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Resumo

Apesar de uma ciéncia amplamente presente no cotidiano, grande parte dos estudantes
apresentam dificuldades em promover a correlacdo e visualizacdo das aplicacdes dos
conteldos abordados na disciplina de Genética molecular. Isto dificulta a construcdo e
consolidacdo dos saberes que englobam os contetdos relacionados a esta area do
conhecimento, tornando-os abstratos e distantes de sua realidade pessoal. Dentre as
alternativas para facilitar o processo de ensino, destaca-se a diversificacdo de modalidades
didaticas, como a realizagdo de aulas préaticas, modelos didaticos, aplicacdo de jogos e
recursos audiovisuais, pois contribuem para despertar o interesse e motivacdo dos estudantes.
Assim, em razdo das dificuldades recorrentes acerca da aprendizagem do contetdo de
expressdo génica, a proposta pedagdgica “No percurso da expressdao génica”, foi desenvolvida
com intuito de otimizar o processo de ensino-aprendizagem deste contetdo. Para este feito, o
método foi estruturado em duas etapas, sendo na primeira apresentado as sequéncias dos
processos e contemplado importantes conceitos, através de uma estratégia divertida que



https://orcid.org/0000-0002-8676-2852

Research, Society and Development, v. 9, n. 7, €906975090, 2020
(CC BY 4.0) | ISSN 2525-3409 | DOI: http://dx.doi.org/10.33448/rsd-v9i7.5090

consiste na aplicacdo de um jogo didatico tipo Ludo. Na segunda etapa os estudantes sdo
incentivados a revisar o conteido abordado ao longo do primeiro momento e a colaborarem
através de discussdes e compartilhamento de saberes para que possam solucionar o desafio
proposto. O objetivo é apresentar um método de ensino que possa auxiliar na compreensao do
processo de expressdo génica, sendo esperado que apds a integracdo desta préatica, 0s
conceitos sejam assimilados de forma mais efetiva e palpaveis, especialmente no que
concerne aos topicos sequéncias e localizacdo subcelular dos produtos génicos.
Palavras-chave: Transcricdo génica; Traducdo proteica; Ensino de Genética molecular; Jogos
didéticos.

Abstract

Despite a science widely present in everyday life, most students have difficulties in promoting
the correlation and visualization of the applications of the contents covered in the subject of
molecular genetics. This makes it difficult to build and consolidate the knowledge that
encompasses the contents related to this area of knowledge, making them abstract and distant
from your reality. Among the alternatives to facilitate the teaching process, we highlight the
diversification of didactic modalities, such as the realization of practical classes, didactic
models, application of games, and audiovisual resources, as they contribute to arouse the
interest and motivation of students. Thus, due to the recurring difficulties about learning the
content of gene expression, the pedagogical proposal “On the path of gene expression”, was
developed to optimize the teaching-learning process of this content. For this purpose, the
method was structured in two stages, the first one presenting the sequences of the processes
and contemplating important concepts, through a fun strategy that consists of the application
of a didactic Ludo game. In the second stage, students are encouraged to review the content
covered during the first moment and to collaborate through discussions and knowledge
sharing so that they can solve the proposed challenge. The objective is to present a teaching
method that can assist in understanding the process of gene expression, and it is expected that
after the integration of this practice, the concepts will be assimilated more effectively and
palpably, especially concerning the topics of sequences and subcellular location of gene
products.

Keywords: Genetic transcription; Protein translation; Molecular genetics teaching;
Educational games.
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Resumen

A pesar de una ciencia ampliamente presente en la vida cotidiana, la mayoria de los
estudiantes tienen dificultades para promover la correlacion y visualizacion de las
aplicaciones de los contenidos cubiertos en la disciplina de la genética molecular. Esto
dificulta la construccion y consolidacion del conocimiento que abarca los contenidos
relacionados con esta area de conocimiento, haciéndolos abstractos y distantes de su realidad
personal. Entre las alternativas para facilitar el proceso de ensefianza, destacamos la
diversificacion de modalidades didacticas, como la realizacién de clases préacticas, modelos
didacticos, aplicaciéon de juegos y recursos audiovisuales, ya que contribuyen a despertar el
interés y la motivacion de los alumnos. Asi, debido a las dificultades recurrentes sobre el
aprendizaje del contenido de la expresion génica, se desarrolld la propuesta pedagogica "En el
camino de la expresion génica"”, para optimizar el proceso de ensefianza-aprendizaje de este
contenido. Para ello, el método se estructurd en dos etapas, la primera presentando las
secuencias de los procesos y contemplando conceptos importantes, a través de una divertida
estrategia que consiste en la aplicacion de un juego didactico tipo Ludo. En la segunda etapa,
se alienta a los estudiantes a revisar el contenido cubierto durante el primer momento y a
colaborar a través de discusiones e intercambio de conocimientos para que puedan resolver el
desafio propuesto. El objetivo es presentar un método de ensefianza que pueda ayudar a
comprender el proceso de expresion genica, y se espera que después de la integracion de esta
practica, los conceptos se asimilen de una manera mas efectiva y palpable, especialmente con
respecto a los temas de secuencias y ubicacién subcelular de productos genéticos

Palabras clave: Transcripcion genética; Traduccion de proteinas; Ensefianza de la genética

molecular; Juegos educacionales.

1. Introducéo

A genética compreende uma ciéncia relativamente nova, a qual apds a redescoberta
dos trabalhos de Gregor Mendel, no inicio do século XX, emergiu como uma promissora area
da Biologia moderna (Souza et al., 2013). Nas Gltimas décadas, os avancos tecnologicos e
cientificos possibilitaram o aprimoramento do conhecimento sobre o tema Genética
molecular, area da Genética que ocupa-se majoritariamente do estudo da estrutura e fungédo
dos genes, de modo que isso tém repercutido cada vez mais sobre a vida da populacdo
(Carboni & Soares, 2010; Martinez et al., 2006). Como seu estudo visa desvendar

caracteristicas dos seres vivos e a partir deste conhecimento promover 0 progresso
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tecnoldgico das sociedades, consiste numa ciéncia amplamente presente na vida das pessoas
(Cruz da Rocha & Roxo Sperandio, 2016). Conforme Hepp e Nonohay (2016), o dltimo
século foi marcado por importantes acontecimentos, como identificacdo estrutural e funcional
do &cido desoxirribonucleico (DNA), bem como o desenvolvimento e aperfeicoamento de
técnicas moleculares que permitiram o isolamento, manipulacdo, multiplicacdo e
sequenciamento desta molécula. A ampliacdo do conhecimento sobre a organizagdo e
regulacdo da expressao génica dos organismos contribuiu para progressos significativos desde
0 desenvolvimento de vacinas e novas terapias no campo da salde até a producdo de
cultivares transgénicas altamente produtivas para o suprimento da crescente demanda mundial
(Faleiro & Andrade, 2009).

Entretanto, apesar desta onipresenca, grande parte do publico considera tanto a
Genética como a Biologia molecular, disciplinas de dificil compreensdo, de modo que as
dificuldades de correlagéo entre os conteudos abordados em sala de aula ao cotidiano comum,
tem motivado frequentes reclamacdes entre os estudantes (Cruz da Rocha & Roxo Sperandio,
2016; Oca, 1995). Acredita-se que o cerne destas dificuldades esteja na auséncia de viséo
sobre as aplicacbes e implicacOes praticas destes conhecimentos, o que dificultam a
construcdo e consolidacdo dos saberes que englobam os contetdos relacionados ao campo da
Genética molecular, tornando-os bastante vagos e distantes da realidade dos educandos (Temp
& Bartholomei-Santos, 2013). Conforme 0s autores supracitados, caso ndo sejam abordados
métodos de ensino diferenciados, torna-se realmente dificil a compreensdo de conceitos tdo
abstratos quanto genes e expressao de proteinas.

