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RESUMO

Este estudo investigou o uso de ferramentas bioinformaticas como recurso didatico no ensino
de genética e biologia molecular, buscando compreender seu potencial formativo na
Licenciatura em Ciéncias Bioldgicas. O objetivo foi avaliar de que forma a aplicacdo préatica
do GenBank e do software MEGA pode contribuir para a aprendizagem conceitual, o
desenvolvimento de competéncias investigativas e a percepgao dos licenciandos sobre o uso de
tecnologias digitais na educagdo. A pesquisa, de natureza aplicada, com abordagem mista e
carater exploratorio-intervencionista, foi realizada com 15 estudantes concluintes do curso. A
intervengdo ocorreu em quatro encontros, envolvendo aulas teoricas e atividades praticas de
coleta de dados genéticos, alinhamento de sequéncias e constru¢do de arvores filogenéticas. A
analise dos dados combinou estatistica descritiva e analise de contedo das respostas abertas.
Os resultados indicaram melhora no desempenho geral, especialmente em itens relacionados a
percepcdo da utilidade das ferramentas e a articulacdo entre teoria e pratica. Os relatos
qualitativos revelaram entusiasmo, motivacdo e reconhecimento do valor pedagogico da
bioinformatica. Apesar de algumas limitagcdes, como a curta duracdo da intervencao, conclui-
se que o uso planejado e orientado dessas ferramentas pode enriquecer a formacao docente,
tornando o ensino mais dindmico, contextualizado e alinhado as demandas contemporaneas.

Palavras-chave: ferramentas digitais; analise filogenética; sequéncias genéticas; metodologias
ativas.

ABSTRACT

This study investigated the use of bioinformatics tools as a didactic resource in teaching
genetics and molecular biology, aiming to understand their formative potential in the Biological
Sciences Teacher Education program. The objective was to evaluate how the practical
application of GenBank and MEGA software can contribute to conceptual learning, the
development of investigative skills, and students’ perception of the use of digital technologies
in education. The research, applied in nature, with a mixed-methods approach and exploratory-
interventionist design, was conducted with 15 graduating students. The intervention took place
over four sessions, involving theoretical classes and practical activities for genetic data
collection, sequence alignment, and phylogenetic tree construction. Data analysis combined
descriptive statistics with content analysis of open-ended responses. Results indicated an
overall improvement in performance, especially in items related to the perceived usefulness of
the tools and the integration between theory and practice. Qualitative reports revealed
enthusiasm, motivation, and recognition of the pedagogical value of bioinformatics. Despite
some limitations, such as the short duration of the intervention, it is concluded that the planned

" Graduando em Licenciatura em Ciéncias Bioldgicas. Instituto Federal de Educagdo, Ciéncia e Tecnologia do
Piaui - Campus Valenga. E-mail: antoniapereira234510@gmail.com.

2 Doutora em Ciéncia Animal com énfase em melhoramento genético. Instituto Federal de Educagdo, Ciéncia e
Tecnologia do Piaui-Campus Valenga. E-mail: lilian.rosalina@ifpi.edu.br.



and guided use of these tools can enrich teacher education, making science teaching more
dynamic, contextualized, and aligned with contemporary educational demands.

Keywords: digital tools; phylogenetic analysis; genetic sequences; active methodologies.
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1 INTRODUCAO

A biologia molecular e a genética sdo areas fundamentais para compreender os
processos biologicos e as interagdes entre os seres vivos. O desenvolvimento da bioinformatica,
que une biologia e ciéncia da computacdo, tem sido essencial para a analise e interpretagao de
dados genéticos, permitindo alinhamentos de sequéncias, comparagdes gendomicas € constru¢ao
de arvores filogenéticas (Igbal; Kumar, 2023; Silva; Alves, 2024). Esses avancos ampliam as
possibilidades de estudo e aplicagdo em diferentes campos, integrando dados moleculares a

informagdes evolutivas (Tamura; Stecher; Kumar, 2021; Felsenstein, 2004).

Apesar de consolidada na pesquisa cientifica, a inser¢do da bioinforméatica no ensino
ainda enfrenta desafios, principalmente na formagao inicial de professores. Muitos licenciandos
em Ciéncias Bioldgicas apresentam dificuldades em aplicar conhecimentos de genética e
biologia molecular de forma pratica e contextualizada, especialmente no uso de ferramentas

digitais e bancos de dados genéticos (Ribeiro Junior et al., 2012).

Nesse sentido, a utilizagdo de recursos bioinformdticos no ensino pode favorecer a
compreensao de conceitos complexos e o desenvolvimento de competéncias investigativas e
analiticas, aproximando os licenciandos das praticas cientificas contemporaneas. A Base
Nacional Comum Curricular (BNCC) destaca, entre suas competéncias, o desenvolvimento do
pensamento cientifico (Competéncia 2), o uso ético e reflexivo das tecnologias digitais
(Competéncia 5) e a argumentacao baseada em dados confiaveis (Competéncia 7) (BRASIL,

2018).

