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Secretaria de Estado da Educagio A bioinformatica ndo ¢ uma disciplina recente, tendo se desenvolvido progressiva-
de Goias - SEDUC-GO mente a partir do avanco de tecnologias computacionais e de descobertas em bio-

logia molecular, como o surgimento de métodos modernos de sequenciamento de

ISSN 2764-8982

Periodicidade: Semestral. informatica, fisica e quimica, além de dialogar com campos aplicados, como a satude.

DNA. Por sua natureza interdisciplinar, integra areas como biologia, matematica,

No contexto educacional, o uso de ferramentas de bioinformatica em sala de aula
v-5n.1,2026. representa uma oportunidade para a constru¢do e mobiliza¢do de conhecimentos
educacaoemcontexto@seduc.go.gov.br cientificos relacionados a conceitos e fendmenos biologicos, promovendo uma apren-
dizagem mais ativa e contextualizada. Este trabalho tem como objetivo propor o uso
da bioinformatica como ferramenta para o ensino de conceitos e fendmenos biologi-
Recebido em: 02/12/2025 cos na educagdo basica, com base nas competéncias gerais da Base Nacional Comum
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nados competéncias e objetivos nos respectivos documentos, seguidas de uma busca
sistematica por artigos publicados contendo propostas de atividades voltadas para o
DOI https://doi.org/10.5281/zenodo.20801645  Ensino Médio. Foram identificados 40 artigos, dos quais 5 apresentavam propostas
que ndo requerem o uso de computador, permitindo adaptacdes a diferentes reali-
dades escolares. As atividades foram classificadas quanto ao nivel de dificuldade: 21
basicas, que podem ser aplicadas como introdugdo aos conceitos; 10 intermediarias;
e 9 avangadas, indicadas para estudantes com maior familiaridade com os temas e
ferramentas. Os resultados indicam que a bioinformatica constitul um recurso pe-
dagdgico potente, capaz de aproximar a ciéncia da pratica escolar e de favorecer o
aprofundamento de conceitos de biologia em diferentes eixos tematicos. Além dis-
so, mostra-se alinhada as competéncias da BNCC e aos objetivos do Documento
Curricular de Goias, contribuindo para uma formagéo cientifica mais integrada e
atualizada no Ensino Médio.
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INTRODUCAO

Abstract

Bioinformatics 1s not a recent discipline; it has developed progressively alongside
advances in computational technologies and molecular biology discoveries, such
as the emergence of modern DNA sequencing methods. By its interdisciplinary
nature, bioinformatics integrates fields such as biology, mathematics, computer
science, physics, and chemistry, and also interacts with applied areas like health
sciences. In the educational context, the use of bioinformatics tools in the classroom
represents an opportunity to construct and mobilize scientific knowledge related
to biological concepts and phenomena, promoting more active and contextualized
learning. This work proposes the use of bioinformatics as a tool for teaching
biological concepts and phenomena in basic education, based on the general
competencies outlined in the Base Nacional Comum Curricular (BNCC) and the
Curricular Document of Goias. To this end, competencies and objectives were
selected from these documents, followed by a systematic search for published articles
describing activity proposals for high school education. A total of 40 articles were
identified, five of which presented activities that do not require the use of computers,
allowing adaptations to different school contexts. The activities were classified by
difficulty level: 21 basic, suitable as introductory activities; 10 intermediate; and 9
advanced, designed for students with greater familiarity with the topics and tools.
The results indicate that bioinformatics is a powerful pedagogical resource that
brings science closer to classroom practice and supports the deepening of biological
concepts across different thematic areas. Furthermore, it aligns with the BNCC
competencies and the objectives of the Curricular Document of Goias, contributing
to a more integrated and up-to-date scientific education in high school.

Keywords: Learning. Curriculum. BNCC. Goias Curriculum Document.

Bioinformatics education.

A bioinformatica ¢ uma area de estudo inter-
disciplinar que envolve biologia, matematica, in-
formatica, fisica e quimica. Ela se desenvolve ao
longo dos anos a partir da crescente necessidade de
analisar dados gerados com o avango das tecnolo-
gias da biologia molecular, tais como o sequencia-
mento do DNA. Sem o auxilio dos computadores
e das ferramentas de analise de dados biologicos
construidas pela bioinformatica, muitas investiga-
¢oes cientificas levariam muito mais tempo ou nem
poderiam ser resolvidas.

