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RESUMO

A Genética é vista como um campo central da Biologia, posto que seu contetdo transpassa diversas
areas. Nesse cenario, o objetivo do presente estudo foi elaborar uma plataforma de Bioinformatica, a
OLATCG, para alicercar uma estratégia didatica em aulas de Genética no Ensino Médio. A pesquisa
possui carater descritivo, com abordagem qualitativa, e fora realizada com a participagao de nove alunas
de uma escola publica federal localizada no Rio de Janeiro. Elaborou-se uma estratégia didatica com
procedimentos experimentais in silico e conduziu-se a sua validacdo. Com os dados extraidos, analisou-
se a estratégia quanto a sua exequibilidade em aulas de Genética. Na validacdo da estratégia didatica,
identificou-se que a utilizagdo da plataforma com ferramentas de Bioinformética contribui para o
aprendizado de alguns temas de Genética Molecular e de Filogenia, do mesmo modo que oportuniza aos
alunos o contato mais estreito com a pesquisa cientifica, mediante a utilizacdo de temas recorrentes na
midia.
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ABSTRACT

Genetics teaching is considered a key area in Biology, since its contends are covered in many different
areas. Given this scenario, this study aimed at developing a bioinformatics platform, the OLATCG, in
order to serve as a base to a teaching strategy in Genetics’ class in Secondary Education. It was a
descriptive study with qualitative approach, and it was carried out with nine female students of a federal
school in Rio de Janeiro. We have both written a teaching strategy with in silico experimental procedures
and carried out its validation. Having data regarding this moment, we have analysed this strategy
towards its feasibility in Genetics’ classes. The teaching strategy validation has shown that using online
platforms with Bioinformatics’ tools may contribute to the learning of certain topics in Molecular
Genetics and Phylogeny. Likewise, it may allow students to have a closer contact with scientific research
through the use of recurrent topics in mainstream media.

KEYWORDS: Bioinformatics, Genetics teaching, Biology teaching, OLATCG

RESUMEN

La ensefianza de la Genética es vista como un area central de la Biologia, puesto que su contenido
traspasa diversas areas. Frente a ese escenario, el objetivo del presente estudio fue elaborar una
plataforma de Bioinformatica, el OLATCG, para fundamentar una estrategia didactica en clases de
Genética en la ensefianza media. La investigacion es de caracter descriptivo con abordaje cualitativo y
se llevo a cabo con la participacion de nueve alumnas de una escuela publica federal ubicada en Rio de
Janeiro. Desarrollamos una estrategia didactica con procedimientos experimentales in silico, realizamos
su validacion y, con los datos de ese momento, analizamos la estrategia en cuanto a su viabilidad en
clases de Genética. La validacion de la estrategia didactica nos mostré que el uso de la plataforma con
herramientas de Bioinformética puede contribuir al aprendizaje de algunos temas de Genética molecular
y filogenia, del mismo modo que puede brindar a los estudiantes un contacto mas cercano con la
investigacion cientifica a través del uso de temas recurrentes en los medios.

PALABRAS-CLAVE: Bioinformatica, Ensefianza de Genética, Ensefianza de Biologia, OLATCG.

1 INTRODUCAO

A Genética € a area das Ciéncias Bioldgicas que estuda 0s genes em sua estrutura e
funcdo (PIERCE, 2012), bem como de que forma se da a transmissdo das caracteristicas dos
organismos vivos, sejam elas morfoldgicas, fisiolégicas e/ou bioquimicas, entre as diferentes
geracOes. Esse ramo da Biologia disseminou-se na sociedade, de modo amplo, a partir de 2020,
periodo em que a pandemia de COVID-19 trouxe a baila uma gama de terminologias e
conceitos, debates sobre sequenciamento, tipos de cepas virais e composic¢ao vacinal. Tudo isso
tornou-se noticia nos meios de telecomunicagéo do pais.

Entretanto o entendimento dessas informac6es que chegam a todo momento depende de
um conhecimento bésico de Genética. E nesse contexto que est4 inserida a escola e o ensino da

disciplina, que atuam como mediadores desse processo de aprendizagem e auxiliam na
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compreensdo dos termos pelos alunos. Da mesma maneira, facilitam a identificacdo de uma
noticia quando esta traz em seu escopo uma pesquisa séria, de cunho cientifico, ou apenas uma
manchete sensacionalista com fake News (noticias falsas).

Apesar dessa relevancia, a Genética como componente curricular ainda é tida como uma
disciplina que apresenta baixos indices de aprendizagem (TEMP, 2018; LEAL; MEIRELLES;
ROCAS, 2019) — em especial a Genética Molecular. Tal desempenho dos estudantes pode ser
reflexo de um modelo de ensino abstrato e baseado apenas nos livros didaticos. Nestes, prima-
se pela memorizagéo de conceitos descontextualizados e que ndo fazem mencéao ao cotidiano
dos alunos, tais como as aulas com cruzamentos das ervilhas de Mendel (LEAL, MEIRELLES
& ROCAS, 2019).

A vinculagdo dos contetdos aprendidos nas aulas de Biologia — entre eles a Genética —
com o dia a dia dos estudantes contribui para a significacdo dos conceitos. Conforme retrata
Krasilchik (2004, p.57), quanto maior o nimero de exemplos esses alunos conseguirem acessar,
maior sera a chance de eles construirem associacdes e analogias, contextualizando o
aprendizado do conteldo com suas experiéncias pessoais. E € nessa vertente que se elaborou a
Base Nacional Comum Curricular (BNCC, 2017) na area de Ciéncias da Natureza. A
implementacdo da BNCC impele a adocdo de novas metodologias, com o objetivo de garantir
gue o discente atinja as competéncias e as habilidades apresentadas em cada contetdo
trabalhado.

Nessa perspectiva, a BNCC ressalta que o acesso aos conhecimentos cientificos e a
aproximacdo com processos e procedimentos de investigacdo cientifica também devem estar
presentes nas aulas de Ciéncias (BNCC, 2017). Sendo assim, a utilizacdo do Ensino por
Investigacdo (EI) € uma das possibilidades para trabalhar os contetdos de Genética e Biologia
Molecular. Esse € um modelo de ensino que, de acordo com Carvalho (2018), proporciona ao
docente a oportunidade ndo somente de verificar a aprendizagem por parte dos alunos, mas
também de observar se eles sabem argumentar, falar, debater, ler e escrever sobre o contetdo
aprendido.