De acordo com Sousa et al. (2016) a formacdo continuada é imprescindivel para que
os docentes possam contornar esta problematica, uma vez que Ihes oportuniza a atualizacdo
de seus conhecimentos para que se sintam mais seguros com relacdo a conteldos téo
dinamicos como € o caso da Genética molecular, cujos saberes estdo diariamente evoluindo e
sendo atualizados. Outra vantagem da constante formacdo continuada é a possibilidade do
compartilhamento de experiéncias e ideias para a elaboracdo de métodos didaticos
direcionados a aproximacdo da teoria ao contexto de vida do estudante, de modo que ele
consiga visualizar suas aplicacdes praticas.

Porém, o ensino destes contetdos quando adotado de forma predominante livresca e
tedrica, além de ser de dificil compreensdo pode resultar em consequéncias indesejaveis, pois,
ao invés de conquistar o interesse dos estudantes, o0 modo complexo como for abordado pode
resultar em aversao. Isto fica evidente no trabalho de Carboni e Soares (2010), demonstrando

que a Genética é vista como um dos contetdos mais temidos e dificeis da Biologia. No
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mesmo sentido, uma pesquisa realizada por Saraiva et al. (2016), com estudantes
matriculados no ensino médio, apontou que muitos ndo sabiam responder adequadamente o
significado do termo “Genética”. Segundo os autores, ao serem solicitados para responder
questdes relacionadas a este contetdo, boa parte ndo conseguia formular respostas coerentes e
acabava misturando termos de diversos conceitos, expondo sérias preocupacdes a respeito da
forma como o contetdo de Genética vem sendo trabalhado.

Fica assim evidente que a maneira como o professor conduz sua aula é decisiva para o
sucesso ou declinio no que concerne a compreensdao de conteldos tradicionalmente
considerados complexos como é o caso da Genética e Biologia molecular. Para Ventura et al.
(2016), a utilizagdo de métodos diversificados para complementar suas aulas tedricas e
facilitar o entendimento do contetdo por parte dos estudantes demonstrou resultados bastante
positivos e € algo que merece ser difundido entre os professores. Neste contexto, 0 emprego
de jogos educativos tém sido promissores, uma vez que, a aplicacdo deste tipo de atividade,
alem de auxiliar na compreensdo e assimilacdo de conceitos trabalhados, favorece a
capacidade de pensar coletivamente e criticamente (Carvalho et al., 2018).

Para Cavalcanti et al. (2013), os jogos educativos sdo importantes meios educacionais
uma vez que propiciam o desenvolvimento de habilidades cognitivas estimulando diferentes
areas como afetiva, linguistica, social, moral e motora, além de contribuir para a construcéo
da autonomia, criatividade e colaboracdo entre os participantes. Assim, 0 jogo ganha espaco
como ferramenta educativa, uma vez que é capaz de estimular o interesse do educando e
preencher possiveis lacunas existentes apos a explanacao tedrica, tornando-se, portanto, uma
excelente alternativa para melhorar o desempenho de estudantes quando se trata de contetudos
de dificil aprendizagem (Rocha & Rodrigues, 2018).

Deste modo, considerando a real dificuldade que os alunos demonstram acerca do
processo de expressao génica e, qual é a influéncia que esse importante processo desempenha
para o funcionamento dos organismos, optou-se pelo desenvolvimento de uma proposta
pedagdgica a fim de otimizar o processo de ensino-aprendizagem deste conteido, de modo
que esta ferramenta possa auxiliar na consolidacdo deste conhecimento. Esta proposta
pedagdgica foi estruturada em duas etapas e destina-se ao trabalho com estudantes do Ensino
Médio, englobando a explicacdo de importantes conceitos relacionados ao contetdo de
expressao génica, bem como a descrigdo de suas principais etapas.

O objetivo é apresentar um método de ensino que possa auxiliar na compreensao do
processo de expressao génica, sendo esperado que apos a integracdo desta pratica em sala de

aula, os conceitos sejam assimilados pelos envolvidos de forma mais efetiva e palpaveis,
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especialmente no que concerne aos topicos sequéncias e localizacdo subcelular dos produtos

génicos.

2. Metodologia

Na literatura, sdo amplamente destacados os beneficios da inclusdo de recursos
didaticos diferenciados como facilitadores do processo de ensino-aprendizagem (Carvalho et
al., 2018; Cruz da Rocha & Roxo Sperandio, 2016; Jann & Leite, 2010). Neste sentido, a
confeccdo desta proposta pedagdgica, além de levar em consideracdo o descrito sobre jogos
educativos e ludicidade, exigiu também a pesquisa especifica sobre 0s contetdos de Biologia
Molecular e Genética em material atualizado e de alta confiabilidade (Alberts et al., 2011,
2017; Nelson & Cox, 2014; Robinson, 2015; Watson, 2014). Apds, com base na consulta em
livros didaticos (Amabis & Martho, 2010; Brockelmann, 2013; Linhares & Gewandsznajder,
2010) e sites da area de ensino, realizou-se a adequacéo do grau de complexidade do assunto
ao nivel escolar a ser trabalhado, no caso 3° ano do ensino médio.

Intitulada “No percurso da expressdo génica: uma proposta pedagdgica para o0 ensino
de Biologia”, o método esta estruturado em duas etapas. Na primeira elaborou-se um jogo de
tabuleiro tipo Ludo, mas com adequacdes para atender o conteddo de expressdo génica, mais
precisamente a contemplada por organismos eucariontes, consideravelmente mais complexa
do que a de seres procariontes. Nesta etapa os estudantes séo familiarizados com importantes
conceitos que possibilitam o aprendizado/revisdo sobre 0s principais processos
compreendidos pela expressao génica em células eucaridticas, com destaque para informacdes
sobre os locais de acontecimentos, organelas envolvidas e produtos gerados. Além disso, esta
etapa esta enriquecida com uma série de informac6es sobre os principais acontecimentos e
descobertas cientificas que permitiram desvendar os mistérios deste fascinante processo
biolégico. Espera-se que a partir das informacGes disponibilizadas ao longo da participacéao
ativa neste jogo, as quais devem ser enriquecidas pelas discussdes propiciadas pelo trabalho
em grupo, os participantes possam realizar a segunda etapa que consiste na resolucdo de um
desafio relacionado ao conteudo previamente abordado.

Para que sejam bem sucedidos, a segunda etapa exige que os estudantes sumarizem e
reflitam sobre o contetdo abordado ao longo da primeira etapa. Para isso, é aconselhavel que
0s participantes revisem as informagbes disponibilizadas durante a etapa anterior e
incentivado a realizacdo de discussdes de modo a favorecer a constru¢do do conhecimento e

aprendizado de forma colaborativa.
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3. Materiais e dindmica da atividade

3.1 Materiais

Para aplicacdo desta proposta séo requeridos 0s seguintes materiais:

1 Tabuleiro de jogo (Figura 1);

Fichas das personalidades cientificas (Figura 2);

48 cartas, sendo 16 informacéo, 20 questédo e 12 surpresa (Figura 3);
Pedo e dado (Figura 4);

Determinacgdes da casa conforme simbolo especificado (Quadro 1)
Modelos didaticos (Figura 5).

