de genótipo; em outras palavras, pelas frequências de todos os 10 

tipos de classes genotípicas observadas entre os 30 pombos. É importante ressaltar que a soma 

das frequências de todos os grupos de genótipos deve ser igual a 1 ou 100%. 

 
Tabela 10. Frequências absolutas, relativas e porcentagens das classes genotípicas dos diferentes padrões de 

plumagem das asas (T – check, Check, Bar ou Barless) observados nos pombos integrantes das Tabelas 2 a 

9. 

 
 

 

Na Tabela 11 são dispostos dados que revelam informações sobre as classes fenotípicas, 

classes genotípicas e a quantidade de genes alelos que podem ser observados entre os 30 

pombos, ilustrados nas Figuras 2 a 7. Também são mostradas as informações sobre as 

frequências absolutas das combinações de genótipos e, com base nessas ocorrências, são feitas 

estimativas sobre o número de pombos relacionado a cada uma dessas categorias, além de 

estimativas quanto ao número de genes alelos que estão sendo sugeridos pela variabilidade 

fenotípica associada aos padrões de plumagem das asas com as classes genotípicas: cTcT, cTcCh, 

cTcBa, cTcS, cChcCh, cChcBa, cChcS, cBacBa e cBa, cScS (Figuras 2 a 7). Cada pombo possui um par 

de alelos por gene, sendo um derivado de cada cromossomo. Quando os dois alelos são iguais, 
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eles são denominados homozigotos. Nesse cenário, ambos os alelos indicarão uma 

característica idêntica. Por outro lado, se os alelos diferirem, eles são conhecidos como 

heterozigotos. 

Quando buscamos entender geneticamente uma população, dois aspectos são 

fundamentais: suas frequências de alelos e seu reservatório genético. Assim, se nosso objetivo 

é analisar geneticamente o número estimado de genes (cT, cCh, cBa e cS) que fazem parte da 

população de pombos, então duas características são essenciais: as frequências alélicas e o 

reservatório genético. A frequência alélica refere-se à proporção de cada alelo distinto dentro 

dessa população. Para determinar essas proporções, precisamos contar a quantidade total de 

amostras de pombos que apresentam cada genótipo na população e calcular ou estimar a 

frequência relativa dos alelos correspondentes. 

Dessa forma, ao analisar os alelos cT, cCh, cBa e cS nesta população (conforme ilustrado 

nas Figuras 2 a 7), a distribuição de genótipos dos pombos foi calculada da seguinte maneira: 

1 (cTcT), 2 (cTcCh), 2 (cTcBa), 1 (cTcS), 2 (cChcCh), 3 (cChcBa), 3 (cChcS), 5 (cBacBa), 7 (cBacS) e 4 

(cScS). Nesse contexto, com base no total da amostra e no número de pombos correspondentes 

a cada genótipo, o gene (cT), responsável pela transmissão da informação genética que 

determina o padrão de asas T – check, foi avaliado com um total de 7 genes (cT), dos quais 2 

pertencem ao genótipo homozigoto (cTcT) e 5 vêm do genótipo heterozigoto, sendo 2 (cTcCh) + 

2 (cTcBa) + 1 (cTcS). 

Para o gene (cch) que possibilita a passagem da informação genética responsável pelo 

padrão de asas Check, foi realizada uma estimativa com um total de 10 genes (cch). Desses, 4 

pertencem ao genótipo homozigoto 2 (cchcch) e 6 são de genótipos heterozigotos 3 (cchcba) e 3 

(cchcs). Em relação ao alelo (cba), que é fundamental para o padrão de plumagem das asas Bar, 

houve uma estimativa com um conjunto de 17 genes (cba). Dentre eles, 10 são do genótipo 

homozigoto 5 (cbacba) e 7 do genótipo (cbacs).  