Margaret Dayhoft foi pioneira no uso de com-
putadores para resolver problemas bioldgicos, uti-
lizando-os na elaboragdo da sua tese de doutorado
em 1949 (OAKLEY; KIMBALL, 1949). Poste-

riormente, entre 1958 e 1962, junto com Robert S.
Ledley, eles desenvolveram um programa de com-
putador (COMPROTEIN) para determinar a es-
trutura primaria de uma proteina, utilizando dados
de sequenciamento de peptideos (DAYHOFF; LE-
DLEY, 1962).

Apos a descoberta da estrutura da molécula de
DNA por Watson e Crick em 1953, baseada nos da-
dos obtidos por Rosalind Franklin por meio de di-
fracdo de raios X, a leitura das sequéncias do DNA
ainda ndo era possivel. Em 1977, Sanger conseguiu
desenvolver um método para leitura das bases do
DNA e realizou o primeiro sequenciamento de um
genoma, o do bacteriéfago @X774 com 5.375pb (pa-
res de bases) (SANGER et al., 1977). Outro marco
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importante na histéria da bioinformatica foi o con-
sorcio entre varias institui¢des de pesquisa para a
geragdo e analise do primeiro rascunho do geno-
ma humano, essa iniciativa ficou conhecida como o
Projeto Genoma Humano (1990-2001) (INTERNA-
TIONAL HUMAN GENOME SEQUENCING
CONSORTIUM, 2001). Entretanto, o genoma
humano s6 foi concluido recentemente, depois de
mais de 20 anos, quando os avangos cientificos per-
mitiram o preenchimento de varias lacunas na sua
montagem (NURK et al, 2022).

Em 2005 houve outro salto no avango da tecno-
logia de analise do DNA com o desenvolvimento do
sequenciamento de nova geracdo (NGS - Next Gene-
ration Sequencing), o qual aumentou drasticamente
a quantidade de sequéncias geradas nas analises
(GAUTHIER et al., 2019). A terceira geragao de se-
quenciadores aumentou a capacidade de sequenciar
moléculas individuais em tempo real, sem a necessi-
dade de amplificagio prévia, como ocorre nas tec-
nologias de primeira e segunda geracdo. Uma das
tecnologias de terceira geracdo é a tecnologia de
sequenciamento por nanoporos, que utiliza varia-
¢des na corrente elétrica para identificar sequéncias
de bases nitrogenadas em tempo real (DEAMER;
AKESON BRANTON, 2016).

O aumento do poder computacional (capacidade
de processamento e armazenamento) € a expansao
da internet em todo o mundo a partir da década de
1990 contribuiram para o acesso aos bancos de da-
dos biolégicos, as ferramentas de bioinformatica e a
maior agilidade na analise dos dados. Bancos de da-
dos podem armazenar sequéncias de acidos nuclei-
cos (DNA e RNA), incluindo genomas completos;
sequéncias de aminoacidos (proteinas), estrutura
de proteinas e suas fungdes, expressdao génica e vias
metabodlicas (LESK, 2008). Bancos de dados como
o NCBI (National Center for Biotechnology Information) e

o UniProt (Universal Protein) mantém ferramentas e

acesso a informacgdes biologicas de forma gratuita e
sdo utilizados por cientistas do mundo todo.

As aplicagdes do uso da bioinformatica é diver-
so, abrangendo areas como a predigdo de arvores
filogenéticas (STAMATAKIS, 2014; KUMAR et
al., 2018; MINH et al, 2020; LU et al., 2020), me-
lhoramento genético (HASAN et al., 2021), biolo-
gia forense e identificacdo de espécies com DNA
barcode (ou codigo de barras de DNA) (HEBERT et
al., 2003, RATNASINGHAM e HEBERT, 2007),
diagnoéstico de doencas (SU et al., 2022), desenvol-
vimento de vacinas (ANTONELLI et al., 2022;
KHAN ¢t al., 2022) e vigilancia de epidemias, tal
como ocorreu na pandemia causada pelo virus
SARS-CoV-2 (LU et al., 2020).