Ferramentas digitais e ambientes virtuais, como simuladores e plataformas de
gamificagdo, também tém se mostrado eficientes para tornar o ensino mais dindmico, interativo
e alinhado as praticas investigativas. De forma complementar, os Pardmetros Curriculares
Nacionais (PCNs) reforcam a importancia de metodologias que promovam autonomia,

investigacgdo e a integragdo entre teoria e pratica no ensino de Ciéncias (BRASIL, 2002).



Diante desse cenario, este estudo tem como objetivo investigar de que forma o uso
pratico de ferramentas bioinformaticas e bancos de dados genéticos, como o MEGA (Molecular
Evolutionary Genetics Analysis) e o GenBank (Genetic Sequence Database), pode melhorar a
aprendizagem de contetidos de genética e biologia molecular, bem como avaliar as percepgoes
e competéncias desenvolvidas por estudantes concluintes da Licenciatura em Ciéncias
Biologicas. Para tanto, foi elaborada uma sequéncia didatica estruturada em quatro encontros,
envolvendo aulas teodricas introdutdrias, exploragdo de sequéncias no GenBank, analises

filogenéticas no MEGA e discussao coletiva dos resultados.

2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 Fundamentos de Genética, Biologia Molecular e Filogenética

A genética ¢ uma ciéncia que investiga os genes, a hereditariedade e a variacdo nos
organismos, buscando compreender as regras que controlam a transmissdao da informacao
genética em diferentes niveis, desde as interagdes génicas dentro das células até a heranga entre
geragoes e populagdes (Griffiths et al., 2020). Com o avango da biologia molecular, o foco
dessas investigagdes se expandiu para a andlise da estrutura, funcdo e regulacdo dos acidos
nucleicos e das proteinas por eles codificadas, possibilitando a identificacdo de genes
especificos, a caracterizagdo de genomas completos e o entendimento detalhado da expressao
génica por meio da integragdo entre métodos experimentais € computacionais (Alberts ef al.,

2022).

A filogenética, por sua vez, aplica métodos quantitativos € comparativos para
reconstruir relagdes evolutivas entre organismos, frequentemente representadas por arvores
filogenéticas (Felsenstein, 2004). Com a populariza¢do das técnicas de sequenciamento e a
disponibilidade de grandes repositorios de dados, como o GenBank, tornou-se viavel a
comparacao de sequéncias de DNA e proteinas para estimar proximidade evolutiva, identificar
padrdes de conservagdo genética e investigar a historia evolutiva de populacdes e espécies
(Tamura; Stecher; Kumar, 2021). A inter-relacdo entre genética, biologia molecular e
filogenética constitui a base conceitual para a aplicacdo da bioinformética no ensino e na
pesquisa, promovendo a analise critica de dados reais e aproximando teoria e pratica na

formagao cientifica.



2.2 O Ensino de Genética e Biologia Molecular na Formagao de Professores

No estudo de Adelana et al. (2024), ¢ destacado que o ensino de genética ainda
representa um desafio na formacao de professores de Biologia. Isso acontece, principalmente,
por causa da complexidade dos contetidos e das dificuldades que muitos alunos enfrentam para
compreendé-los. Eles relataram que a decisdo de usar ferramentas digitais, como a inteligéncia
artificial, esta relacionada a influéncia de colegas e professores e também a forma como os

licenciandos enxergam essas tecnologias no contexto do ensino.

Mesmo reconhecendo o potencial dessas ferramentas, muitos estudantes ainda ndo se
sentem preparados ou confiantes para utiliza-las na pratica. Por isso, refor¢a-se a importancia
de uma formagdo inicial que va além do conteudo tedrico e também ajude a desenvolver

habilidades tecnologicas e metodoldgicas para lidar com temas complexos como a genética.

De acordo com Lopes e Giillich (2020), a maioria das propostas didaticas segue uma
abordagem muito técnica e focada em conteudos estruturais. Segundo os autores, ainda ha
pouco espago para discussoes sobre temas sociais, éticos ou culturais relacionados a genética.
Essa falta de diversidade nas estratégias pedagogicas pode dificultar uma aprendizagem mais
critica e conectada com a realidade dos alunos. Integrar assuntos como bioética, biotecnologia
e genética populacional pode ajudar a tornar o ensino mais atual, reflexivo e significativo para

os estudantes.