Desafio (Quadro 2);

Codigo genético (Figura 6);

Dicas para realizacdo do desafio (Quadro 3);

Gabarito desafio (Quadro 4).

A N N N N Y N N NN

3.2 Dinamica do jogo: Ludo da expressao génica

Neste jogo, os alunos podem ser distribuidos das seguintes maneiras: 1- grupos de
quatro por tabuleiro, para partidas individuais; 2- grupos de oito para partidas em dupla. A
definicdo do tamanho dos grupos deve ficar a cargo do professor, considerando as
peculiaridades de cada turma, entretanto recomenda-se a opcao de partidas em duplas sempre
que possivel, uma vez que permite maior integracdo e socializacdo do conhecimento entre 0s
participantes.

Ap0ds a divisdo dos grupos, deve-se realizar a distribuicdo dos tabuleiros para que os
alunos possam melhor acompanhar as instrucGes acerca dos procedimentos durante a

atividade (Figura 1).
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Figura 1 - Tabuleiro: Ludo da expressao génica.

Ludo da Expressdo Génica

Fonte: elaborado pelos autores.

Note que cada jogador/dupla serd representado por uma personalidade cientifica
correspondente a um pedo de cor diferente. Para auxilia-los na decisédo de qual personalidade
representar, deve ser apresentado o breve relato acerca de suas contribuicGes cientificas
(Figura 2).

Antes do inicio da partida, os jogadores/dupla devem fazer o langamento do dado para
a definicdo da ordem das jogadas. Os pedes partem dos seus respectivos inicios, apontados
por setas de diferentes cores conforme a personalidade cientifica representada e percorrem
todo tabuleiro, avancando ou regredindo conforme o nimero de casas estabelecido pelo dado

e cartas (Figura 3).
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Figura 2 - Personalidades cientificas.

Alfred Hershey e Martha Chase

A partir de seus experimentos laboratoriais, em 1952,
demonstraram definitivamente que os genes sio feitos de DNA.
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A-  Os pesquisadores trabalharam com o virus T2, o qual é constituido
por proteina e DNA.

B- Para determinar se o material genético do virus era a proteina ou
DNA, os pesquisadores marcaram radioativamente 0 DNA de um
lote de virus com *P e as proteinas de um outro lote de virus com
38, Esses virus marcados foram usados para infectar Escherichia
coli, e a mistura foi rompida em um liquidificador para separar a
bactéria infectada das capsulas virais vazias. Ao medir a
radioatividade, foi verificado que a maioria do DNA marcado com
32P havia penetrado nas células bacterianas, ao passo que a maioria
das proteinas marcadas com **S permanecia em solugio com o
restante das particulas virais.

Fonte: Alberts et al. (2011).

Rosalind Franklin

Para melhor esclarecer sobre a estrutura do DNA. Franklin e seu
colega Maurice Wilkins usaram o método de difracdo por Raios
X para analisar fibras de DNA.

No inicio dos anos 1950, eles demonstraram que o DNA produz um padrdo de
difracdo por raio X caracteristico. A partir desse padrdo deduziu-se que as
moléculas de DNA sdo helicoidais. O problema entdo era propor um modelo
tridimensional para a molécula de DNA que fosse compativel ndo apenas com os
dados de difracdo de raio X. mas também com a equivaléncia de bases A=T e C=G
descoberta por Chargaff e com as outras propriedades quimicas do DNA.

Fonte: Nelson e Cox (2014).

Fonte: elaborado pelos autores.

Erwin Chargaff

E seus colaboradores. descobriram ao final dos anos 1940. que
as quatro bases nucleotidicas do DNA eram encontradas em
proporgdes diferentes nos DNAs de organismos de diferentes
espécies e que as quantidades de certas bases estavam
relacionadas.

No DNA, a quantidade
de purinas (A + G)...

Essas relagdes quantitativas denominadas “regras de Chargaff”,
foram confirmadas por muitos outros pesquisadores. Além disso,
foram a chave para o estabelecimento da estrutura tridimensional
do DNA por Watson e Crick, e também para levantar pistas da
forma como a informago genética esta codificada no DNA e é
transmitida de geracdo em geracdo.

Fonte: Nelson e Cox (2014).

James Watson e Francis Crick

Em 1953, publicaram o famoso artigo de duas paginas descrevendo o
modelo para a estrutura do DNA:

Blocos construtores de DNA Fita de DNA
Fostato
\ AQ/\ku
e . —
Aqucar-  Base I_
o Nuxleotdeo
Fita dupla de DNA

Pares de bases unidos por
sgagoes de hadrogénic

Nesse artigo, eles propuseram que as bases complementares (A-T e G-C) formavam
pares entre si, voltadas para o centro de uma dupla-hélice. que mantinha as duas fitas
unidas. Os pesquisadores ainda sugeriram um possivel mecanismo para a cpia do
material genético. onde a dupla-hélice seria desenrolada. e cada fita atuaria como
molde para a sintese de uma fita-filha complementar— Modelo de Replicagdo
semiconservativa.

Fonte: Alberts et al. (2011).
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Processamento do RNA: em eucariotos as
sequéncias codificadoras contidas nos
éxons sdo interrompidas pelos introns.
Portanto, para que o RNA transcrito possa
ser traduzido, primeiramente devem ser
eliminadas as porgdes correspondentes
aos introns e realizada unido dos éxons
adjacentes - splicing. Além disso, para
aumentar a estabilidade sdo adicionadas
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adeninas) que aumentam a estabilidade da
molécula e informam a célula que aquele
transcrito ndo deve ser degradado.
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Figura 3 - Cartas: Ludo da expressdo génica.
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Observe atentamente as diferengas entre a
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Observe atentamente as etapas da transcrigéo.
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da molécula de DNA e liberagio do RNAm recém-sintetizado.

10

INFORMAGAO

O cbdigo genético é chamado de
redundante ou degenerado pelo fato de
existirem codons diferentes que codificam
o0 mesmo aminoacido.
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No citoplasma, cada sequéncia de trés
nucleotideos do RNAm representa um
cédon que sera finalmente traduzido em
um aminodacido. Note que novamente é a
propriedade de pareamento dos acidos

nucleicos que permite este fendmeno
através dos RNA transportadores (RNAt)

Aminodcido-_

Ribossomo

INFORMACAO ﬁ\\\

Nos eucariontes os genes sdo transcritos
em moléculas de RNA no préprio nicleo
celular, em um processo bastante similar
ao da replicacdo. Utilizando uma das fitas
do DNA como molde, as enzimas
polimerases de RNA sintetizam cadeias
complementares de RNA, seguindo a regra
de pareamento de bases similar a que
ocorre na dupla hélice de DNA, porém a
base Timina é substituida pela Uracila.

cgesme
232070
D am=0 o
ww w3V
5o ogop 30
58 o O 3 i ©
28 ST wmo 0
~%8 §D.om°m°
M — [
=0 5 @O 3o
a8 o =5 [] Q
3 g gw " oo
B T p o< 9%
& - 0 o
S 1@ % =G
Mo 3206
= o
3 D8wae _
Er oo
S5 ®ag35 =Z
O =585 ® o Mm
o = o = 0O
o 003085
g o-—oa3o0 &
g ogegs 2
a e 33T
2 Ioa®9 8 2B
- R ) @O 0
H Lo al v D
8 gngmg-E.o
S o= h =+
822 mb
38 =8,
o o o
o c 1%
W] - g
o o 7
3. 53 T
o
e 33 =
ogo o
o ®go
o 3o &

‘elas no ‘opden

N




Research, Society and Development, v. 9, n. 7, €906975090, 2020

(CC BY 4.0) | ISSN 2525-3409 | DOI: http://dx.doi.org/10.33448/rsd-v9i7.5090

INFORMAGAO

A sintese de novas fitas de acidos
nucleicos, quer seja DNA ou RNA, somente
acorrem no sentido & — 3. Portanto, a
fita que lhe serve como molde deve ocorrer
em sentido oposto, ou seja, 3" < 5.