Para o gene (cs), que permite a transmissão da informação genética que define o padrão 

de plumagem de asas Barless, foi feito um cálculo com um total de 19 genes (cs). Desses, 8 

pertencem ao genótipo homozigoto 4 (cscs) e 11 são de genótipos heterozigotos 1 (cTcs), 3 (cchcs) 

e 7 (cBacs).   

 
Tabela 11. Frequências absolutas das classes genotípicas e número de genes alelos observados nos diferentes 

padrões de plumagem das asas (T – check, Check, Bar ou Barless) dos pombos integrantes das Tabelas 2 a 

9. 
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A abordagem educacional sugerida possibilitou evidenciar, em nosso contexto teórico, 

dados acerca da frequência absoluta, relativa e percentual dos genes (cT, cCh, cBa e cS) que 

influenciam nos variados padrões de plumagem das asas (T – check, Check, Bar ou Barless) 

dos pombos listados nas Tabelas 2 a 9. 

No sistema genético que define os diversos tipos de asas (T – check, Check, Bar ou 

Barless) dos pombos, os genes estão presentes em pares, ou seja, vêm em duplicidade. Ademais, 

uma das cópias de um gene pode exercer influência predominante sobre a outra, que é 

considerada recessiva. Como demonstrado nas Tabelas 2 a 11, um pombo pode ter duas cópias 

idênticas de um gene, configurando-se como homozigoto, ou cópias distintas, configurando-se 

como heterozigoto. Portanto, com base na classificação do genótipo do padrão de asas de cada 

pombo (Tabelas 11), foi viável calcular a frequência relativa e percentual de cada gene. Esse 

cálculo foi realizado contando quantas vezes os alelos (cT, cCh, cBa e cS) apareceram no grupo 

de pombos e dividindo pelo total de cópias do gene. Para calcular a frequência de cada alelo 

nesta população, é essencial conhecer os genótipos associados aos genes (cT, cCh, cBa e cS). 

Assim, ao considerar que a frequência absoluta se refere ao número de vezes que um alelo cT, 

cCh, cBa ou cS ocorre nos genótipos, a frequência absoluta de cada um desses alelos pode ser 

determinada simplesmente contando suas múltiplas aparições.  

A Tabela 12 apresenta as contagens absolutas, as proporções relativas e a porcentagem 

de cada um dos quatro alelos, sendo que o gene cT representa o padrão de asas T – check, o 

gene cch representa Check, o gene cBa simboliza Bar e o gene cS indica Barless. 

A contagem absoluta refere-se ao número total de vezes que um alelo específico foi 

encontrado. Com base nessa contagem absoluta, é possível determinar a proporção relativa, que 

é obtida ao dividir a contagem absoluta pelo total de alelos no grupo. Por exemplo, a proporção 

do alelo cS é calculada como 19 dividido por 60, o que resulta em 0,317. Assim, o alelo cS tem 

uma proporção de 31,7%. Para o alelo cba, a proporção é de 22 dividido por 60, resultando em 

0,367, ou seja, 36,7%. A proporção do alelo cch é de 12 dividido por 60, gerando 0,2, o que 

equivale a 20,0%. Por último, a proporção do alelo cT é de 7 dividido por 60, resultando em 

0,116. Assim, a soma das proporções genéticas chega a 1 ou 100%. 

 
Tabela 12. Frequências dos diferentes alelos do lócus responsável pelos diferentes padrões de plumagem de 

asas (T – check, Check, Bar ou Barless) observadas no grupo populacional hipotético de pombos integrantes 

das Tabelas 2 a 9. 

 
 

A utilização da metodologia de eletroforese de bandas possibilitou reconhecer a 

categoria genotípica relacionada aos padrões de plumagem das asas dos pombos por meio da 

avaliação de suas moléculas de DNA, ou ácido desoxirribonucleico, que forma os genes. Cada 

pombo apresenta um conjunto singular de genes e, por conseguinte, de moléculas de DNA. O 
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padrão de bandas de tamanhos moleculares de 35 pb, 55 pb, 83 pb e 88 pb que se forma é 

exclusivo para cada pombo, funcionando como sua “impressão digital” genética. 