Um estudo feito por Sousa et al. (2025) também refor¢a o potencial das metodologias
ativas no ensino de genética. Os autores compararam turmas que usaram atividades mais
participativas com outras que seguiram métodos mais tradicionais e perceberam que os alunos
das primeiras se mostraram mais engajados, entenderam melhor os contetidos e conseguiram

relacionar a teoria com a pratica.

Diante disso, ¢ importante que os cursos de Licenciatura em Ciéncias Bioldgicas
incluam experiéncias formativas que unam teoria, pratica e uso de tecnologias. Como a genética
e a biologia molecular envolvem muitos conceitos interligados e em constante atualizagao, ¢
fundamental que os futuros professores tenham contato com abordagens que estimulem a

curiosidade, o pensamento critico e a constru¢ao do conhecimento de forma contextualizada.

2.3 A Bioinformatica como Ferramenta Educacional



Uma analise recente sobre o uso da bioinformatica na educacao cientifica ¢ apresentada
por Mello et al. (2025), que conduziram uma revisao sistematica da literatura brasileira sobre o
tema. Os autores destacam que a bioinformatica tem sido utilizada como recurso para promover
aprendizagens ativas, interdisciplinares e contextualizadas, especialmente em ambientes
educacionais voltados ao ensino de Ciéncias. No entanto, o estudo também aponta obstaculos
que ainda dificultam sua ampla implementacdo, como a precariedade da infraestrutura em
muitas institui¢des de ensino, a caréncia de formagdo especifica para os professores e as

dificuldades enfrentadas pelos estudantes na interpretacao de dados bioldgicos complexos.

Uma iniciativa pratica descrita por Braga et al. (2021), sob o projeto “Bioinformatica
na Estrada”, levou oficinas tedrico-praticas a regides remotas do Par4d. Durante eventos que
envolveram 444 participantes, observou-se aumento no desenvolvimento técnico-cientifico e
na inclusdo digital entre estudantes de graduagdo, por meio da aplicagdo contextualizada de

ferramentas bioinformaticas.

Adicionalmente, em Belo Horizonte (2024), Costa et al. implementaram um curso piloto
de programacdo em bioinformatica voltado para estudantes do ensino médio. A proposta
integrava a linguagem Scratch e problemas reais de biologia molecular, utilizando estratégias
como gamificagdo e aprendizagem baseada em investigagdao. A experiéncia resultou em maior
engajamento, motivagdo e compreensdo dos conceitos, conforme relataram os proprios alunos

ao final das atividades.

Um exemplo concreto da aplicacdo de bioinformatica no ensino médio ¢ apresentado
por Martins et al. (2020), que desenvolveram uma sequéncia de quatro oficinas intituladas
“Mining the Genome”. Nessa proposta, estudantes utilizaram ferramentas como GenBank
(Genetic Sequence Database), BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) e PDB (Protein
Data Bank) para explorar dados genéticos reais. As atividades possibilitaram a compreensdo de
temas como estrutura génica, alinhamento de sequéncias e homologia. De acordo com os
autores, os alunos demonstraram maior envolvimento na resolugdo de problemas, aprimoraram
sua habilidade de interpretar dados moleculares e conseguiram estabelecer conexdes entre

conceitos abstratos da biologia molecular e aplicag¢des praticas do contetudo cientifico.

Essas experiéncias dialogam com as diretrizes da Base Nacional Comum Curricular
(BNCC), que propde, entre suas competéncias gerais, o desenvolvimento do pensamento
cientifico, critico e criativo (Competéncia 2), assim como o uso ético, responsavel e reflexivo

de tecnologias digitais (Competéncia 5) como parte do processo formativo dos estudantes



(BRASIL, 2018). Além disso, os Pardmetros Curriculares Nacionais (PCNs) para o Ensino
M¢édio ressaltam a importancia de praticas pedagdgicas que favorecam a contextualizagao dos
contedos, a investigagdo e a autonomia intelectual dos alunos, incentivando a aplica¢do do

conhecimento cientifico em situagdes cotidianas (BRASIL, 2002).

2.4 Ferramentas Bioinformaticas Aplicadas ao Ensino

2.4.1 GenBank

O GenBank ¢ um repositério publico e gratuito de sequéncias de nucleotideos mantido
pelo NCBI (National Center for Biotechnology Information), integrante da conjuntura global
da INSDC (International Nucleotide Sequence Database Collaboration) (Sayers et al., 2025).
Em 2025, o banco ultrapassou a marca de 34 trilhdes de pares de bases distribuidos em 4,7
bilhdes de registros, abarcando mais de 581 mil espécies (Sayers ef al., 2025). O NCBI Datasets
disponibiliza interfaces web, ferramentas de linha de comando e APIs (OpenAPI), além de
pacotes de dados que combinam sequéncias e metadados; essa abordagem, apoiada por
metadados extensos e esquemas documentados, promove atribuicao adequada e reuso (O’Leary

et al., 2024).