O Ensino de Ciéncias por Investigagdo (EnCl) ambiciona conectar os alunos aos
processos de descobertas cientificas auténticas. Nesse caso, a complexidade do processo
cientifico ndo deve ser ignorada. Todavia, ao ser transposto, 0 objetivo é que esse percurso seja

fragmentado em unidades menores, mas que possuam uma ligagdo em comum e que norteiem
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os alunos, destacando-lhes os pontos-chave e chamando-lhes atencdo as partes centrais do
pensamento cientifico (PEDASTE, 2015).

Deve-se adotar o EnCl mediante a utilizacdo de diferentes estratégias didaticas que
tenham como base o aluno protagonista, que atue de modo ativo na producdo de seu
conhecimento, bem como utilize topicos e problemas para subsidiar uma investigacdo com o
objetivo de serem solucionados. Pari passu, nessa investigacao, os alunos devem ser capazes de
percorrer as etapas de coleta, anélise e interpretacdo de dados, e o processo deve demandar a
formulacdo de hipoteses do mesmo modo que a comunicacdo das conclusdes, sempre
embasadas em evidéncias observadas ao longo do processo (MELVILLE, et al., 2008).

Nesse contexto, a Bioinformatica surge como uma viabilidade para o aluno poder
trabalhar com EI ante a proposi¢édo de problemas pelos professores — ou por eles mesmos — que
Ihes estimulem a busca por solu¢des (MOTA, 2018).

Cabe enfatizar que, como ferramenta didatica, a Bioinformatica pode proporcionar aos
docentes uma nova forma de trabalhar a Genética, bem como oportunizar aos alunos uma
melhor visualizacéo de temas abstratos abordados nessa disciplina. Diante de tais constataces,
tem-se como objetivo desta pesquisa elaborar uma plataforma de Bioinformatica, a OLATCG!?,
para alicercar uma estratégia didatica que utiliza o ensino por investigacdo em aulas de
Genética, dentro do componente curricular de Biologia do Ensino Médio. A nomenclatura da
plataforma foi dada por uma mencao as bases nitrogenadas do DNA, além de ter uma pronuncia
facil e ser convidativa para 0s alunos. No presente texto, serdo apresentados os resultados

obtidos ao longo da etapa de validacao da estratégia didatica.

2 BIOINFORMATICA NO ENSINO: ALGUNS ASPECTOS

O aumento no numero de pesquisas na area das Ciéncias e 0 advento de tecnologias,
assim como a consolidacdo da conexdo existente entre Ciéncia, Tecnologia e Sociedade,
ocorridos na segunda metade do século XX, aludiram ao aprimoramento das tecnologias

computacionais que comegavam a ser usadas em diversas areas de conhecimento. Nesse

! https://olatcg.herokuapp.com/
2 https://github.com/LuizMVB/olatcg
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contexto, surge, na década de 1960, a Bioinformatica, termo utilizado para se referir a
combinacéo entre Computacao, Tecnologia e Biologia Molecular (HAGEN, 2000).

A Bioinformatica pode ser entendida como uma area de saber interdisciplinar que visa
investigar e desenvolver sistemas que concorram para a compreensédo do fluxo de informagdes,
desde os genes até as estruturas moleculares (ATTWOOD et al., 2019) e sua consequente
influéncia nas enfermidades, na saude e nos estudos ambientais (PEREZLEO SOLORZANO
et al., 2003). E um campo que engloba pesquisa, desenvolvimento e utilizacio de ferramentas
de computador para o conhecimento de sistemas e processos biologicos, além de ser uma area
emergente, pois faz uso da Tecnologia da Informacdo para distribuir, organizar e analisar
informacdes bioldgicas. Em outras palavras, € uma tentativa de simplificar e resolver problemas
bioldgicos complexos por meio de sistemas e ferramentas de computacdo (PRATTA, 2018).

De acordo com Hagen (2000), trés fatores contribuiram para a notoriedade da
Bioinformatica. O primeiro aponta para um aumento significativo no nimero de sequéncias de
aminoéacidos, o que acarreta um expressivo volume de dados a serem trabalhados, tornando a
andlise inviavel sem o poderio de processamento dos computadores. O segundo fator — que se
tornou central na area da Biologia Molecular — é a ideia de que macromoléculas carreiam a
informacao bioldgica. Por Gltimo, o terceiro fator é o desenvolvimento de computadores de alta
velocidade durante a Segunda Guerra Mundial.

Na década de 1990, com o Projeto Genoma Humano (PGH), o volume de dados e
informacdes obtido nas pesquisas aumentou, assim como a forma de armazenamento foi sendo
substituida por bancos de dados, como o National Center for Biotechnology Information
(NCBI), fundado em 1988. Pode-se afirmar, inclusive, que os dados bioldgicos atuais utilizados
na Bioinformatica derivaram de tal projeto, que é agrupado em trés subareas. A primeira, a
gendmica, abarca as sequéncias de DNA. A segunda, chamada de protedmica, engloba funcéo,
forma e interacdo de proteinas. A terceira, por fim, é conhecida como sistemas bioldgicos, que
remonta desde a analise do papel até a interacdo entre proteinas e DNA na funcdo de células,
tecidos e organismos (WEFER; SHEPPARD, 2008).

O PGH teve inicio em 1990 e, em virtude de sua magnitude e complexidade a época,
levou mais de dez anos para ser concluido, o que contribuiu sobremaneira para o advento da
Bioinformatica. O projeto fora iniciado com intuito de determinar toda a sequéncia de bases do

genoma. N&o apenas identificar todos os seus genes como também armazenar as informacdes
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em um banco de dados confiavel e que possibilitasse ao publico o acesso a ele, além de
aprimorar a forma como essa analise de dados era feita (FARAH, 2007).