Exemplo:

5’ --- ATCAATGCGTATCCTGAGAGTAGCAAAGAGGGTCCT ---3'
3/--- TAGTTACGCATAGGACTCTCATCGTTTCTCCCAGGA ---5'

¥

5’ --- ATCAATGCGTATCCTGAGAGTAGCAAAGAGGGTCCT ---3"

4N TCCCAGGA ---5'
5" - ATCAATGC Emmmp

3/--- TAGTTACGCATAGGACTCTCATCGTTTCTCCCAGGA --—-5'

INFORMAGAO

Um Gene & normalmente, definido como um
segmento de DNA que contém as instrugdes para
produzir uma determinada proteina (ou uma série
de proteinas relacionadas), embora existam
também alguns genes que controlam a produgédo
de moléculas de RNA. Porém, em geral as
mensagens no DNA, codificam proteinas, cuja
fungdo é determinada por sua estrutura
tridimensional, a qual é& determinada pela
sequéncia de aminoacidos de sua cadeia
polipeptidica, que por sua vez é ditada pela
sequéncia nucleotidica presente em um gene.

Gene A Gene B Gene C
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INFORMAGAO

Transcrigdo & o processo de gravar parte da
mensagem do DNA em uma linguagem
relacionada, mas diferente que é a linguagem do
RNA. Esse processo & necessario, em fungéo do
DNA ser muito valioso para ser movido ou
alterado, desse medo enquanto o DNA é mantide
protegido, uma coépia temporaria de RNA é
utilizada para assumir os riscos de deixar o
nlcleo celular e enviar a mensagem para ser
traduzida no citoplasma celular.
DNA

L HAAT AT HATHE

Sintese de RNA
(transcrigio)

RNA
] Sintese de proteina

(tradugao)

PROTEINA

Aminoécidos

o

A uracila é a precursora da timina no DNA, para
tanto um grupo metil (CHs) precisa seradicionado
a sua estrutura anelar. Com isso, a timina protege
melhor a molécula de DNA, tornando-o menos
evidente as nucleases. Além disso, a uracilaliga-
se facilmente as outras trés bases, o que para a
molécula de RNA ¢ interessante. No entanto, a
mensagem do DNA & muito importante para ser
confiada a uma base tdo amigavel quanto a
uracila, pois poderia sujeita-lo facilmente a
ocorréncia de mutagGes, por isso, a timina que
realiza pareamento somente com a adenina
torna-se mais adequada para proteger a
molécula de DNA.

INFORMAGAO

RNA C") DNA Cﬂ>
C C.
HI]\]/ \ﬁH HT/ \ﬁ
/C\ _C Ofc\N/CH
H H
Uracila Timina

11

/

/
<

/

INFORMAGAO

O DNA codifica a informagde na ordem ou
sequéncia de nucleotideos ao longo de cada fita.
Assim, cada base pode ser considerada como
uma letra em um alfabeto de quatro letras que é
utilizado para escrever as mensagens biolégicas
na estrutura quimica do DNA. Desse modo,
organismos diferem uns dos outros, em fun¢éo de

suas respectivas  moléculas de DNA
apresentarem diferentes sequéncias
nucleotidicas e, com isso resultarem em

diferentes mensagens biclogicas.

A

I G
C N\
GAcTA C
INFORMAGAO 4‘\\\

A diferenga entre a pentose do RNA e do BNE.
estd em um atomo de oxigénio na posigéo 2',
resente na ribose, mas ausente na
_. Esse atomo desempenha
importante papel nos objetives diferenciadores
dessas duas moléculas. Come grupos OH sé&o
altamente reativos em fun¢do dos atomos de
oxigénio serem muito agressivos, sua auséncia
contribui para o aumento da longevidade do BB
tornando-0 menos propenso a se envolver em
reacgdes quimicas e, portanto, mais protegido da
degradagde. Por outre lado, no RNA, uma
ferramenta de curta duragdo, esse grupo reativo
OH 2’ lhe permite ser decomposto rapida e
facilmente assim que a mensagem, por ele
especificada, ndo for mais necessaria.

H
Brupo 0
reativo

Desoxirribose

Ribose




Questiao

/

Nucleotideos sdo formados por:
Resposta

“ 1 Grupo fosfato;

3

< 1 Agucar pentose;

s,

<+ 1 Base nitrogenada.

N/

Fosfato
Base
Pentoses: nitrogenada
- Ribose
- Desoxirribose
\ 2
/ Questdo

Qual a pentose encontrada no RNA.

Resposta

“% Ribose.

o
HOCH, O~ OH

«cCH H CV
H\éa' 2'C/H

OH

\_ :

OH

/
<
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N

N

Questdo Questao
Cite os tipos de bases nitrogenadas. As pentoses dos nucleotideos podem ser
de 2 tipos:
Resposta
pirimidinas Resposta
Ny o o < DNA — Desoxirribose:
" M [ 5
o (\i" ‘(K'" HOCH, © ~ OH
B & @ L
L " " H Cs’ 2(/H
Citosina Uracil Timina
w) m OH H
Purinas
i, o #% RNA — Ribose:
N N, 5
¢G e oo o
Y : A“ e N
4 " H\CK_ZC/H
Ademna Guanina OH OH
\ 2 / \ 2 /
/ Questio \ / Questido

Cite as trés principais diferencas entre o
DNA e o RNA.

Resposta

< DNA: fita dupla, o aglicar pentose é a
desoxirribose e as bases nitrogenadas
sdo: A-T-C-G.

%+ RNA: fita simples, o aglucar pentose é a
ribose e as bases nitrogenadas sdo: A-
U-C-G.

N

12

\_ ;

Expressdo génica &€ um processo pelo qual
a informagdo contida em um gene -
sequéncia de DNA - é processada em um
produto génico funcional.

Quais seriam esses produtos génicos
funcionais?

Gene RNA  Proteina
(trecho de DNA)

Y L%

\»

Resposta

< RNA e proteinas.

Questido

Qual a pentose encontrada no DNA.

Resposta

'y

# Desoxirribose.

o
HOCH, _

“'C\H H Cv
NSz

OH H

O oH

/

/

Na sintese proteica, a expressdo génica
inclui trés etapas:

\_ :

Questao

Resposta

o

+ Processo de transcricdo

<

%  Processamento do RNA;

'y

+ Processo de tradugdo.

) Transcrigdo  Tradugio
Cadeia .
DNA RNA polipeptidica Proteina

N




Questao

Cite as trés principais etapas datranscri¢gao
e seus respectivos acontecimentos:

Resposta

<% Reconhecimento e iniciagdo: a
polimerase do RNA e outras proteinas
reconhecem os promotores no DNA e
formam um processo que mantém as

duas fitas de DNA separadas;

< Elongagdo: a polimerase comega a
deslizar sobre o DNA, sintetizando
novas moléculas de RNA;

<% Término: a polimerase chega a
sequéncia de parada e o complexo &
desmontado. A dupla fita de DNA se
refaz e a molécula de RNA € liberada.
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Questao

Na transcrigdo, enzimas desenrolam a
dupla hélice, expondo as bases do DNA, e
comeg¢am a encaixar os ribonucleotideos.
Sabe-se que o encaixe obedece a
obrigatoriedade de liga¢do entre as bases,
no entanto, onde houver uma adenina no
DNA, encaixa-se uma:

Resposta

3

< Uracila.