No ensino, o GenBank pode ser empregado em atividades que envolvem pesquisa,
alinhamento por BLAST e identificagdo de genes ou regides codificadoras, explorando dados
reais disponiveis na base (NCBI, 2024). Projetos de DNA barcoding — técnica que utiliza um
pequeno trecho padronizado do DNA para identificar espécies — ilustram esse uso: os
estudantes executam desde a extracdo de DNA e amplificagdo por PCR (Polymerase Chain
Reaction, reacdo em cadeia da polimerase) até o sequenciamento, andlise via BLAST e
submissdo dos barcodes ao GenBank, vivenciando o ciclo completo da produgdo cientifica

(Cold Spring Harbor Laboratory, 2024).

2.42 MEGA

O MEGA (Molecular Evolutionary Genetics Analysis) ¢ um software de uso livre
desenvolvido para andlise evolutiva comparativa e construgdo de arvores filogenéticas. A
versado MEGA 11 traz recursos inéditos como métodos de datacdo por relogio molecular
relaxado, interface aprimorada para grandes alinhamentos e suporte a calibradores temporais

(Tamura; Stecher; Kumar, 2021). Sua interface GUI (Graphical User Interface, que permite



interagdo por elementos visuais como menus e botdes) e a versdo em linha de comando o tornam

acessivel tanto para estudantes quanto para pesquisadores (MEGA Software, 2024).

No contexto didatico, o MEGA ¢ utilizado para alinhar multiplas sequéncias de DNA,
RNA ou proteinas, colocando-as lado a lado para identificar semelhancas e diferengas. A partir
desses alinhamentos, o software permite selecionar modelos evolutivos adequados, ou seja,
representacdes matematicas de como ocorrem as mutagdes ao longo do tempo, e construir
arvores filogenéticas por métodos como Maximum Likelihood (que busca a arvore mais
provavel de acordo com os dados e o modelo) ou Neighbor Joining (que agrupa as sequéncias
mais proéximas com base em suas distancias genéticas). O programa também realiza avaliagdes
de confianca nos agrupamentos da arvore por meio do método bootstrap, que reamostra os
dados diversas vezes para calcular a probabilidade de cada relagdo (Zou et al., 2024). Essa
pratica auxilia os alunos a compreender as relagdes evolutivas entre espécies e interpretar as

distancias genéticas de forma fundamentada.

Laboratdrios didaticos recentes utilizam o MEGA para estudos filogenéticos, como
analises da evolugcdo do SARS-CoV-2, onde os estudantes coletam sequéncias no GenBank,
realizam alinhamentos e constroem 4rvores para interpretar mutacdes e clados evolutivos
(CDC, 2022). Paralelamente, 0 MEGA ¢ frequentemente citado em publicacdes cientificas,
reforcando sua legitimidade como ferramenta de analise comparativa (Tamura; Stecher; Kumar,

2021).

O uso articulado de GenBank ¢ MEGA permite desenvolver sequéncias didaticas
investigativas: os estudantes coletam dados reais, constroem datasets, realizar alinhamentos,
selecionam modelos evolutivos, geram arvores filogenéticas e interpretam suas hipoteses
cientificas com base nos parametros obtidos. Essa abordagem esta alinhada as competéncias da
BNCC (pensamento cientifico critico, uso significativo de tecnologias digitais) e aos PCNs
(contextualizacdo, investigacdo e aplicacdo cientifica), fortalecendo a formacao cientifica dos

futuros docentes.

3 METODOLOGIA

A presente se¢do descreve os procedimentos adotados para o planejamento e
desenvolvimento da pesquisa, considerando sua abordagem, classificacdo, contexto de

aplicagdo, perfil dos participantes, instrumentos de coleta de dados e forma de analise. O



detalhamento metodologico visa garantir a transparéncia e a reprodutibilidade do estudo,

conforme os critérios de rigor exigidos na pesquisa em educacao.

3.1 Tipo, abordagem e classificacao da pesquisa

A pesquisa proposta apresenta natureza aplicada, pois busca ndo apenas gerar
conhecimento tedrico, mas também propor solugdes praticas e contextualizadas para o ensino
de Genética Molecular no curso de Licenciatura em Ciéncias Biologicas. De acordo com Gil
(2010), pesquisas aplicadas sdo aquelas motivadas por problemas concretos, voltadas a

transformagao da realidade investigada, com impacto direto sobre a pratica profissional.

O delineamento metodolégico ¢ exploratério e intervencionista. A caracteristica
exploratoria se justifica pela investigagdo de percepcdes, lacunas e possibilidades de ensino
ainda pouco sistematizadas no contexto da formacao docente com ferramentas bioinformaticas.
Ja o carater intervencionista se refere a implementag¢ao de uma sequéncia didatica pratica, que
objetiva transformar a forma como os licenciandos se relacionam com contetidos de genética e

ferramentas computacionais.