Nas Ultimas duas décadas, a Bioinformatica é vista como essencial a pesquisa no &mbito
das Ciéncias da Vida. Isso traz a tona a necessidade de treinamentos na area em todo o mundo,
nos diferentes niveis educacionais, ante a escassez de profissionais habilitados para entender e
utilizar os dados gerados. Embora as ferramentas de Bioinformatica, os bancos de dados e 0s
principios estatisticos tenham sido incorporados a alguns programas de educacéo, a Ciéncia de
Dados ainda é rara nos curriculos de Biociéncias, aumentando a lacuna existente entre a teoria
académica e a pratica observada em universidades e escolas (ATWOOQOD et al., 2019).

A popularizacdo das informacdes relativas a dados biologicos nas atividades escolares,
em especial na Genética, colabora para que a populacdo tenha um conhecimento basico dessa
area, auxiliando sua compreensao — desde a estrutura molecular do DNA até 0s mecanismos
envolvidos na transmissao das caracteristicas hereditarias. Nesse cenario, a escola atuara como
ponte, propiciando aos alunos ferramentas para a construcdo desses conceitos e, por

conseguinte, uma diminui¢do nas lacunas observadas.

3 PERCURSO METODOLOGICO

Este estudo, parte integrante da tese de doutorado da primeira autora, sob orientacdo da
Gltima, foi aprovado pelo Comité de Etica em Pesquisa da Fundagdo Oswaldo Cruz e
protocolado com a identificacdo do Certificado de Apresentacio de Apreciacio Etica (CAAE):
29017320.0.0000.5248, namero do parecer: 3.970.858. Constitui um trabalho de carater
descritivo com abordagem qualitativa. A pesquisa, em conjunto com todos 0s objetivos dela,
foi apresentada aos alunos participantes antes da entrega do Termo de Consentimento Livre e
Esclarecido (TCLE). Do mesmo modo, eles foram informados acerca da possiblidade de
desistirem a qualquer tempo, sem prejuizos de qualquer ordem. O contexto do estudo fora uma
escola publica federal localizada na cidade do Rio de Janeiro.

A pesquisa com abordagem qualitativa visa a produc¢éo de conhecimento ou a concepgao
de uma teoria sobre a realidade educativa (MASSONI & MOREIRA, 2017, p.126). Outrossim,
investigacdes com esse tipo de abordagem denotam uma flexibilidade no que tange a construgédo

e a modificagdo de hipdteses. Portanto, procuram compreender as nuances que acontecem nos
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processos comunicativos, comportamentais e das relagcdes sociais que ocorram na realidade da
educacdo (CHARMAZ, 2009).

4 PLATAFORMA OLATCG

OLATCG é uma plataforma criada para alicercar estratégias didaticas que envolvam a
utilizacdo da Bioinforméatica na sala de aula. Sua finalidade é apresentar conceitos de
Bioinformatica a alunos do Ensino Médio e prover a eles capacidade analitica e conhecimentos
suficientes para resolucdo e/ou interpretacdo das questdes-problema utilizadas na pesquisa da
tese de doutorado que a originou, bem como situacGes relativas a area, trabalhadas em um
escopo educacional.

A aplicagdo web possui um conjunto de ferramentas que se relacionam de forma
didatica, em que o aluno pode aprender sobre os conceitos que serdo abordados na interacédo
em sala de aula. O objetivo era que os estudantes conseguissem, por meio de uma interface de
facil utilizacdo, aprender na pratica os processos para a criacao de hipdteses em Bioinformaética.

Nessa perspectiva, a democratiza¢do do uso das ferramentas computacionais destaca-se
como motivadora para a elaboracdo dessa plataforma. Dentre os empecilhos para que os alunos
do Ensino Médio aprendam por meio de estratégias baseadas na resolucéo de problemas com
relacdo a Bioinformatica encontram-se: 1) a capacidade de processamento computacional e 2)
0 conhecimento prévio em Tecnologia da Informacdo para realizar a pré-configuracéo
necessaria a utilizacdo das ferramentas disponiveis na academia. Por meio de uma interface
web, ambas as questbes sdo sanadas baseando-se em dois temas principais: hospedagem e
abstracdo de processos.

Ao se disponibilizar o site em uma hospedagem on-line, 0 aspecto referente ao
processamento é terceirizado — o0 aluno ndo mais sera o responsavel por executar as interacdes
localmente. Todas as requisicdes necessarias para a obtencdo de dados podem ser realizadas
por meio do consumo de uma Application Programming Interface (API). Ela foi desenvolvida
para fins didaticos e utiliza o processamento de um provedor de servi¢o de hospedagem — uma
plataforma em nuvem dedicada a oferecer servigos a uma rede de clientes. Assim, 0
processamento das informacdes no pipeline planejado para a interagdo com os alunos fica a
cargo do servico ofertado nesse processo, podendo ser calculado e planejado conforme a

quantidade de usuarios.

7
Universidade Federal de Mato Grosso, Cuiaba, Mato Grosso, Brasil. Revista REAMEC - Rede Amazobnica de
Educagdo em Ciéncias e Matematica, v. 10, n. 3, 22061, setembro-dezembro, 2022.


https://portal.issn.org/resource/ISSN/2318-6674
https://doi.org/10.26571/reamec.v10i3.13954
https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/
https://periodicoscientificos.ufmt.br/ojs/index.php/reamec/index
https://periodicoscientificos.ufmt.br/ojs/index.php/reamec/index
https://periodicoscientificos.ufmt.br/ojs/index.php/reamec/index

®®
REAMEC | s

I & https://doi.org/10.26571/reamec.v10i3.13954

CIAS £ MATEMATICA \!?

A OLATCG contém uma pagina inicial de apresentacdo das principais abordagens
utilizadas no aprendizado. Nela, é possivel navegar para uma tela de conteddos na qual se
encontram uma breve introducdo a Bioinformética e os conceitos-chave para a aprendizagem
durante as interacfes. Ademais, é possivel ir para a tela de ferramentas, em que consta uma
série de cards com um resumo sobre a ferramenta e um botdo que redireciona para a tela da
ferramenta em si. Outrossim, na pagina inicial, é possivel acessar a Fila de Processamento, na
qual ficam todos os resultados das interacdes realizadas pelos alunos. Todas essas telas podem
ser acessadas via barra de navegacédo, conforme se percebe na Figura 1.