Ao analisar o resultado da proposta didática (Figuras 1 a 7), percebeu-se que os 

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

dados (Tabelas 2 a 11), 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 trabalho proporcionou aos estudantes de 

Licenciatura em Ciências Biológicas, mais uma ferramenta metodológica para reprodução, a 

ser usado durante as aulas de Genética Básica e de Populações na parte em que aborda assuntos 

relacionados a variabilidade genética das espécies, evidenciando o estudo da frequência dos 

alelos que compõem os diferentes genótipos compartilhados por um grupo populacional 

hipotético de pombos considerando quatro alelos múltiplos, tendo como exemplificação um 

modelo didático que simula imagens de autorradiografias dos géis de agarose para verificar a 

presença de múltiplos alelos que determinam o padrão de plumagem das asas (T – check, 

Check, Bar ou Barless), com base em informações fenotípicas de pombos (C. livia).  

Para isso, foi levada em conta a necessidade de empregar materiais que sejam acessíveis 

e econômicos, além de serem de fácil construção. Assim, conforme afirmado por Guimarães e 

Ferreira (2006); Justina e Ferla (2006); Cavalcante e Silva (2008); Temp e Bartholomei-Santos 

(2014; 2018); Medeiros et al. (2021); Medeiros, Alves e Kimura (2023; 2024; 2025), esse tipo 

de recurso didático é visto como uma importante ferramenta para a aprendizagem, tornando as 

aulas mais variadas, dinâmicas e atraentes, enquanto também oferecem suporte ao professor na 

implementação de diferentes conteúdos durante as aulas. 

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; ANTUNES & SABÓIA-

MORAIS, 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). 

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), 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 com diversidade de padrões de plumagem das asas 

de pombos (C. livia) associadas as imagens de autorradiografias de eletroforese (Figuras 2 a 7) 

para investigar a ocorrência de múltiplos alelos também permitiram observar um desempenho 
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semelhante ao das aulas práticas, sendo indicativo de que a substituição é possível por esse 

modelo alternativo aqui usado. Portanto, através desta proposta metodológica observamos que 

os licenciandos desenvolveram uma postura mais científica. Ao coletarem os dados (Figura 2 a 

7 e Tabelas 1 a 11), acessaram e valorizaram conhecimentos do cotidiano, demonstraram 

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

obtendo dessa maneira ganhos pessoais e cognitivos.  

Segundo Mendonça & Santos (2011) os modelos didáticos além dar a competência 

necessária aos alunos de criar e recriar, permitem ainda associar o conhecimento científico, que 

é transmitido, para algo mais investigativo e que desenvolva habilidades de compreensão, 

associação com o tema, trabalho em grupo, organização, concentração, o qual facilita a criação 

dos modelos. Os benefícios da utilização desta metodologia são amplamente reconhecidos e 

diversos autores apontam a contribuição desses modelos na facilitação do aprendizado 

(GARDNER, 1995; WATERMAN, 1998; 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). E como foi relatado por Cavalcante & 

Silva (2008), os modelos didáticos possibilitam a experimentação, e podem direcionar os 

estudantes na associação da teoria e da prática, indicando novas possibilidades e conceitos 

aplicados através das habilidades promovendo o engajamento no desenvolvimento dos 

conteúdos. (ESTÁ ESQUISITO) 

Medeiros, Alves e Kimura (2025), ao levar em conta a diversidade dos estudantes no 

programa de Licenciatura em Ciências Biológicas e reconhecendo que cada indivíduo possui 

seu próprio ritmo e estilo de aprendizagem, sugerem que a adoção de metodologias variadas 

pode representar uma solução eficaz para aprimorar o entendimento dos conteúdos ligados à 

genética. 