A pesquisa adota uma abordagem metodoldgica mista, articulando procedimentos
quantitativos descritivos e qualitativos interpretativos. Essa op¢ao se justifica pela necessidade
de compreender ndo apenas a frequéncia de determinadas percepgdes ou conhecimentos, mas
também os significados atribuidos pelos sujeitos a experiéncia vivenciada. Conforme Marconi
e Lakatos (2017), o uso combinado de métodos enriquece a andlise dos dados e amplia a
compreensao sobre o fendmeno investigado, especialmente em pesquisas aplicadas no campo

educacional.
3.2 Local da pesquisa e participantes

A pesquisa foi realizada no Instituto Federal de Educac¢ao, Ciéncia e Tecnologia do Piaui
(IFPI)-Campus Valenca do Piaui, localizado na cidade de Valenga do Piaui, a aproximadamente

210 km de Teresina.

Valencga do Piaui estd inserida na regido semidrida nordestina, a qual apresenta desafios
estruturais no acesso a tecnologia, uma vez que o Nordeste possui 0 menor percentual de
domicilios com acesso a internet no pais (85,6%) (IBGE, 2024). Tais limitagdes impactam as

condi¢des de aprendizado e evidenciam a necessidade de praticas pedagogicas inovadoras
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durante a formacao inicial docente, de modo a superar desigualdades regionais e promover

inclusao digital (IBGE, 2023).

Participaram desta pesquisa 15 (quinze) licenciandos concluintes do curso de Ciéncias
Bioldgicas. O nimero de participantes esta relacionado a fatores institucionais e contextuais:
no periodo de execugdo do estudo havia apenas uma turma que ja havia concluido as disciplinas
de Biologia Molecular e Genética, o que restringiu naturalmente a populagdo acessivel. Além
disso, alguns estudantes estavam afastados das atividades académicas por motivos de saude e
dois participantes precisaram ser excluidos por ndo conseguirem acompanhar integralmente a

sequéncia didatica proposta por motivos pessoais.

Apesar do numero reduzido, a amostra é representativa do universo de concluintes
disponiveis naquele momento e adequada ao carater exploratério e intervencionista da pesquisa.
A selecdo ocorreu por adesdo voluntaria, apos a apresentacdo dos objetivos do estudo e a
assinatura do Termo de Consentimento Livre e Esclarecido (TCLE), em conformidade com a
Resolucdao n® 510/2016 do Conselho Nacional de Saude. Assim, os dados obtidos oferecem
subsidios consistentes para refletir sobre o potencial pedagdgico da aplicacao de ferramentas

bioinformaticas na formagao inicial de professores.

3.3 Etapas da pesquisa

A pesquisa foi conduzida em quatro etapas principais:

3.3.1 Anamnese diagnoéstica

Aplicagdo de um questionario com perguntas fechadas e abertas para mapear o
conhecimento prévio dos participantes sobre conceitos bésicos de genética molecular,
familiaridade com bancos de dados e softwares bioinformaticos. A linguagem foi acessivel,

com explicagdes breves sobre os termos técnicos para evitar ruidos interpretativos.

3.3.2 Aplicagao da avaliagao inicial (Al)

Um questionario com 19 questdes, estruturado em diferentes formatos (multipla escolha
e escala Likert), foi aplicado antes da sequéncia didatica para identificar lacunas cognitivas,

percepgoes e expectativas em relacdo ao uso de ferramentas digitais para o ensino de genética.

3.3.3 Implementagao da sequéncia didatica
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Foram realizados quatro encontros, cada um com duracdo de duas horas. No primeiro,
ministraram-se aulas tedricas sobre DNA, abordando sua estrutura, processos de extracao e

técnicas de sequenciamento, tudo de forma simplificada e objetiva.

No segundo encontro, foi apresentado o destino dos dados obtidos no sequenciamento,
destacando seu envio para bancos de dados publicos, como o GenBank. Também foram
explicados os principios do alinhamento de sequéncias nucleotidicas e a forma de interpretacao

desses alinhamentos.

No terceiro encontro, os alunos foram instruidos a buscar sequéncias génicas no
GenBank e a salva-las no formato FASTA. Nessa ocasido, foi demonstrado o uso dessas
sequéncias no software MEGA. Como exemplo pratico, solicitou-se que os alunos baixassem
a sequéncia do gene MC1R — responsavel pela producdo de melanina — para as espécies
Homo sapiens, Mus musculus, Pan troglodytes e Equus caballus. Ap6s o download, foi
mostrado como inserir os arquivos FASTA no MEGA, realizar o alinhamento e gerar uma

arvore filogenética, analisando a proximidade entre as espécies com base no gene MCIR.