RIVAS; BONAVIDES-MARTINEZ; CAM-
POS-LABORIE (2019) analisaram publicagoes
cientificas em bioinformatica de paises da América
Latina e encontraram 2.119 artigos de pesquisa ori-
ginais publicados entre 1991 e 2016 e 1.068 artigos
foram atribuidos ao Brasil. O Brasil desempenha
um papel significativo na pesquisa cientifica com o
uso da bioinformatica, o que ressalta a importancia
de integrar essa tematica nas aulas do ensino basico.

Com o uso da bioinformatica também como
recurso pedagogico, os alunos do Ensino Médio
com computadores podem ter acesso as mesmas
ferramentas utilizadas por pesquisadores, pro-
movendo o interesse dos estudantes e fornecendo
acesso a dados biolégicos acumulados de todo o
mundo (KOVARIK et al., 2013). Além disso, os
alunos também podem desenvolver um modelo
simplificado de analise de dados usando lapis
e papel (FORM; LEWITTER, 2011). Um wor-
kshop oferecido por uma universidade nos Esta-
dos Unidos mostrou por experiéncia que a intro-
ducdo da bioinformética para alunos do Ensino
Médio tem sido extremamente positiva, pois,

independentemente de seus diversos interesses,
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os alunos sdo receptivos a aprender sobre a area
(NIEPIELKO; SHUMSKAYA, 2021).

A aprendizagem com recursos da bioinformatica
na sala de aula pode ser um meio de construir e mo-
bilizar contetdos cientificos relacionados a concei-
tos e fenémenos biologicos (KOVARIK et al., 2013;
MACHULF et al., 2017; CASTRO et al., 2020; NU-
NES et al., 2020; MARTINS; ZANOTTI; SOLE-
-CAVA, 2022; MENDES et al., 2022). Desta ma-
neira, este trabalho tem o objetivo de propor o uso
da bioinformatica como recurso pedagbgico para
o ensino de conceitos e fendmenos da biologia na
educagdo basica, apoiado nas habilidades da Base
Nacional Comum Curricular (BNCC) e no Docu-
mento Curricular de Goias (DC-GO).

DESENVOLVIMENTO

METODOLOGIA

O trabalho tem caracter descritivo e explorato-
rio com abordagem qualitativa. Para isso, primeiro
as Competéncias Gerais das Ciéncias da Natureza

(CNT) foram selecionadas e, em seguida, as habili-

dades da BNCC e os objetivos de aprendizagem do
Documento Curricular de Goias (2023).

As plataformas Scopus da Elsevier, Google
Académico, Google e PubMed foram utilizadas
nas buscas de publica¢des (artigos, e-books, guias),
com os termos fixos “bioinforméatica” ou “bioin-
formatics”, junto com outras palavras-chave, em
portugués e inglés, com combinagdes diferentes
entre elas, como por exemplo: “genética”, “biolo-
gia molecular”, “biodiversidade”, “DNA”, “RNA”,
“proteinas”, “mutag¢des”, “filogenia”, “evolucdo”,
“ensino”, “ensino médio”, “educacido”, ‘“aulas”,
entre outras. Em seguida, os trabalhos encontra-
dos foram analisados quanto a sua aplicabilidade
e foram relacionados as habilidades da BNCC e
aos objetivos do Documento Curricular de Goias,
analisando o seu potencial uso na introdugdo da
bioinformatica e suas ferramentas em sala de aula
para alunos do Ensino Médio.

Os artigos foram classificados em basicos, inter-
mediarios e avancados, conforme a Tabela 1, e fo-
ram organizados quanto as possiveis aplicacdes nas
séries de 1° ano a 3° ano do Ensino Médio conforme

o Documento Curricular do Estado de Goiés.

Tabela 1. Critérios para classificagdo dos artigos e trabalhos com bioinformatica para o Ensino Médio.