Bem vindo ao OLATCG

O que é OLATCG?

Escolha Seu Caminho

=] io

Nogdes de Fazendo Anélises
Bioinformatica
=

=
Colaboragao
ﬁuwouz -
ZENTRUM FUR d
UMWELTFORSCHUNG

L
CEFET/RJ

Figura 1 — Tela de apresenta¢do do OLATCG.
Fonte: Autores

A tela de ferramentas, a qual consta na Figura 2, possibilita ao aluno/usuéario escolher a
ferramenta que ele deseja utilizar, contendo uma breve explicacéo sobre o objetivo de cada uma

delas.
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Figura 2 — Opcdes de trabalho dentro do OLATCG.
Fonte: Autores

Na Fila de Processamento, o aluno pode verificar o resultado dos processos gerados pela
utilizacdo das ferramentas. Ao realizar qualquer procedimento com as ferramentas, ao final, é
fornecido um numero identificador (ID) na tela. Esse ID é adicionado a tela de Fila de
Processamento, na qual os resultados podem ser visualizados. Em suma, os resultados sé&o
acessados nessa Fila de Processamento. Se for o resultado de alinhamento, conforme ilustrado
na Figura 3, as bases nitrogenadas aparecem coloridas para auxiliar a visualizacdo dos matchs

e mismatchs. O modelo utilizado por cores segue o padrdo do Mega®? .

ALINHAMENTO TAXONOMIA
e— . : . I ...... I . ¢ l . . I ¢ IIIIIIIII ¢ I £l II ¢ IIII ¢ IIIII.IIII !
Seauinan B i I il Ol I clere]TlE I ¢ IIII.IIII ¢ I ¢l€ II ¢ IIII ¢ IIIII.I.II )
Score
Similaridade 72.55%

Figura 3 — Visualizagdo da tela de resultados de alinhamento do OLATCG.
Fonte: Autores

Os resultados da busca homologa retornam em uma tabela em que € possivel observar
as sequéncias alinhadas, a similaridade, a taxonomia, o pais de origem e o link de acesso no
NCBI. Por fim, os resultados da ferramenta de arvore filogenética, que se encontram na Figura

4, sdo geradas com base em um arquivo da busca homéloga.

3 Mega® — Molecular Evolutionary Genetics Analysis — é um software projetado para anélise comparativa de
sequéncias de genes homélogos de familias multigénicas ou de diferentes espécies, com destaque para a
inferéncia de relacfes evolutivas e padrdes de DNA e evolucdo de proteinas (KUMAR et al., 2008).
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Figura 4 — Visualizagdo da tela de resultados de arvore filogenética do OLATCG.
Fonte: Autores

5 DESENVOLVIMENTO E VALIDACAO DA ESTRATEGIA DIDATICA

A BNCC, conforme sinalizado, aponta para o carater investigativo do Ensino de
Ciéncias. Isso porque esse modelo de ensino com resolucdo de problemas promove momentos
de reflexdo, debates, formulacdo e refutacdo de hipdteses aos alunos. Nessa perspectiva,
desenvolveu-se uma estratégia didatica utilizando a Aprendizagem Colaborativa com Suporte
Computacional (CSCL), sigla traduzida do inglés Computer-Supported Collaborative
Learning, ramo emergente da ciéncia da aprendizagem e que estuda como as pessoas podem
aprender em grupo com a ajuda de um computador (STAHL, 2015).

Caracteriza-se a aprendizagem colaborativa como uma situacdo em que duas ou mais
pessoas aprendem ou buscam aprender juntas (DILLENBOURG, 1999). O mesmo autor aponta
que o conceito pode ser entendido de maultiplas formas, visto que o numero de sujeitos
participantes pode variar de dois a milhares de individuos. Nesse sentido, o conceito de
aprendizagem é amplo, posto que pode abarcar desde 0 acompanhamento de um curso até a
participacdo em atividades, como a resolucdo de problemas.

A estratégia didatica que sera apresentada neste texto foi validada por alunos do Ensino
Médio. Janior & Matsuda (2012) apontam que € possivel classificar um instrumento como
validado quando sua construgéo e sua utilidade proporcionarem a mensuracao fiel do que se
objetiva estudar. Para tal, selecionou-se, de forma aleatéria, um grupo de nove alunas de uma
unidade escolar da rede publica federal do Rio de Janeiro para validarem a estratégia didatica

da presente pesquisa.
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Nessa etapa, as discentes foram convidadas a avaliarem a estratégia com foco na
exequibilidade, na usabilidade e na amigabilidade da OLATCG e das outras ferramentas
apresentadas. Do mesmo modo, elas deveriam examinar a interpretacdo e o entendimento dos
comandos das questbes-problema envolvidas e se a utilizacdo dessa estratégia auxiliaria no
aprendizado de Genética.

Com foco na proposta do estudo de uma aprendizagem colaborativa, as alunas foram
divididas em trés grupos (I, 1l e 111). Cada um deles analisou uma das questfes-problema da
pesquisa (1, 2 e 3, respectivamente). Em seguida, 0s grupos apresentaram as solugdes desses
questionamentos de forma oral, gravada e transcrita. Cabe ressaltar que, por razées editoriais,
somente exibir-se-d0 as analises referentes a apresentacdo do grupo I.

A estratégia didatica delineada nos moldes do EIl foi dividida em 12 aulas, conforme
apresentado no Quadro 1. Oito delas destinaram-se ao desenvolvimento da pratica; duas, a
retirada de davidas pelos alunos, caso apresentassem dificuldades em alguns dos softwares
necessarios para a realizacéo das analises; e as duas finais, a apresentacdo sobre o caminho de

pesquisa escolhido pelos alunos para responderem as questdes-problema apresentadas.

NUMERO DE AULAS

ETAPA ‘ ATIVIDADE (50° CADA)
Parte tedrica: histdrico de conceitos de Biologia Molecular
(DNA, Acido Ribonucleico (RNA), Transcricio, Traducao e
1 PGH) e introducdo a Bioinformatica. 9

Parte prética: ferramenta de identificacdo de Start/Stop codon
(ORFfinder) e ferramenta de analise estrutural de proteinas
(Swiss model) e OLATCG.