No quarto e ultimo encontro, a mesma sequéncia de atividades foi repetida, agora
utilizando o gene PAX6 — amplamente estudado na biologia do desenvolvimento e na genética
por seu papel central na formagao de 6rgaos sensoriais, especialmente os olhos. Nesse caso, as
espécies analisadas foram Homo sapiens, Mus musculus, Drosophila melanogaster € Palaemon
sp. Ao final, foi solicitado que os alunos interpretassem a proximidade entre as espécies na
arvore filogenética gerada. A atividade foi concluida com uma tarefa domiciliar (exemplo em
anexo), permitindo que os participantes explorassem o tema livremente e discutissem

posteriormente os resultados obtidos.

3.3.4 Avaliagao final (AF) e anélise comparativa

Ao final das atividades, foi reaplicado um instrumento com estrutura espelhada a
avaliacdo inicial (Al) , ou seja, uma avaliagado final (AF), porém com uma questao a mais, Q20,
que ¢ subjetiva, a fim de avaliar mudangas na percep¢do, compreensdo e interesse dos
participantes. A triangulagdo entre anamnese, Al e AF foi necessaria para fornecer uma base

solida para analise critica da intervengao.

3.4 Analise dos dados
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As respostas as questdes fechadas foram analisadas por meio de estatistica descritiva
simples, com calculo de frequéncias e médias. Esse procedimento foi escolhido por permitir
uma visdo clara e objetiva do desempenho geral dos participantes, possibilitando identificar
tendéncias, padrdes de resposta e variagdes entre a avaliagao inicial e final. Além disso, por se
tratar de uma pesquisa com nimero reduzido de participantes e carater exploratdrio, a estatistica
descritiva mostrou-se adequada para sintetizar os dados e fornecer subsidios para a
interpretagdo conjunta com a andalise qualitativa. Ja as respostas as perguntas abertas foram
organizadas em categorias tematicas e analisadas com base na técnica de analise de conteudo
(Bardin, 2016), buscando identificar padrdes de discurso, mudancas de percepgao e significados

atribuidos pelos participantes a experiéncia formativa vivenciada.

4 RESULTADOS

Os resultados foram organizados de acordo com o tipo de questdo aplicada no
instrumento de avaliacdo, o que possibilitou uma apresentagao mais clara e estruturada dos
dados, diferenciando entre questdes objetivas, de multipla escolha, em escala Likert e

discursivas.

No que se refere as questdes de multipla escolha (Q8 a Q12), que sdo de conhecimentos
especificos, observou-se uma variagao nas respostas entre os dois momentos Al e AF). A Tabela
1 apresenta a diferenca média entre os escores da AF e da Al para cada uma dessas questdes. A
questdo Q8 se destacou com uma diferenca média de 0,47, indicando aumento nas respostas
mais proximas da correta. Em contrapartida, as questdao Q12 ndo apresentou diferenca entre as

avaliagOes inicial e final.

Tabela 1 — Diferenca nas Questdoes de Multipla Escolha (AF — Al)

Questdo Média (Al) Média (AF) Diferenca Média (AF - AD)
Q8 0.20 0.67 0.47
Q9 0.60 0.87 0.27
Q10 0.67 0.87 0.20
Q11 0.60 0.87 0.27
Q12 0.93 0.93 0.00

Fonte: Autor (2025)

Além da analise por item, também foi avaliado o total de acertos dos participantes nas
questdes de multipla escolha, a partir da correcdo com base no gabarito. A média de acertos na
Al foi de 3.00, enquanto na AF aumentou para 4.20, resultando em um ganho de 1.20 acertos

por participante, conforme apresentado na Tabela 2.
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Tabela 2 — Total de Acertos em Multipla Escolha

Momento Média de Acertos
Al 3.00
AF 4.20
Ganho Médio 1.20

Fonte: Autor (2025)

As questdes objetivas Q18 e Q19, que abordavam conhecimentos gerais em formato de
resposta fechada (“Sim”, “Nao” e “Nao sei”), apresentaram poucas variacdes entre os dois
momentos. Para Q18 constatou-se que dos 15 respondentes, 9 nao modificaram resposta, 2
mudaram de “Sim” para “Nao sei”, e 4 mudaram de “Nao sei” para “’Sim”. A questdo Q19
manteve-se inalterada, ou seja, todos marcaram sim na Al e AF. Deforma geral, 8 alunos
concordaram que participar das atividades com as ferramentas em questio melhoraram sua

compreensao sobre genética molecular.