Nivel Critérios
Basi Nio precisa de experiéncia com os programas e pode ser utilizado como atividade introdutéria com a
asico - . ~ L . 1
bioinformitica e os temas sio mais simples e comuns ao Ensino Médio.
Intermedidrio Requer um primeiro contato com as ferramentas de bioinformatica e os temas sao mais complexos
que as atividades basicas e ndo sdo comuns ao Ensino Médio.
Avangado Requer pritica e experiéncia com os programas e os temas sdo mais complexos.

Fonte: elaborada pelos autores.

Neste trabalho, consideramos como ferramen-
tas da bioinformatica os softwares de computado-
res que precisam ser instalados nos computadores

e aqueles que podem ser acessados via web, ou seja,

sem instalacdo e que realizam a analise no préprio
site em servidores; aplicagdes das linguagens de pro-
gramacdo perl, python, biophyton e R que lidam

com dados biologicos; e os bancos de dados que pos-
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suem informacdes biologicas depositada, tais como
sequéncias de DNA, RNA, aminoacidos, proteinas,

genomas € transcriptomas.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Na analise das competéncias e habilidades com
potencial para utilizar as ferramentas e conceitos da
bioinformética para o ensino de biologia, foram se-
lecionadas 10 habilidades da BNCC, 23 objetivos de
aprendizagem do curriculo do estado de Goias que
estdo agrupados em duas competéncias gerais das
Ciéncias da Natureza e suas Tecnologias do Ensino
Médio (Material Suplementar - Tabela 2).

Foram selecionadas um total de 40 publicacoes
(Material Suplementar - Tabela 3). Entre essas, cin-
co sdo artigos que desenvolvem atividades sem a
necessidade de uso do computador, mas que preci-
sam de material impresso (MIRANDA; JUNIOR;
COLLEVATTI, 2014; JENSEN, 2017; NUNES et

al., 2020; MARTINS; ZANOTTI; SOLE-CAVA,
2022; SANTOS et al., 2022) e um que é necessario
o uso do celular (NUNES et al., 2020) (Material Su-
plementar - Tabela 3). Os artigos foram classificados
em relacdo a sua complexidade como: 21 basicos, 10
intermediarios e 9 avancados.

A maioria das atividades desenvolvidas nos ar-
tigos pode agrupar mais de uma habilidade/obje-
tivo, por envolver tematicas que estdo relacionadas
e se complementam, como em MAIER (2001) que
descreve um estudo com ursos que envolve conheci-
mentos sobre animais e classificagdao dos seres vivos,
processo evolutivo, DNA mitocondrial e interpreta-
¢do e analise dos resultados (Material Suplementar
- Tabela 3). Além disso, devido a flexibilidade das
varias atividades que se enquadram nas habilidades
e objetivos, a maioria pode ser aplicada em mais de
um ano do ensino médio, conforme desenvolvimen-
to das aulas e escolha do professor (Material Suple-

mentar - Tabela 3).

Figura 1 - Grafico quantitativo de publica¢des por habilidades da BNCC que enquadram como base

para os estudos da bioinformatica no ensino médio.
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A habilidade EM13CNT 304 foi a mais aborda-
da nos trabalhos analisados (29 publicacdes) (Figura
1 e Material Suplementar - Tabela 3), destacando o
uso da bioinformatica em tecnologias relacionadas
ao estudo de DNA e proteinas. Exemplos incluem
simulagdes para o uso de peptideos como inibidores
de doengas, com foco no desenvolvimento de me-
dicamentos (KHAN ez al., 2022; ANDRADE et al.,
2023), estudos voltados para o cancer (TAYLOR
et al., 2021; BENVENUTI e TOMASI, 2023) ¢ a
identificagdo de espécies consumidas pela popula-
¢do, promovendo controle alimentar (MARTINS,
ZANOTTI e SOLE-CAVA, 2022).