Parte tedrica: mutacdo e seus diversos tipos e alinhamento de
2 sequéncias. 2
Parte prética: ferramenta OLATCG.

Parte tedrica: filogenia molecular répida e prética,
apresentacdo de diferentes bancos de dados de sequéncia com
foco no GeneBank (NCBI) e busca por homologia.

3 Parte pratica: entregar as sequéncias a serem trabalhadas e 2
tempo para a exploracéo das ferramentas apresentadas.
Ferramentas: NCBIl e OLATCG.

4 Parte prética: arvores filogenéticas. Ferramenta: OLATCG. 2
Aulas de duvidas: momento reservado para os alunos

5 esclarecerem duavidas sobre o funcionamento dos softwares que 2
implicassem o desenvolvimento da pesquisa.

6 Apresentacdo dos resultados e das respostas das questfes- 5

problema apresentadas.
Quadro 1 — Resumo do delineamento metodoldgico da estratégia didatica.
Fonte: Autores

As aulas tedricas e praticas descritas no Quadro 1 configuram a sequéncia executada

com os alunos para que eles compreendessem as ferramentas de Bioinformatica e pudessem
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testa-las. Ao longo das aulas — ou ap6s todos esses momentos — 0s alunos, separados em grupos,
trabalharam com a sua questdo-problema — entregue no primeiro dia da sequéncia didatica.
Cada questdo fora pensada para que 0s grupos promovessem debates entre si em busca do
melhor caminho metodoldgico a ser seguido para a resolucdo do problema.

A questao-problema a ser apresentada neste estudo foi realizada pelo grupo | e recebeu
o titulo 2dias-48h= genoma do Sars-Cov2 Sequenciado por equipe brasileira, e no seu texto

trazia:

O primeiro caso de COVID-19 no Brasil (BR1) teve diagnéstico molecular
confirmado no dia 26 de fevereiro pela equipe do Instituto Adolfo Lutz em Séo Paulo.
Trata-se de um paciente infectado na Italia, possivelmente entre os dias 9 e 21 de
fevereiro de 2020. O sequenciamento do genoma viral foi conduzido por uma equipe
coordenada por Claudio Tavares Sacchi, responsavel pelo Laboratério Estratégico do
Instituto Adolfo Lutz (LEIAL), e Jaqueline Goes de Jesus, pés-doutoranda na
Faculdade de Medicina da Universidade de S&o Paulo (USP) e bolsista da Fundacéo
de Amparo a Pesquisa do Estado de S&o Paulo (FAPESP).

Sequenciamento genético seria a forma de demonstrar a sequéncia de bases
nitrogenadas de um genoma qualquer, essas bases representadas pelas letras A, T, C,
G e U. No caso da COVID-19, o genoma é constituido por RNA fita simples, ou seja,
sua sequéncia sé envolve as bases A, U, C e G. O objetivo é conhecer a informacao
genética contida nesta estrutura. As metodologias utilizadas e responsaveis por nos
fornecerem essas informacdes determinam, para cada uma das bases, uma informacao
referente a sua qualidade (confiabilidade). As primeiras técnicas de sequenciamento
de genoma datam da década de 1970 e, desde entdo, passamos da escala de
sequenciamento de poucas kilobases para o sequenciamento de genomas inteiros em
curto periodo. Ap6s 0 sequenciamento das amostras, 0s genomas sdo depositados em
banco de dados disponiveis para consulta publica.

Conhecer o genoma do virus é extremamente relevante para o controle da doenca: seja
para classificar e entender o agente e como ele se comporta epidemiologicamente,
além de identificar suas relagdes filogenéticas. Com base nessas informacdes,
supondo que vocé, Biomédico com mestrado e doutorado em Biologia molecular, foi
contratado pela Applied Biosystems® como parte da expansdo empresarial na area de
Biologia molecular ocorrida no tltimo ano (2020) devido a pandemia de COVID-19
e a necessidade de mao de obra qualificada. Como ja muito discutido nos ultimos
dezoito meses, os sintomas de COVID sdo muito similares aos de gripe, deixando a
populacdo confusa sobre o que estd tendo naquele momento. A indicacdo médica
inicialmente é que, em caso de sintomas gripais, deve-se tentar manter o isolamento
por 10 dias. Porém, com relacdo ao diagnostico, este pode ser feito de maneira
especifica, por meio de um teste de PCR. Em uma situacdo hipotética, partimos da
premissa de que, por praticamente causarem 0S mesmos sintomas, 0s virus sdo
descendentes do mesmo ancestral, demonstrando uma proximidade filogenética. Na
altima reunido de equipe, algumas solicitacdes Ihe foram feitas, dentre elas analisar
as sequéncias da tabela disponibilizada na questdo para responder a questao. Justifique
a sua resposta e elabore um relatério para apresentar a equipe sobre os caminhos que
0 levaram a concluséo!

Sequéncia
ATTAAAGGTTTATACCTTCCCAGGTAACAAACCAACCAACTTTCGATCTCTTGTAGATCTGTT
CTCTAAACGAACTTTAAAATCTGTGTGGCTGTCACTCGGCTGCATGCTTAGTGCACTCACGCA
GTATAATTAATAACTAATTACTGTCGTTGACAGGACACGAGTAACTCGTCTATCTTCTGCAGG
CTGCTTACGGTTTCGTCCGTG
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ACCTTCCCAGGTAACAAACCAACCAACTTTCGATCTCTTGTAGATCTGTTCTCTAAACGAACT
TTAAAATCTGTGTGGCTGTCACTCGGCTGCATGCTTAGTGCACTCACGCAGTATAATTAATAA
CTAATTACTGTCGTTGACAGGACACGAGTAACTCGTCTATCTTCTGCAGGCTGCTTACGGTTT