Sentido do processo de sintese
DNA —— RNA

Complementaridade das bases

-/

Questdo
Cite os tipos basicos de RNA que possuem
participacdo ativa na sintese de proteinas:

Resposta
% RNA mensageiro;
% RNA transportador;

< RNA ribossémico.

#+ Obs: Ha ainda outros tipos de RNA
(pequenos RNA nucleares e micro-
RNAs).

Adenina —————— Uracila
Guanina —————— Citosina
Timina —————— Adenina
Citosina - ———— — Guanina
1
/ Questao

Molécula que tem como fungdo levar a
informagdo genética do nucleo para o
citoplasma, que direcionara a sintese
proteica:

Resposta

s,

“+ RNA mensageiro

N

N

e

Questao

Na transcricdo, somente uma das fitas de
um dado segmento de DNA é usada como
molde para a sintese de RNAm. Para tanto,
enzimas chamadas

se ligam a uma
sequéncia especifica no DNA, chamada
, a qual
geralmente é rica em nucleotideos Ae T.

Resposta

< RNA polimerases ou polimerases de
RNA;

s,

++ Promotora.

[“promotor [TE1T| 1 [TE2T] 12 [TET]Polia]

3 mmf -

\_ .

Questdo

ossui uma sequéncia conhecida como
anticédon e esta ligado a um dos vinte
aminoacidos existentes. Esta afimacéao &
referente a qual tipo de molécula:

Resposta
+ RNA transportador

_—
aminodcido se Iiga
P e
Sy

7 Pontes de
hidrogénio

Local onde o
aminodcido se liga

AN

/

13

Questdo

Considerando que em um dado trecho do
DNA a sequéncia seja ACCAAACCGAGT,
demonstre qual seria a sequéncia
nucleotidica no transcrito correspondente:

Resposta
“ UGGUUUGGCUCA.

Aminoacidos
+ B e

RNAM
——— —— —— ——

== O wem
ez R

S E oA A

./
~

Organela que se associa ao RNAm,
promovendo o ambiente ideal para o
reconhecimento e pareamento entre cédon
(RNAm) e anticédon (RNAt) e assim
coordena o processo de unido entre os
aminoacidos adjacentes em cadeias
polipeptidicas:

Proteina

Questdo

Resposta

. AMINOACIDOS
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Questao

Na tradugdo, a sequéncia de bases do
RNA mensageiro passa para uma
sequéncia de aminoacidos. Cada grupo de
trés bases consecutivas  (cédon)
corresponde a um aminoacido. Essa
correspondéncia entre codons e
aminoacidos é o que chamamos de:
Resposta

K3

<+ Cadigo Genético.

/ SURPRESA

Os conceitos fundamentais de
comecaram a se definir com Gregor Mendel,
cujos experimentos realizados com ervilhas
levaram a conclusdes acerca da perpetuacéo das
caracteristicas hereditarias. Ao deduzir que os
fatores responsaveis pela hereditariedade
ocorriam aos pares, Mendel publicou seu estudo
em 1866, mas permaneceu ignorado pela
comunidade cientifica por mais 34 anos, sendo
seus trabalhos redescobertos somente em 1900.

Infelizmente  Mendel
faleceu sem ver seu
trabalho reconhecido.

Volte 10 wsas/

Questao

Um cédon é uma trinca de nucleotideos no
que especifica um

aminoéacido. Enquanto um

é uma trinca de nucleotideos presente no

RNA transportador que é complementar ao

codon.

2
= Amino Acid
attachment site

Resposta
tRNA
<+ RNA mensageiro;

<

%+ Anticédon.
D loop

IT1 Anticodon :5?],“ |
guccag §8%ccauag et | Aca, :::)“"
_LLLLLLIli_lrLLLIJ_I_ W R o
Goon v e o 0 )
1 ' 3
SURPRESA / SURPRESA \
Em 1869 ao investigar a composicéo quimica de Em 1920, cientistas j& imaginavam gue os
células humanas (obtidas de curativos purulentos genes estavam localizados nos

- linfécitos), Friedrich Miescher, isolou uma
substancia proveniente do nucleo que denominou
“nucleina”, caracterizando sua constituicdo
quimica (oxigénio, nitrogénio e fésforo).

Entretanto, a fungéo
celular dessa molécula
ainda custaria mais de 80
anos para ser
esclarecida.

Volte 2 casas

Questédo
Dizer que o codigo genético é degenerado,
significa:
Resposta

K3

< Que mais de um cddon (trinca de
bases) pode determinar o mesmo
aminoacido.

Obs: porém, ndo é ambiguo, pois
nunca um coédon pode definir mais de
um aminoacido.

cromossomos, 08 quais sabiam st
compostos  por DNA& e proteinas.
Entretanto, em virtude da "simplicidade" do
DNA em comparag&o com a complexidade
das proteinas, logo presumiu-se gque
proteinas e ndo o DNA, deveriam ser as
moléculas  portadoras  da  informacio
genética.

Proteina
X DNA

Essapresungdo estavaincometa.

wolts 3 caian

\ )

14

Questao

\

Para muitos aminoacidos, a grafia
alternativa difere apenas em uma base (a
terceira base do cédon). Essa flexibilidade
na terceira posicdo do cédon é chamada de
oscilacdo. Desse modo, a terceira base do
RNAm pode variar, sem alterar o
significado do cédon e assim pemitir que
diferentes grafias codifiquem para o
mesmo aminoacido.

Utilizando a tabela do codigo genético
fornecida indique os diferentes cédons que
codificam para o aminoacido leucina.

Resposta

UUA —UUG - CUU- CUC - CUA -CUG

./

SURPRESA

Nos anos 1940 Oswald T. Avery e
colaboradores descobriram que o DNA
extraido de uma linhagem virulenta
(patogénica) da bactéria Streptococcus
pneumoniae e injetado em uma linhagem
ndo virulenta da mesma bactéria
transformava a linhagem n&o virulenta em
virulenta. Eles concluiram que o DNA da
linhagem virulenta carregava a informacéo
genética para viruléncia.

Belo trabalho! Eles
estavam corretos.

Avance 3 casas
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SURPRESA

Apesar da publicaco de Avery e colaborados
em 1944 apresentar provas rigorosas de que o
DNA purificado poderia atuar como material
genético, os geneticistas ainda ndo foram
imediatamente convencidos. Muitos
argumentavam que a transformag&o poderia ter
sido causada por algum traco de proteina
contaminante nas preparacgdes, ou que o extrato
pederia conter um mutagénico que alterava o
material gensetico da bactéria inofensiva,
convertendo-a na forma patogénica. Assim, o
debate ndc foi definitivamente concluido até
1852, quande a partir de seus elegantes
experimentos, Alfred Hershey e Martha Chase
consclidaram a ideia de que o material genético
mesmo constituido por moléculas de DNA.

Foram décadas de

J 7 negac#o acerca da
@@ verdadeira importancia
= do DNA.
\ Volte 5 casas
/ SURPRESA

Na década de 1960, Marshall Niremberg
descobriu que a trinca de bases UUU do RNAm
comrespondia ao aminoacido fenilalanina, abrindo
caminho para a decifragdo da linguagem da vida.

Cinco anos depois, todo o codigo
genético estava decifrado.