Ahabilidade EM13CNT202 foi a segunda mais

abordada, com 18 trabalhos analisados (Figura 1 e

Material Suplementar - Tabela 3). Essa habilidade
esta relacionada a diversidade dos seres vivos e aos
niveis de organizacido da vida, abrangendo desde
moléculas de DNA até ecossistemas. Exemplos de
aplicagdes incluem a construgao de filogenias, que
permitem comparar semelhancgas genéticas, muta-
¢des e relagdes de parentesco por meio de ferramen-
tas de bioinformatica (MAIER, 2001; ABREU et
al., 2023). A expressiva quantidade de artigos nessa
area evidencia o papel central da bioinformatica no
monitoramento e na preservacio da biodiversidade,
contribuindo para analises ecolégicas e para o pla-
nejamento de estratégias de conservacao (MIRAN-
DA; JUNIOR; COLLEVATTI, 2014; DINIZ FI-
LHO; SOARES; TELLES, 2016).

Figura 2 - Grafico quantitativo de publica¢des por habilidades da BNCC que enquadram como base

para os estudos da bioinformadtica no ensino médio.
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Os objetivos EMCNT202C ¢ EMCNT205G
foram os mais abordados, com nove trabalhos cada
(Figura 2). O objetivo EMCNT202C esta relacio-
nado a evolugdo, e os estudos identificados incluem
a construcdo de filogenias (Material Suplementar -
Tabela 3) MCCULLOUGH et al., 2020; ABREU
et al., 2023). Essas filogenias auxiliam na classifica-
¢do e organizagdo de grupos de espécies, muitas
vezes alvo de debates cientificos, para compreender
processos evolutivos por meio do uso de genes espe-
cificos ou de genomas completos (ZUNTINI et al.,
2024). Diversas regides génicas podem ser emprega-
das na construgdo de arvores, como as codificadoras
de RNA ribossémico, rbcl (DNA cloroplastidial),
hemoglobina, histonas e COI (DNA mitocondrial)

(BOKOR; LANDIS; CRIPPEN, 2014; ERIN-LO-
PES, 2013; SOUZA et al., 2015; MCCULLOUGH
et al., 2020; ABREU et al., 2023).

Por outro lado, o objetivo EMCNT205G abor-
da o estudo de doencas genéticas causadas por mu-
tacdes, tema presente nos trabalhos de BEDNAR-
SKI; ELGIN; PARKRASI (2005), BURGIN et al.
(2018) e SANTOS et al. (2022). As mutagdes, quan-
do ocorrem no nivel do DNA, podem ou nao levar
a alteragdes nas proteinas; essas alteracdes podem
ser visualizadas por meio de alinhamentos entre se-
quéncias de diferentes individuos, como na Figura
3, que apresenta um alinhamento dos aminoacidos
da hemoglobina beta normal e da hemoglobina

beta falciforme.

Figura 2 - Comparacéo entre hemoglobina normal (Hb) e hemoglobina S humana ou hemoglobina falciforme (HbS) alterada
pela mutacdo no cédon 6 (Glu > Val). Estrutura tridimensional da Hb obtida do banco de dados PDB com cédigo 2HHB e da HbS
com cédigo 2HBS em cadeias alfa azuis e cadeias beta rosas e visualizada com PyMOL. As setas vermelhas representam o local da
mutacio no cédon do DNA e o alinhamento de aminodacidos mostra a mudanga de acido glutdmico (2HHB) para valina 2HBS).
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Fonte: elaborada pelos autores
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Na bioinformatica, a construcio de arvores fi-
logenéticas envolve etapas relativamente simples
que permitem estudos evolutivos e comparagoes
entre espécies. Esse processo exige o alinhamento
de sequéncias seguido pela montagem da arvore
filogenética, utilizando tanto sequéncias de DNA
quanto de proteinas. Além disso, muitas analises
de doencgas genéticas comecam pela identificacio
de genes com alteragdes, os quais sio comparados
a sequéncias normais por meio de alinhamentos.
Dessa forma, atividades baseadas em alinhamen-
tos e filogenias podem contribuir diretamente para
o desenvolvimento dos objetivos EMCNT202C ¢
EMCNT205G, que abordam temas amplamente
trabalhados em sala de aula, facilitando sua aplica-
¢ao em diversos trabalhos relacionados a evolucio
biolégica e ao estudo de mutagdes genéticas.