CGTCCGTGTTGCAGCCGATCA

ACCAACCAACTTTCGATCTCTTGTAGATCTGTTCTCTAAACGAACTTTAAAATCTGTGTGGCT
GTCACTCGGCTGCATGCTTAGTGCACTCACGCAGTATAATTAATAACTAATTACTGTCGTTGA
CAGGACACGAGTAACTCGTCTATCTTCTGCAGGCTGCTTACGGTTTCGTCCGTGTTGCAGCCG
ATCATCAGCACATCTAGGTTT

GGTTTTACCTTCCCAGGTAACAAACCAACCAACTTTCGATCTCTTGTAGATCTGTTCTCTAAA
CGAACTTTAAAATCTGTGTGGCTGTCACTCGGCTGCATGCTTAGTGCACTCACGCAGTATAAT
TAATAACTAATTACTGTCGTTGACAGGACACGAGTAACTCGTCTATCTTCTGCAGGCTGCTTA
CGGTTTCGTCCGTGTTGCAG

GAACAAAAGATCGCTGAGATTCCTAAAGAGGAAGTTAAGCCATTTATAACTGAAAGTAAACC
TTCAGTTGAACAGAGAAA

GAACAAAAGATCGCTGAGATTCCTAAAGAGGAAGTTAAGCCATTTATAACTGAAAGTAAACC
TTCAGTTGAACAGAGAAA

Quadro 2 — Fragmentos de sequéncias genéticas utilizadas na questdo-problema.
Fonte: GenBank.

6 RESULTADOS E DISCUSSAO

Os alunos, caso possuissem dividas sobre a atividade, poderiam sana-las no encontro 5,
como demonstrado no Quadro 1. O grupo | trouxe para esse momento algumas inquietacdes as
quais identificaram no momento da resolucdo da questdo-problema. Tais colocacdes
embasaram reflexfes necessérias a serem feitas para o aprimoramento da plataforma.

O grupo identificou que a arvore filogenética gerada pela questdo mostrava diferengas
entre as sequéncias entregues com ancestrais distintos. Porém as alunas ndo entendiam tal
diferenca quando confrontavam esse resultado com o obtido na busca homdéloga na plataforma.
Isso porque, durante essa busca, a analise das sequéncias lastreia-se em um banco de dados
pequeno e cadastrado com poucas sequéncias, ainda que todas completas e com a mesma
taxonomia. Desse modo, ndo existia diferenciacdo entre as cepas e/ou as localidades onde foram
descritas.

Esse foi um dado importante, pois, em muitos momentos na sala de aula, as filogenias
sdo apresentadas de forma estatica e descontextualizada, tornando a interpretacdo reducionista.
Com base nesses dados, as alunas tiveram a percep¢do de uma &rvore que identificava as
diferengas. Contudo, uma vez confrontadas com a busca homologa, causava-lhes confuséo. De
acordo com Klepka & Corazza (2018, p.133):

A Sistematica Filogenética € um método das areas taxondmicas e sistematicas,
construida sobre as bases da evolugdo. Ela mobiliza caracteristica em
diversos niveis, sejam anatomicos, fisioldgicos, ecolégicos, genéticos, entre outros.
E o teste das relagOes entre os individuos com base nessas caracteristicas é que gera a
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representacdo. Portanto, uma arvore filogenética ndo é Unica, muito menos neutra.
Ela é a representacdo de um pesquisador, segundo as hipéteses e dados que testou.
Assim, ao apresentar “apenas” cladogramas ou arvores filogenéticas para serem
interpretadas no ensino, como figuras neutras, imutaveis e descontextualizadas, cai-
se no mesmo reducionismo que tentamos combater ha décadas na ciéncia.

Portanto, ter a possibilidade de, mediante a insercdo de dados, gerar arvores torna o
ensino dindmico e contribui para a significacdo desse aprendizado. Como nas questdes-
problema disponibilizaram-se pequenos fragmentos de cada sequéncia, ao utilizar a OLATCG,
o resultado obtido deixava o grupo confuso. Esse dado permitiu que se repensasse a forma de
apresentacdo da tabela de busca homdloga, bem como cadastrasse as sequéncias com as
especificidades de local e cepa, tornando o entendimento mais fluido. Tais acGes foram feitas
posteriormente.

No dia da apresentacdo oral das analises, as participantes do grupo 1 sinalizaram terem
gostado da contextualiza¢do da questdo-problema, uma vez que se sentiram importantes sendo
“biomédicas”. Todavia sentiram dificuldade no comando da questdo, visto que esperavam ter
uma pergunta pronta para responder. Como 0 objetivo era que o grupo delineasse uma
investigacdo — procedimento pouco utilizado nas aulas, de acordo com as alunas — elas néo
compreenderam na primeira leitura. Mas, ao realizarem um debate, conseguiram chegar a uma
conclusdo e, entdo, elaborar um plano de acdo para resolver o problema proposto.

Embora gere um “desconforto” inicial, a utilizagdo de um problema para a execugéo de
uma atividade ou a apresentacdo de um contetdo em sala de aula é uma possibilidade de
trabalhar com metodologia ativa. Isso forca o aluno a ndo se guiar pelo modelo memoristico de
aprendizagem, o que contribui para despertar nele habilidades e capacidades investigativas
seguindo métodos e sistemas. Ademais, os estudantes trabalham em grupo de forma
colaborativa e buscam alcancar resultados de pesquisa de modo que complementem sua
aprendizagem individual (SOUZA & DOURADO, 2015).

O caminho percorrido para a solucdo da questdo-problema, apresentado de forma oral
pelo grupo, foi transcrito e analisado. De inicio, a fala do grupo ao correlacionar a situacao
proposta com o cotidiano chamou atencao, tal como se observa nos relatos indicados pelo grupo
I

Algo que nos chamou atencdo na questdo € dizer que os sintomas de Covid e Influenza sdo muito
parecidos. Ali pensamos isso n0s sabemos, pois vemos toda hora na noticia da TV ou no Instagram...
(Grupo 1)

Néo sabemos explicar se o fato de os sintomas serem préximos os faz ter ancestral comum, mas achamos
bonitinho ver na arvore, principalmente que os de gripe estavam separados dos de covid e parece que
tudo comeca a fazer sentido em como diagnosticar. Acreditamos que provavelmente no inicio da covid
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isso tenha sido feito, tenham comparado as sequéncias descobertas com sequéncias ja existentes para
que pudessem identificar os parentescos e dai sim buscar vacina, entendimento etc. (Grupo 1).