No conjunto de questdes avaliadas por escala Likert (Q1 a Q7 e Q13 a Q17), também
foi possivel observar mudancas entre a Al e AF. A Tabela 3 apresenta a diferenca média das
respostas para cada uma dessas questdes. A maior diferenca foi observada na questdo Q4, com
um acréscimo médio de 2.20 pontos. E possivel observar que todos itens apresentaram
variagdes positivas, o que pode indicar maior concordancia com as afirmacdes propostas apds

a intervencgao.

Tabela 3 — Diferenga nas Questdes de Escala Likert (AF - Al)

Questao Diferenca Média (AF - Al)
Q1 1.10
Q2 1.00
Q3 0.47
Q4 2.20
Q5 0.07
Q6 1.13
Q7 1.60
QI3 1.87
Q14 2.01
Q15 2.13
Ql6 1.73
Q17 1.73

Fonte: Autor (2025)

As respostas a questdo subjetiva Q20 da AF revelaram percepcdes valiosas e

complementares aos dados quantitativos. Muitos participantes enfatizaram que “o que mais me
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chamou atencdo foi essas plataformas que fazem esse cruzamento de dados genéticos e arvores
filogenéticas que era algo até hoje desconhecido por mim” e que “foi uma experiéncia
enriquecedora, pois tinha pouco ou quase nenhum conhecimento sobre a bioinformatica. Na
minha concepgao, € uma area essencial para docentes em atuacao e em formagao”. Outro relato
destacou que “esta atividade foi boa porque aprendemos mais sobre genética e dados genéticos,
relacionando esses conceitos com a bioinformatica, aplicando a teoria e aprendendo novas

tecnologias”.

Houve também quem apontasse que “foi uma experiéncia Unica, pois obtive
conhecimentos que pensei ndo ser capaz de adquirir sobre genética molecular [...] como
sugestdo futura, ¢ interessante fazer esse estudo com espécies mais comuns em nosSO
ecossistema”. A relevancia da aplicagdo pratica ficou evidente na fala de um participante que
afirmou: “participar dessa pesquisa me fez entender, na pratica, como a bioinformatica ¢
essencial na Biologia. Aprendi a usar ferramentas como o GenBank e o MEGA para analisar
sequéncias genéticas e construir arvores filogenéticas”. Outro registro ressaltou a importancia
curricular: “na minha concepgao foi uma experiéncia enriquecedora [...] seria muito util se fosse
ofertada no curso [...] imagina ela ofertada em uma disciplina, seria maravilhoso, pois além do
conhecimento adquirido, ¢ uma forma de deixar o ensino mais dindmico e atraente para o

aluno”.

Por fim, uma participante salientou a didatica utilizada: “antes de participar, eu ndo
conhecia esses bancos de dados nem sabia como utiliza-los. O que mais me chamou ateng¢ao foi
a forma clara e acessivel como tudo foi explicado, tornando o uso dessas ferramentas algo
simples e pratico”. Esses relatos reforcam que a intervencdo ndo apenas gerou ganhos
conceituais, mas também despertou interesse € motivacdo para aprofundamento na area,

indicando seu potencial de transformacao na formacao docente.

5 DISCUSSAO

Os resultados obtidos neste estudo indicam que a aplicacdao pratica de ferramentas
bioinformaticas, aliada a bancos de dados genéticos como o GenBank e o software MEGA,
contribuiu para ganhos de desempenho e mudangas positivas na percepgao dos licenciandos em
Ciéncias Biologicas. O aumento na média geral de acertos nas questdes de multipla escolha, de
3.00 na AI para 4.20 na AF, sugere melhora na compreensao dos conceitos de genética e

biologia molecular ap6s a intervengao.
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Esses achados estdo em consonancia com pesquisas anteriores que apontam o potencial
da bioinformatica para o desenvolvimento de competéncias investigativas e analiticas. Mello et
al. (2025) identificam que a insercdo de atividades que envolvem andlise de dados reais
favorece aprendizagens ativas, interdisciplinares e contextualizadas, aproximando os
estudantes das praticas cientificas contemporaneas. De modo similar, Martins et al. (2020)
demonstraram que oficinas com uso de GenBank, BLAST e PDB resultaram em maior
engajamento e melhor interpretacdo de dados moleculares por alunos do ensino médio,

corroborando a efetividade observada nesta pesquisa.

A melhora expressiva em questdes de escala Likert, especialmente em itens que
mensuraram a percepcdo de utilidade das ferramentas (ex.: Q4 com 2.20 pontos), reforga a
observacao de Sousa ef al. (2025) de que metodologias participativas e investigativas aumentam
o engajamento e a capacidade de articular teoria e pratica. Neste estudo, o uso sequencial de
busca de sequéncias, alinhamento multiplo e construg¢do de arvores filogenéticas proporcionou
aos licenciandos a vivéncia de um ciclo investigativo completo, como sugerido por Ribeiro

Junior et al. (2012) para a formagao de professores de Ciéncias Biologicas.