O objetivo EMCNT304E abrange uma ampla
variedade de trabalhos (29 no total), relacionados
ao estudo da biologia molecular do DNA, a produ-
¢do de proteinas e as diversas técnicas e métodos
empregados para investigar esses processos. Por
exemplo, é possivel utilizar ferramentas de bioin-
formatica para a predicdo de proteinas, identifi-
cando os codons de inicio e término de transcricio
(CASTRO et al., 2020). Além disso, esse objetivo
inclui o estudo preditivo da estrutura tridimen-
sional de proteinas (SUN et al., 2019; CASTRO et
al., 2020) e a analise de sequéncias de DNA enig-
maticas, ainda nio caracterizadas, por meio da
comparagdo com sequéncias de DNA, transcritos
e proteinas disponiveis em bancos de dados (AN-
TUNES; CRUZ; TELLES, 2014).

Uma habilidade e quatro objetos de aprendiza-
gem selecionados na primeira etapa nao combina-
ram com as tematicas dos trabalhos encontrados,
mas ha possibilidade de desenvolver atividades

que podem usar a bioinformatica para aprofundar

esses assuntos: GO-EMCNT203H; GO-EMCN-

T208A; GO-EMCNT208C; GO-EMCNT305B
(Figura 1 e 2).

Os artigos empregaram uma variedade de fer-
ramentas essenciais para analises bioinformaticas,
abrangendo desde a obtencdo de sequéncias até a
inferéncia funcional e estrutural de proteinas. Entre
as ferramentas mais usadas estio o BLAST, MEGA,
Uniprot, Protein Data Bank (PDB), PyMOL, Swiss—
Model, OR Ffinder, ClustalW, NCBI e Genbank.

Ferramentas como NCBI, GenBank, UniProt
e PDB foram usadas para acesso e recuperacio de
sequéncias de acidos nucleicos e proteinas em ban-
cos de dados publicos. Os programas ClustalW e
MEGA desempenharam papel central nos alinha-
mentos multiplos de nucleotideos ou aminoacidos,
etapa essencial para investigar polimorfismos, mu-
tacoes, dele¢des e insergdes, além de serem um pas-
so prévio obrigatério a construcdo de arvores filoge-
néticas (realizadas principalmente no MEGA).

O BLAST e 0 BOLD Systems foram empregados
para identificacdo de espécies com base em sequén-
cias de DNA, enquanto o ORFfinder foi utilizado
para a identificacdo de quadros de leitura abertos
(ORFs), etapa importante na anotagao funcional de
genes. Para analises estruturais, ferramentas como
Swiss—Model e PyMOL foram amplamente aplica-
das na modelagem e visualizagado tridimensional de
proteinas, permitindo a investigagao da relagao en-
tre estrutura e fungio.

Embora algumas plataformas anteriormen-
te populares, como Biology Workbench, estejam
atualmente indisponiveis, e outras, como Blast-
2GO, sejam pagas, existem alternativas gratuitas
que desempenham fungdes equivalentes, man-
tendo a acessibilidade dessas analises no contexto
educacional e cientifico.

Os avangos nos métodos de amostragem de da-
dos em grande escala, como sequenciamento de

DNA de alto rendimento, proteémica, caracteriza-
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¢do metabolomica de amostras biologicas comple-
xas, resultaram no crescimento da quantidade de
dados biologicos disponiveis e nas mudangas rapi-
das na forma como a informagao biologica é usada
(KOVARIK et al., 2013). A disponibilidade desses
dados desenvolvidos de forma colaborativa e aces-
siveis ao publico oferece uma oportunidade para
transformar a forma como os alunos aprendem
ciéncias (DONOVAN, 2008).

Em MARTINS et al. (2020), a participagdo dos
alunos na atividade de bioinformatica, além de su-
gerir um enriquecimento da caixa de ferramentas
cientificas dos alunos e o desenvolvimento de com-
peténcias, mostrou estreitar a distancia entre a rea-
lidade escolar dos alunos e as praticas de investiga-
¢do comuns utilizadas hoje em dia. O fracasso em
mudar o estado atual na educagdo cientifica pode
levar a uma divergéncia ainda maior entre a pratica
cientifica e a educacio, entdo ¢ importante investir
no desenvolvimento da infraestrutura humana ne-
cessaria para concretizar estas novas abordagens a
pratica cientifica (DONOVAN, 2008).