Uma vez que se pensa na concepg¢do de ensino de Ciéncias, vem a tona o olhar de
Sasseron & Carvalho (2011). As autoras defendem o uso da expressdo Alfabetizacdo Cientifica
(AC) e apresentam uma visdo de ensino de Ciéncias voltado para o Letramento Cientifico (LC),
desde que seja considerado um conjunto de préticas a subsidiarem as a¢Ges das pessoas tdo logo
elas interagem com seu mundo e 0s conhecimentos dele. Nesse sentido, assim que os estudantes
—ao longo ou apos a realizacdo de uma pratica — conseguem transpor o que esta sendo estudado
para sua realidade (como ocorrido no grupo ), infere-se que 0 modelo de ensino estava voltado
para o LC, objetivo da Base Nacional Curricular (BNCC, 2017) para o ensino de Ciéncias.

Sasseron & Carvalho (2008) ainda pontuaram trés eixos estruturantes da AC. Dentre
eles, cabe destacar que 0 segundo preocupa-se com a ‘“compreensdao da natureza da
ciéncia e dos fatores éticos e politicos que circundam sua pratica”. Para as autoras, € relevante
o0 contato com a forma como as investigacGes cientificas séo realizadas, visto que serdo elas as
norteadoras da reflexdo e da resolucdo de situacdes didrias que envolvam os conhecimentos
cientificos ou aqueles que advenham deles. Observar o grupo associar a pratica de elucidagéo
de uma questao-problema, utilizando simulac@es, a técnica dos cientistas nos estudos referentes
ao SARS-CoV-2 sugere a compreensdo que alicerca o segundo eixo trazido pelas autoras.

Os estudantes, diante de uma préatica de ensino por investigagdo, devem criar a
percepcdo de que o procedimento cientifico, bem como a préatica investigativa, transpassa o
“descobrir coisas” ou até mesmo o “fazer experimentos”. De uma forma aproximada, os
discentes devem compreender que a “mera” observacdo dos fendmenos nao basta (SUTTON,
2003) nem o relato em si das etapas de forma desconexa, apenas para responder ao que é
solicitado. E preciso que ocorra o debate entre os pares no trabalho em grupo, na pesquisa, na
criacdo da linguagem cientifica e na habilidade de comunicar a Ciéncia para que mais debates
sejam promovidos.

Nesse sentido, observar a forma como o grupo lidou com a resolucdo suscitou quéo
promissora € uma pratica de ensino por investigacdo que demanda uma aprendizagem
colaborativa. Isso porque a troca observada entre os pares enriquece ndo s6 a construcdo do
caminho metodol6gico, mas também colabora para um aprendizado com significado por parte

dos integrantes do grupo. Alguns trechos dessa resolucdo podem ser observados abaixo:

15
Universidade Federal de Mato Grosso, Cuiaba, Mato Grosso, Brasil. Revista REAMEC - Rede Amazobnica de
Educagdo em Ciéncias e Matematica, v. 10, n. 3, 22061, setembro-dezembro, 2022.


https://portal.issn.org/resource/ISSN/2318-6674
https://doi.org/10.26571/reamec.v10i3.13954
https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/
https://periodicoscientificos.ufmt.br/ojs/index.php/reamec/index
https://periodicoscientificos.ufmt.br/ojs/index.php/reamec/index
https://periodicoscientificos.ufmt.br/ojs/index.php/reamec/index

ISSN: 2318-6674
4 https://doi.org/10.26571/reamec.v10i3.13954

&

REAMEC =
M CLERCIAS £ MATEMATICA 0 &

Algo que nos chamou atencdo...Como a questdo sinaliza que por terem 0s mesmos sintomas eles séo
oriundos do mesmo ancestral, a gente ficou pensando em como analisar isso! Ja que teriamos que buscar
uma forma de ver se eles possuiam ou ndo o mesmo ancestral, buscamos as aulas tedricas e em uma
delas que relembramos muito as aulas de taxonomia, ali lembramos que pra buscar ancestralidade
devemos fazer uma filogenia... t4, beleza, mas como? Risos...

Entdo, como a gente fez... a gente fez o sequenciamento genético la na ferramenta de busca homéloga
com a sequéncia que a gente pegou da questdo problema e a gente analisou cada semelhanca que foi
apresentada em cada um dos sequenciamentos e depois a gente colocou na arvore filogenética e de cara
confesso que ndo conseguiamos interpretar e ai tivemos que debater juntas e olhar videos no YouTube
pra que fizesse sentido a interpretagéo!

Assim, a gente comecou a analisar algumas proximidades, algumas igualdades entre as cepas ¢ ai a
gente viu um ancestral comum neh?! Através dessa arvorezinha l& embaixo a gente foi vendo a
ancestralidade de cada um, deduzimos que os dois tipos de virus influenza que apareceram nas nossas
andlises agruparam separados dos de covid, mas observamos uma ancestralidade comum com uma
amostra de covid peruana. N&o sabemos explicar se o fato de os sintomas... (Grupo I).

Com base no principio de que a argumentacao esta relacionada de modo intrinseco a
capacidade de os alunos levantarem hipéteses, analisou-se a apresentacdo do grupo com amparo
na busca por elementos presentes no modelo argumentativo de Toulmin — TAP (TOULMIN,
2006). Tal modelo propde um padréo de argumento composto por cinco elementos: os dados,
as conclusoes, as justificativas (também chamadas de garantias), o conhecimento anterior (ou
apoio) e os qualificadores, que podem tanto enfatizar a afirmacdo proposta quanto refuta-la. A
andlise da resposta a questdo-problema do grupo permitiu observar os seguintes itens: dado,
garantia, concluséo e um qualificador.

No que tange ao dado, tem-se que: “os sintomas de Covid e Influenza sdo muito

parecidos...por terem 0s mesmos sintomas eles sao oriundos do mesmo ancestral...”