Atualmente, a educação está passando por profundas transformações e inovações, 

enfrentando, em alguns casos, desafios para acessar recursos que podem ser aproveitados em 

sala de aula. Nesse contexto, a tecnologia assume um papel estratégico como ferramenta de 

ensino e aprendizagem, contribuindo na construção de novos e variados conhecimentos. Não 

se trata apenas de captar o interesse dos alunos para promover seu desenvolvimento escolar ou 

despertar a curiosidade pelos estudos, mas sim de oferecer um mecanismo facilitador que os 

apoie em seu processo de aprendizagem e na busca pelo saber, impulsionando seu crescimento 

educacional de forma positiva. O uso de modelos didáticos destaca-se como um elemento 

essencial para apoiar o aprendizado dos estudantes. Ao interagirem com abordagem 

metodológica que desperte seu interesse e permite explorar conteúdos de maneira dinâmica e 

acessível, os alunos têm a oportunidade de aprender de forma mais agradável e eficaz. Isso gera 

maior entusiasmo e foco nos estudos, além de promover o desenvolvimento de habilidades que 

podem ser aplicadas diretamente no ambiente escolar. 

Com o acesso aos modelos didáticos no ambiente escolar, torna-se as aulas mais 

atrativas e prazerosas, uma junção entre aprendizagem e lazer, deixando o ambiente um lugar 

mais agradável e receptivo aos alunos. O aluno se encontra em satisfação de estar na escola 

aprendendo e compartilhando seus conhecimentos com o grupo, onde pode se expressar e 

desenvolver habilidades, através de ilustrações que auxiliam no processo de aprendizagem. 

Nesse processo o papel do professor é oferecer estratégias e metodologias variadas, 

levando em consideração as dificuldades dos alunos e, ao aplicá-las, criar formas para que eles 

consigam superar esses desafios de aprendizagem, tornando o processo mais prazeroso e 

estimulante. Com este trabalho, buscou-se disponibilizar essas ferramentas para professores e 
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outros educadores, com o objetivo de orientar e apoiar os estudantes na conquista do sucesso 

em sua trajetória escolar. 

 

 

CONCLUSÕES 

 

Com base na análise realizada, conclui-se que a adoção do modelo educacional proposto 

apresentou diversas vantagens ao tornar o aprendizado mais interativo, acessível e ajustado às 

necessidades individuais dos alunos, funcionando, inclusive, como um exemplo prático de 

pesquisa educativa. Paralelamente, o estudo dos resultados obtidos por autorradiografias da 

reação em cadeia da polimerase (PCR), associado à eletroforese em gel de agarose, permitiu 

identificar diferentes classes genotípicas relacionadas aos fenótipos T - Check; Check; Bar e 

Barless relativos à plumagem das asas de pombos (C. livia) em uma amostra populacional 

composta por 30 indivíduos. Essas características foram utilizadas para calcular as frequências 

absolutas e relativas de cada alelo dentro desse grupo. 

Durante a atividade em sala de aula, ficou evidente um aumento significativo no nível 

de conhecimento dos alunos ao longo do processo, destacando a eficiência do modelo didático 

utilizado para promover o engajamento. Isso se deve ao fato de terem trabalhado com dados 

reais coletados por eles mesmos, explorando maneiras de manipular essas informações para 

prever numericamente as frequências gênicas ou alélicas. Observou-se que os quatro fenótipos 

de plumagem das asas estão associados à presença de quatro alelos distintos, que aparecem em 

10 combinações diferentes de genótipos. 

Essa abordagem metodológica permitiu um estudo integrado entre genética, técnicas de 

biologia molecular e matemática, promovendo um desenvolvimento pessoal e cognitivo dos 

alunos. Durante o processo, eles são incentivados a pensar, raciocinar, interpretar e, por fim, 

apresentar os resultados alcançados. Com isso, contribui-se significativamente para o 

aprendizado dos estudantes e para o avanço da interdisciplinaridade. Dessa maneira, espera-se 

que metodologias como essa sejam implementadas com maior frequência, tornando o ensino 

de genética mais envolvente e dinâmico. A idéia é estimular ainda mais a curiosidade dos alunos 

e incrementar sua participação em sala de aula. 
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