A integracdo de atividades de bioinformatica ao
curriculo pode facilitar sua aplicagdo no cotidiano
da sala de aula, tornando o aprendizado mais sig-
nificativo e contextualizado (FORM; LEWITTER,
2011; RGSBY; PAKER, 2016). Um exemplo classico
¢ a analise da estrutura da hemoglobina, que pode
ser articulada com conteddos de sistema circulatério,
genética e bioquimica de proteinas e aminoacidos.
A anemia falciforme ilustra bem esse potencial di-
datico: trata-se de uma doenca hereditaria causada
pela substitui¢io de um unico nucleotideo no gene
da hemoglobina, resultando na troca do segundo nu-
cleotideo do codon que codifica o aminoacido acido
glutamico. Essa mutagdo leva a formacdo de uma
hemoglobina estruturalmente alterada, o que pode
ser explorado em sala por meio da comparacdo de

estruturas 3D entre a proteina normal e a mutante,

bem como pelo alinhamento de sequéncias primarias
(Figura 3). Outra possibilidade é a construcdo de ar-
vores filogenéticas utilizando sequéncias do gene da
hemoglobina de diferentes espécies, permitindo dis-
cutir suas relacdes evolutivas e explorar conceitos de
biologia molecular, genética evolutiva e sistematica
(RIBEIRO JUNIOR; OLIVEIRA; CECCATTO,
2012; McCULLOUGH et al., 2020).

Em MARTINS ezal. (2020) investigaram o uso de
uma atividade baseada em bioinformatica (MAR-
TINS et al., 2018) com um grupo de estudantes do
ensino médio em Portugal, e os resultados mostra-
ram uma melhoria do conhecimento dos alunos em
conceitos como gene, sintese proteica, acido nucleico
(DNA, RNA), cédons de inicio e parada, genoma,
relacdes evolutivas e gendmica comparativa apos a
participagao dos alunos.

O estudo de bioinformatica pode ser um recurso
para envolver os alunos e promover uma compreen-
sdo mais profunda dos conceitos de biologia.

E importante destacar que algumas das ativida-
des ndo aprofundam em detalhes os temas propos-
tos e sdo direcionadas ao uso das ferramentas com
foco no passo a passo, entdo ¢ importante que o pro-
fessor relacione a teoria e a pratica necessaria para o
uso das ferramentas com as habilidades e objetivos
a serem desenvolvidos em cada aula. Assim, a for-
magao, atualizacdo e o desenvolvimento de praticas
e habilidades junto aos professores também sdo es-
senciais. Em BURGIN et al. (2018) os professores re-
lataram dificuldades pela falta de experiéncia com
os programas e incapacidade de empregar todo seu
potencial devido a ndo conseguirem usar todas as

fungdes dos programas.

CONSIDERACOES FINAIS

A bioinformética como recurso para o ensino da

biologia mostra ser uma oportunidade para o de-
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senvolvimento dos conceitos e fenomenos biologicos,
além de introduzir ferramentas tecnologicas utiliza-
das por cientistas e formar suas proprias hipoteses e
testa-las. No entanto, muitos conceitos empregados
na bioinformatica tém carater interdisciplinar, in-
cluindo nogdes fundamentais de informatica que sdo
importantes para os professores compreenderem. Por

exemplo, arquivos de entrada contendo sequéncias

para serem utilizados em servidores web ou progra-
mas de analise (ex.: BARKER et al., 2019). Ja para a
visualizagdo de estruturas tridimensionais de protei-
nas em softwares como PyMOL, é necessario utilizar
arquivos no formato .pdb, provenientes do Protein
Data Bank (PDB). Portanto, para a integragio da
bioinformética como recurso didatico, ¢ importante

realizar formagdes e atualizacdo com os professores

de DNA ou de aminoacidos devem estar em um for-  para que eles possam também familiarizar-se com os

mato padronizado, geralmente com extensao .fasta, programas e com os formatos dos arquivos.

MATERIAL SUPLEMENTAR:

Tabelas 2 e 3 estdo disponiveis em https://doi.org/10.5281/zenodo.17772125.
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