Avance § casas

\

Fonte: elaborado pelos autores.
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SURPRESA

Sabendo que havia quatro tipos de bases,
comegou-se a questionar qual a combinagéo
necessaria para atingir os 20 tipos de
aminoacidos existentes. Um codigo baseado em
duas bases, permitiria 16 combinagdes, portanto
insuficientes. Ja um codigo baseado em trincas
permitiria 64 combinagdes, o que seria mais do
que o suficiente. Sendo os sistemas celulares,
geralmente econdmicos, um codigo de quatro
letras seria improvavel, pois permitiia 256
combinacdes.

O fisicc George
Gamow, propds em
1954 que um codigo
baseado em trés
bases seria o mais
adequado.

=

E ele estava certo!

Avance 3 casas

vSIUAANS

4
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SURPRESA

Considerado o maior quimico do século 20, Linus
Pauling, publicou em 1952 um trabalho propondo
um modelo de estrutura para o DNA na forma de
tripla hélice com o esqueleto fosfato voltado para
o interior. Em grande parte, o equivoco de
Pauling, foi n&o ter levado em consideragéo as
descobertas de Chagaff sobre a relagéo entre as
bases puricas e pirimidicas.

Volte 3 casas

SURPRESA

Em 1961, Sydiney Brenner trabalhandoe
juntamente com Francis Crick, conseguiu além de
provar que o codige genético era realmente
composto por trincas, demonstrar que a
sequéncia de bases do DNA era lida a partir de
um determinado ponto, trinca por trinca, de
maneira ndo sobreposta.

Cada base participava na codificagdo de um
unico aminodcido.

Mandou
bem
Brenner!

Avancell- casas

o

o

\_

SURPRESA

Estudos de difragdo de raios X desenvolvidos por
Rosalind Franklin possibilitaram a observagéo
do formato helicoidal do DNA. Maurice Wilkins,
enviou sem o conhecimento de Franklin, cépias
de suas anotacdes e observagdes para Watson
e Crick, as quais foram decisivas para confirmar
a dupla estrutura da molécula de DNA, que
rendeu aos trés cientistas homens, o Prémio
Nobel (1962). Apesar de sua importante
contribuicdo, Franklin ndo levou os créditos
merecidos pela descoberta.

Definitivamente a
atitude dos cavalheiros
néo foi bacana.

Volte ao inicio

SUPRESA

Apesar da importante proposicdo do codigo
baseado em nucleotideos ftripletos, George
Gamow pensava que os tripletos sofriam
sobreposi¢éo.

Este tipo de coédigo imporia severas restricdes
sobre as sequéncias de aminoacidos das
proteinas.

AA,
.
B Codigo
sobreposto
Ponto de
'c"éfj'zn AUUGC CUGA C Addonudéica
Codigo ndo
2 3 .
sobreposto
' ' 1
Aminoacido AA AA, A

Contudo, a evidéncia genética ndo se
mostrou a favor dessa hipotese.

Fique uma rodada sem jogar
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Conhecendo as diferentes realidades escolares, previu-se que em certas situagdes
poderia haver caréncia de alguns materiais, por isso preocupou-se em disponibilizar para
impressdo tanto o dado quanto os pedes (Figura 4AB). Entretanto o uso desses modelos
impressos é apenas uma sugestao, pois caso haja a disponibilidade podem ser utilizados dados
préprios e os pedes podem ser facilmente substituidos por outros materiais como botdes,

tampinhas de garrafas ou mesmo por sementes pintadas de diferentes cores.

Figura 4 - A) Dados; B) Peges.

..:ooo.o @
o ...oooo @

Fonte: elaborado pelos autores.

Cabe salientar que, como a intengdo ndo é substituir a aula tedrica, as informacgdes
disponibilizadas durante o jogo sdo mais focadas em destacar detalhes a serem considerados
para resolucdo do desafio do que em responder a questfes mais simples, como as solicitadas
pelas cartas questdes. Embora tais informacdes também possam ser Gteis para esse proposito,
recomenda-se que questdes mais simples relacionadas ao processo de expressdao génica ja
tenham sido sanadas pela explicacdo prévia do professor ou mesmo através do estudo do
contedo em material didatico, uma vez que para o melhor desempenho dos estudantes, a
participacdo nessa atividade requer previamente o conhecimento basico sobre o assunto.

Perceba que em geral, o tabuleiro é composto por casas que permitem a passagem
livre, entretanto, ao longo do percurso estdo reservados alguns imprevistos, sinalizados por

casas com diferentes simbolos conforme descrito no Quadro 1.

16
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Quadro 1 - Determinaces da casa conforme o simbolo especificado.

. Informacdo: casa de parada obrigatoria

Cada jogador/dupla que por ela passar deve, independentemente do nimero sorteado
no dado, parar, retirar uma carta do grupo informacédo e, fazer sua leitura em voz
alta, bem como a demonstracdo dos elementos figurativos nela impressos para que
todos possam compreender do que se trata. Apesar de ndo conferir nenhum tipo de
vantagem ou desvantagem no quesito pontuacdo, estas cartas sdo de grande
importancia, uma vez que os contetdos nelas descritos visam auxiliar na resolugdo
das questbes propostas ao longo da partida. Por isso, é recomendado que todos
prestem a méximo atencdo nessas informacfes. Considerando que a principal
intengdo do jogo é promover a consolidacdo do conhecimento sobre o conteudo
expressao génica, o que vai além da competicdo individual, o conteudo presente
nessas cartas deve sempre ser compartilhado e discutido entre todos.

- QueStéO

Quando o valor obtido no langcamento do dado determinar que o jogador pare sobre
este tipo de casa, ele precisa responder a uma questdo. Para isso, o jogador/dupla que
tiver realizado a jogada anterior deve retirar uma carta do grupo questdo e efetuar a
pergunta, dependendo de sua resposta o jogador/dupla podera avancar ou regressar
conforme o nimero de casas estabelecidos pela carta.

Surpresa

Caso o jogador pare sobre este tipo de casa, deve retirar uma carta deste grupo e
realizar sua leitura em voz alta. De acordo com o contetdo descrito na carta, 0
jogador podera ser beneficiado ou prejudicado.

Fonte: elaborado pelos autores.

Vencera o jogador/dupla que primeiro atingir o ponto central do tabuleiro preenchido
pela cor preta, porém os demais participantes devem continuar suas jogadas até o0 momento

em que forem definidas todas as ordens de colocacdes (1°, 2°, 3° e ultimo lugar).
3.3 Desafio proposto

Finalizada a realizacdo do jogo, os integrantes do grupo passam a constituir uma sé
equipe, a qual deve levar em consideragdo o trecho de DNA a ser transcrito e 0S recursos

didaticos fornecidos na Figura 5 para resolver questdes relativas as principais etapas da

expressao génica (Quadro 2).
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Figura 5. Modelos didaticos. A) Dupla fita de DNA; B) Fita simples de RNA sentido 3’ -5’; C) Fita simples de RNA sentido 5’ - 3’; D)
Ribossomo; E) RNA transportador; F) Quepe 5’ (capeamento); G) Cauda poli-A (poliadenilacdo); H) RNA polimerase (direcdo de leitura —); I)
RNA polimerase (dire¢do de leitura «); J) Abreviaturas de aminoacidos; K) Abreviaturas das bases nitrogenadas constituintes do RNA.