Quanto a garantia:

J& que teriamos que buscar uma forma de ver se eles possuiam ou ndo o mesmo ancestral, buscamos
as aulas tedricas e em uma delas que relembramos muito as aulas de taxonomia, ali lembramos que
pra buscar ancestralidade devemos fazer uma filogenia...

A concluséo:

Assim, a gente comecou a analisar algumas proximidades, algumas igualdades entre as cepas e ai a
gente viu um ancestral comum neh?! Através dessa arvorezinha l4 embaixo a gente foi vendo a
ancestralidade de cada um, deduzimos que os dois tipos de virus influenza que apareceram nas nossas
andlises agruparam separados dos de covid, mas observamos uma ancestralidade comum com uma
amostra de covid peruana.

E, por fim, um qualificador:
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Parece que tudo comeca a fazer sentido em como diagnosticar. Acreditamos que provavelmente no
inicio da covid isso tenha sido feito, tenham comparado as sequéncias descobertas com sequéncias ja
existentes para que pudessem identificar os parentescos e dai sim buscar vacina, entendimento etc.

Como uma prética epistémica da Ciéncia, a argumentacdo deve ser, pois, incluida nos
planejamentos de aula dos diferentes niveis de ensino. Decorre disso a necessidade do
desenvolvimento de atividades didaticas que, além de envolverem a investigacdo cientifica,
lancem mao da aprendizagem colaborativa como a estratégia desenvolvida neste estudo. Sob
essa Otica, a argumentacdo pode ser uma chave gque conecta a Ciéncia as demais esferas da
sociedade — em especial a escola — que simboliza uma zona fronteirica entre a cultura cientifica
e a cultura escolar (SCARPA, 2015).

Ao fim das apresentacdes, os grupos fizeram uma analise geral da ferramenta utilizada
para a realizacao das questfes-problema, sinalizando o auxilio que o instrumento proporciona
ao ensino de Genética. Para o grupo I, as alunas acharam o OLATCG uma boa ferramenta para
o0 aprendizado e sentiram curiosidade para aprender mais sobre a tematica, além de terem
buscado material complementar. Elas acharam a experiéncia de manusear uma plataforma que
utiliza assuntos tdo complexos interessante e gostariam de usa-la em uma aula.

O nivel de abstracdo da Genética, tal qual de outras areas da Biologia, como Biologia
Molecular, proporciona a utilizacdo de tecnologias nas aulas, e a Bioinformética €, pois, uma
das formas de fazer isto (CASTRO et al., 2020), de possibilitar aos alunos uma insercédo

tecnoldgica e de proporcionar momentos mais atrativos para contribuir para o seu aprendizado.

7 CONSIDERACOES FINAIS

O presente trabalho apresentou uma estratégia cuja abordagem didatica do Ensino de
Ciéncias por Investigacdo foi construida com a utilizacdo de problemas de pesquisa a serem
solucionados pelos alunos. No entanto, apesar de toda a sua potencialidade no ensino de
Biologia na perspectiva do Letramento Cientifico, sua implementa¢do com as alunas fora
pautada em uma conversa inicial motivadora, demonstrando o ganho de conhecimento na
conducdo de uma investigacao de forma colaborativa. Isso se deu em virtude de as discentes
esperarem uma pergunta com solugéo pronta de resposta, conforme € visto em salas de aula.

Tao logo iniciada a estratégia, as trocas, 0s questionamentos, as acdes e as reflexdes

sobre 0 passo a passo do processo investigativo contribuiram para a constru¢do do
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conhecimento e o desenvolvimento de habilidades concernentes ao que preconiza a BNCC
para o ensino de Biologia, o que garantiu uma resposta positiva das nove alunas envolvidas.

A etapa de validacdo da estratégia didatica, proposta em associacdo a plataforma
OLATCG, permitiu acessar a percepcao das alunas participantes acerca da utilizacdo dessas
ferramentas no ensino de Genética. Elas avaliaram a pratica como positiva por conhecerem
as ferramentas usadas em pesquisa e por manusearem a OLATCG, assim como as aulas
tedricas. As alunas associaram a participacdo nessas atividades a momentos de reducgéo da
abstracdo existente no ensino de Genética Molecular.

Com a implementacdo da BNCC (2018) nos curriculos e nos livros didaticos do
Programa Nacional do Livro Didatico (PNLD) (2021), espera-se que os docentes busquem
novas ferramentas facilitadoras de aprendizagem e consigam construir aulas com maior
contextualizacdo dos temas relativos a Genética. Da mesma maneira, que eles consigam, apos
a experenciagdo “obrigatéria” do ensino remoto/hibrido ao longo da pandemia, associar essas
ferramentas ao uso da tecnologia como coadjuvante nas aulas.

A andlise da apresentacdo oral do grupo I sobre o caminho escolhido para responder a
questdo-problema da pesquisa mostrou-se promissora. Tal fato demonstra um nivel de
argumentacdo embasado nos principais elementos do padrdo argumentativo de Toulmin,
sinalizando como positiva a estratégia didatica. Entrementes, faz-se necessaria uma avaliacédo
continuada da utilizagdo da OLATCG com as alunas, confrontando-as com outras situagoes-
problema que envolvam a temética em pauta ao longo das aulas de Biologia para uma analise

prospectiva do impacto dessa plataforma nas aulas de Genética.
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Phylocanvas, que é mantida pelo Centre for Genomic Pathogen Surveillance (2021). Na API, os modelos foram
construidos utilizando-se o pacote Python ScikitBio (2021) de cddigo aberto e licenciado pela BSD (Berkeley
Software Distribution), que fornece estruturas de dados, algoritmos e recursos educacionais para bioinformética.
O OLATCG foi disponibilizado em cddigo aberto no GitHub (2021), uma plataforma de hospedagem de cddigos-
fonte e arquivos que usa o sistema de versionamento GIT e seu deploy (quando a aplicacéo foi disponibilizada
para o uso) foi realizado utilizando Heroku, uma plataforma em nuvem como um servi¢o que suporta varias
linguagens de programacéo (2021). No artigo os dois sites foram disponibilizados, o do Heroku e o GIT (para ser
acessado caso ocorra alguma dificuldade de acesso pelo primeiro).
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