A

= Promotor

I introns

I Exons 3’ 5’

A TTTATA AG GATECGTA

ATAATGACGGAT

AATTA ACA

TAGT

TGGTTAATGGTGTGGAAATATGGGTATTA GGCTAGCAT

TG

5’ 3

3’ 5’

——
—

5’ 3’

polimerase

5 3
Gl' ooo A-A-A-A-A-A-A-A RNA :> <: pol ilfnhgr\ase
C
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o LT TYYY S
PP PDOBD - OOOOO® @
POOO® > P DD OO0V DS S

ONNIVEEE [ 1 | JCOCHUCYE [ 1
AAAAAAAADDDD

gggpccccce
AAAAAAAADDDDDDDDBDNCCCCCCECECGGGGGGGG
AAAAAAAADDDDDDDDBDNCCCCCECCCECGGGGGGGG
AAAAAAAADDDDUDDBEBCCCCCCCCGGGGGGGG

AAAAAAAADDDDODDBEUECCCCCCCCEGGGGGGGG

CCGGGGGGGG

Fonte: elaborado pelos autores.
Nota: Este modelo trata-se de uma representacdo simplificada de modo a facilitar o entendimento sobre as etapas que englobam a expressao génica eucariética no nivel
escolar a que se destina. Para uma explicagdo mais abrangente consulte “Como as células leem o genoma: do DNA a proteina”, em Alberts et al. (2017).
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Quadro 2 - Perguntas referentes ao desafio proposto.

1.
2.
3.
4.
5.
6.

Sequéncia de DNA molde.

Sequéncia do transcrito primario.

Sequéncia do transcrito apos o processamento.

Sequéncia da cadeia polipeptidica gerada.

Sequéncia de aminoacidos.

N&o se esqueca de indicar o local de cada evento.

Fonte: elaborado pelos autores.

Para a resolucdo desta etapa sdo fornecidos materiais de apoio, dentre os quais a tabela

contendo o cddigo genético padrdo com uma lista de abreviaturas dos aminoacidos

representada na Figura 6.

Figura 6 - Tabela codigo genético.

SEGUNDA BASE
U o A
uuu Fenilalanina ucu UAU Tirosina uUGU Cisteina 1]
uuuU Phe (F) ucc Serina UAC Tyr (Y) UGC Cys (C) C
Ser (S)
UCA - A
UUA Parada
uuG uce . Parada UGG Triptpfano E
5’ i Trp (W)
Leucina
cuu Leu (L) ccu CAU Histidina CGU U
[T Prolina His (H) Arginina
y oo | I o | g
CAA Glutamina
3(3 CUG CCG CAG Gin () CGG G
o AUU ACU AAU Asparagina AGU
m AUC Isoleucina ACC AAC Asn (N) AGC Serina U
lle (1 T i Ser (S
= AuA =0 aca | T eS| o
E - Inicio ACG AAA Lisina AGA Arginina A
Metionina AAG Lys (K) AGG ael®) g
Met (M)
GUU GC GAU Acido aspartico GGU U
Valina Alanina Asp (D) Glicina
GUC Val (V) GC Ala (A) GAC GGC Gy () C
GUA GC GAA | AcidoGlutamico | GGA A

Fonte: elaborado pelos autores.

@

3Sv4 VdI30od3lL

Note que a tabela referente ao cddigo genético se preocupou em contemplar ndo

apenas 0s nomes dos aminoacidos referente aos cddons designados, mas também suas

abreviaturas correspondentes. Estas abreviaturas estdo expressas tanto pelo cddigo de trés

quanto pelo cédigo de apenas uma letra, uma vez que tais informac6es sdo de grande utilidade
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para a construgdo da cadeia polipeptidica a partir dos modelos didaticos previamente
apresentados.

A intencdo € de que os estudantes construam os transcritos de RNA através da
colagem das bases nitrogenadas complementares sobre a fita simples conforme os modelos
fornecidos e sigam esta mesma ideia para a montagem da cadeia polipeptidica, apontando ao
final os aminoé&cidos gerados através dos codigos em letras disponibilizados. Portanto, para o
melhor aproveitamento e organizacdo da atividade recomenda-se disponibilizar cartolina,
pincéis atdmicos, tesoura, cola, fita dentre outros materiais que o professor responsavel pela

aplicacdo da atividade julgar adequados.

3.3.1 Dicas para realizacao do desafio

No Quadro 3 sdo apresentadas algumas dicas desenvolvidas com a intencdo de auxiliar
0s estudantes a serem bem sucedidos durante a execucdo do desafio proposto.

Quadro 3 - Dicas para realizacéo do desafio.

1. Na fita dupla fita de DNA, identifique qual é correspondente a fita molde e qual é a
regido codificadora;

2. Atente-se para o sentido correto de leitura da sequéncia de DNA (crescimento da
cadeia polinucleotidica): lembre-se que a direcdo de transcricdo é determinada pelo
promotor no inicio de cada gene;

3. Nao se esqueca das principais etapas de processamento do RNAm;

4. Atente-se para o sentido correto de leitura da sequéncia de RNAm (sintese da cadeia
peptidica);

5. Em caso de duvidas consulte as informac@es disponibilizadas ao longo da primeira
etapa da atividade.

Fonte: elaborado pelos autores.

Ao final, o professor deve utilizar o gabarito do desafio apresentado no Quadro 4 para

que possam ser realizadas as correcgdes e esclarecimentos de duvidas sobre a atividade.

21




Research, Society and Development, v. 9, n. 7, €906975090, 2020
(CC BY 4.0) | ISSN 2525-3409 | DOI: http://dx.doi.org/10.33448/rsd-v9i7.5090

Quadro 4 - Gabarito desafio.

DIRECAO DA POLIMERASE —

Transcricgéo e processamento: No interior do ndcleo celular

v" DNA molde
3>— ACCAATTACCACACCTTTATACCCATAATGACGGATCAGCCGATCGTA —5°

v" Transcrito primario
5’ —UGGUUAAUGGUGUGGAAAUAUGGGUAUUACUGCCUAGUCGGCUAGCAU —3°

v" Transcrito processado
5— [l UGGUUAAUGGUGUGGAAAUAUUAUUACCUAGUCGGCUAGCAUAAAAA—3’

Tradu¢do —Nos ribossomos localizados no citoplasma celular:

v' Cadeia polipeptidica
5'— UGG-UUA-IB-GUG-UGG-AAA-UAU-UAU-UAC-CUA-GUC-GGC-lB-CAU —3°

v' Aminoacidos

5>— Met—Val — Trp—Lys — Tyr -Tyr — Tyr — Leu — Val - Gly —3°

DIRECAO DA POLIMERASE «

Transcrigdo e processamento: No interior do nucleo celular

v DNA molde
5 —TGGTTAATGGTGTGGAAATATGGGTATTACTGCCTAGTCGGCTAGCAT —3°

v" Transcrito priméario
3>— ACCAAUUACCACACCUUUAUACCCAUAAUGACGGAUCAGCCGAUCGUA —5°

v" Transcrito processado
3’— AAAAAACCAAUCACACCUUUAUACCCAUAAUGACGCAGCCGAUCGUATNIE —5°

Tradug¢io —Nos ribossomos localizados no citoplasma celular:

v" Cadeia polipeptidica
5'— [MBB-CUA-GCC-GAC-GCA-GUA-AUA-CCC-AUA-UUU-CCA-CAC-BB-CCA —3°

v" Aminoacidos
5’— Met — Leu — Ala— Asp — Ala — Val — lle — Phe — Pro — His —3’

Fonte: elaborado pelos autores.

A intencdo do desafio é fazer com que o conhecimento dos estudantes seja reforgado,
de modo que possam revisitar as principais etapas da expressao génica. Note que no gabarito
sdo evidenciados 0s processamentos requeridos para que o transcrito primario se torne uma
molécula de RNA mensageiro (RNAmM) apta a ser exportada do nucleo celular para a tradugédo
nos ribossomos localizados no citoplasma. Estas etapas de processamento englobam o
splicing através do qual ocorre a excisdo dos introns e unido das regibes codificadoras
compreendidas pelos éxons, além do capeamento (adicdo de um nucleotideo guanina
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modificado) e poliadenilacdo (adicdo de maltiplos nucleotideos adenina) ocorridos
respectivamente nas extremidades 5’ ¢ 3°, de modo a garantir a integridade da molécula de
RNAmM e conferir maior estabilidade e durabilidade, assim evitando a ocorréncia de
degradacéo antes do cumprimento de sua fungéo.

Ademais, o0 desafio intenciona-se fazer com o que o estudante se atente para o sentido
correto de transcri¢do, ocorrido sempre no sentido 5’—3’ e, portanto, utilizando como molde
a fita de DNA no sentido oposto. Considerando que ambas as fitas de DNA podem servir
como molde, destaca-se que a diregdo da sintese de transcricdo realizada pela RNA
polimerase depende da localizagcdo de regides promotoras no inicio de cada gene, 0 que no
modelo esta sendo representado pelos tragos verdes. Somente RNAmM integros sdo
direcionados para a traducdo nos ribossomos, onde a leitura é realizada de trés em trés
nucleotideos de maneira ndo sobreposta, sempre na direcdo do sentido 5°—3’. Também
buscou-se representar o papel dos RNA transportadores (RNAL), responsaveis pelo
acoplamento dos aminoacidos a cadeia polipeptidica em crescimento, atentando-se para 0s
cddons de inicio (AUG) e parada (UAA, UAG e UGA).

4. Resultados e Discussao

A presente proposta resultou em um jogo tipo ludo e na proposicdo de um desafio,
sendo também elaborados materiais didaticos complementares com intuito de apoiar 0s
estudantes durante a resolucdo das atividades. Para a producdo dos recursos graficos foram
empregadas as ferramentas disponiveis no pacote Microsoft Office 2010, como Word, Power
Point e Paint. Deste modo evidencia-se a possibilidade para o desenvolvimento de inGmeras
atividades a partir de recursos basicamente simples que podem ser facilmente acessados. Em
corroboracdo, Freire et al. (2018) descreve que o emprego de ferramentas digitais para cunho
didatico contribui significativamente para o processo de aprendizagem, mas ressalta a
necessidade de capacitacdo do corpo docente para que possam melhor explorar 0s recursos
tecnoldgicos existentes.

Em funcéo do desenvolvimento de métodos diversificados demandar ampla dedicacao
e disponibilidade de tempo, sua baixa adesdo por parte dos professores do ensino basico pode
ser relacionada com o calendario sobrecarregado e ao numero reduzido da carga de hora-
atividade a que estes profissionais estdo sujeitos (Temp & Bartholomei-Santos, 2013). Esta
realidade denota que para a melhoria da qualidade do ensino, ndo s6 de Genética, mas da

educacdo como um todo, ha evidente necessidade de maiores investimentos no setor
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educacional, incluindo melhorias no plano de carreira docente. Conforme Saraiva et al.
(2016), o governo deve possibilitar as escolas publicas, o acesso a infraestrutura adequada,
com espagos e equipamentos a disposicao, além é claro da valorizagdo dos profissionais da
educacdo, bem como a garantia de maior periodo de hora-atividade para que desta maneira
possam melhor elaborar suas aulas.

Ao se pesquisar sobre estratégias de ensino diversificadas, encontram-se muitas
possibilidades de intervencfes desenvolvidas por alunos de graduacdo ou p6s-graduacao, o
gue na maioria dos casos ocorre para atender exigéncias em seus respectivos cursos. Deste
modo, uma forma de resolver o problema da falta de tempo, seria que os professores fizessem
uso dessas estratégias elaboradas por graduandos/p6s-graduandos para o enriquecimento de
suas aulas. Para tanto, a divulgacdo destas atividades torna-se imprescindivel, ja que em
muitos casos € possivel sua adequagdo com materiais de baixo custo e, assim promover a
aplicagéo de aulas diferenciadas.

Nesse quesito, a proposta pedagdgica aqui descrita merece destaque quanto a
facilidade com que permite ser reproduzida. Caso o professor se interesse por sua aplicacdo,
basta que siga as instrucdes das secOes de “Metodologia e Materiais e dindmica da atividade”,
onde estdo descritas toda as sequéncias, bem como a impressdo dos recursos graficos
elaborados para dar apoio as atividades. A fim de facilitar sua reproducdo, foi disponibilizado
aos interessados, a descri¢ao resumida dos procedimentos metodolégicos bem como todos 0s
recursos graficos em uma secdo de materiais suplementares.

Espera-se que esta ferramenta seja Gtil tanto para o professor no ambito didatico,
quanto para o aluno em compreender melhor os processos de expressdo génica. Recomenda-
se, para seu maior aproveitamento, que a atividade seja aplicada apds a abordagem deste
conteddo, como uma maneira de auxiliar no aprofundamento e consolidacdo do
conhecimento. De acordo com Meloni et al. (2018), a aplicacdo de atividades lidicas ao
cotidiano escolar proporciona inumeros beneficios, permitindo que o estudante participe
ativamente do processo de aprendizagem, além de estimular a socializacdo, uma vez que
incentiva discussfes e a construcdo do trabalho em equipe. O emprego desta proposta pode
também contribuir para o preenchimento de possiveis lacunas, acerca do conteldo expressdo
génica, que tenham sido deixadas durante a explanacdo tedrica. Além disso, se o professor
desejar poderd fazer sua aplicacdo ndo apenas como forma de revisdo e discussdo, mas

também de modo avaliativo.
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5. Considerac0es finais

Cientes do qudo desafiador é para o professor realizar a contextualizacdo dos
conteldos relacionados a Genética molecular de modo a instigar o interesse dos educandos, a
proposta pedagdgica aqui documentada se emprega de meios ludicos e foi desenvolvida como
forma de auxiliar os professores de Biologia na abordagem do contetdo expressao génica.

Ressalta-se que a intencdo ndo é fazer a substituicdo da aula do professor regente, mas
sim que esta ferramenta possa ser utilizada de modo a reforcar o aprendizado e até mesmo
para 0 preenchimento de possiveis lacunas deixadas ao longo da explanacdo tedrica. O
emprego de recursos complementares torna-se fundamental para que a aprendizagem em
Biologia seja bem sucedida, uma vez que se trata de uma disciplina que exige ampla
capacidade de abstracdo por parte dos estudantes, além de conhecimentos prévios um tanto
complexos atrelados a muitos conceitos.

Deste modo a adogdo de recursos didaticos diferenciados revela-se uma estratégia
facilitadora para a compreensao de fenémenos bioldgicos e é uma pratica que merece ser
difundida para o aprimoramento do processo de ensino. Neste sentido, a formacéo continuada
torna-se uma importante aliada, uma vez que além de oportunizar aos docentes a constante
atualizacdo de seus conhecimentos o que é fundamental em uma areas tdo dinamicas como é o
caso da genética e biologia molecular, viabiliza o compartilhamento de experiéncias e ideias
para a elaboracdo de instrumentos didaticos direcionados a aproximacao da teoria ao contexto
de vida do estudante, possibilitando a realizacdo de aulas mais atrativas do que quando

abordadas de forma predominantemente tedricas.
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