A andlise qualitativa das respostas a questdo aberta (Q20) permitiu identificar cinco
categorias principais, segundo a técnica de analise de conteudo de Bardin (2016). A categoria
descoberta e interesse pela bioinformdtica foi citada por 6 participantes (35%), que afirmaram
nunca ter tido contato prévio com ferramentas como GenBank e MEGA, ressaltando o interesse
despertado para aprofundar-se na area. A compreensdo conceitual e pratica foi mencionada por
7 participantes (41%), que destacaram a contribui¢do da experiéncia para relacionar conteudos

tedricos de genética e evolugdo a aplicag@o pratica em analises reais.

A facilidade e clareza no aprendizado apareceu em 5 respostas (29%), enfatizando que
a abordagem didatica utilizada facilitou o entendimento e execugao das tarefas. Ja a importancia
curricular e sugestoes de inclusdo foi citada por 4 participantes (23%), defendendo que
atividades desse tipo deveriam compor a matriz curricular, com maior carga horaria e

aprofundamento.

Por fim, o impacto na percep¢do sobre a genética molecular foi identificado em 3
respostas (18%), ressaltando a relevancia dessas analises para compreender relacdes evolutivas

entre espécies. Esses dados evidenciam que, além dos ganhos conceituais e técnicos medidos
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quantitativamente, a intervengdo gerou mudangas claras na forma como os licenciandos

percebem e valorizam a bioinformatica no ensino de Biologia.

Algumas respostas sugeriram a inclusao de contetudos relacionados a bioinformatica de
forma permanente na matriz curricular do curso, o que converge com a literatura que defende a
incorporagao de metodologias ativas e recursos digitais desde a formacao inicial (Mello et al.,
2025; Ribeiro Junior et al., 2012; Sousa et al., 2025). Esses depoimentos indicam que a
intervenc¢do ndo apenas promoveu ganhos conceituais, mas também influenciou positivamente
a percepgao dos futuros docentes sobre a relevancia pedagdgica e cientifica da bioinformatica,

reforcando seu potencial como ferramenta formativa.

O alinhamento dos resultados as diretrizes da BNCC (BRASIL, 2018) e dos PCNs
(BRASIL, 2002) ¢ evidente, sobretudo no que se refere ao desenvolvimento do pensamento
cientifico (Competéncia Geral 2), ao uso critico e significativo de tecnologias digitais
(Competéncia Geral 5) e a argumentacgao baseada em dados (Competéncia Geral 7). A proposta
metodologica também dialoga com a perspectiva de contextualizacdo e investigacdo defendida
nos documentos oficiais, oferecendo uma abordagem que integra teoria e pratica e fomenta

autonomia intelectual.

Outro ponto relevante € que a aplicacao de softwares como o0 MEGA, que requerem a
compreensdao de alinhamentos multiplos, escolha de modelos evolutivos e interpretagdo de
arvores filogenéticas, vai ao encontro das recomendacdes de Tamura, Stecher e Kumar (2021)
e Zou et al. (2024) quanto ao uso pedagdgico dessas ferramentas para compreensao de relagdes
evolutivas. Além disso, a integracdo com dados do GenBank, cuja magnitude e abrangéncia sdo
destacadas por Sayers et al. (2025) e O’Leary et al. (2024), permitiu que os alunos trabalhassem

com informagdes atualizadas e de relevancia cientifica.

Comparando com iniciativas relatadas por Braga et al. (2021) e Costa et al. (2024),
observa-se que, assim como nessas experiéncias, a interven¢ao aqui descrita contribuiu para
ampliar a familiaridade dos alunos com tecnologias digitais e para fortalecer competéncias
técnicas e pedagdgicas. No entanto, enquanto Braga et al. focaram em oficinas itinerantes e
Costa et al. em programagao aplicada a biologia molecular, este estudo enfatizou a aplicacao
direta de ferramentas de andlise filogenética, preenchendo uma lacuna pratica na formagao

inicial docente.
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Por fim, os resultados reafirmam a importancia de superar abordagens meramente
técnicas ou conteudistas no ensino de genética, como alertam Lopes e Giillich (2020),
incorporando dimensdes investigativas, contextuais e interdisciplinares. Essa estratégia ndo
apenas melhora a compreensdo conceitual, mas também contribui para que os futuros
professores estejam mais bem preparados para integrar metodologias ativas e tecnologias

digitais ao ensino.

Assim, embora a interven¢ao tenha apresentado limitagdes, como o tempo reduzido e a
possibilidade de aprofundamento limitado de alguns topicos, ela confirma que a bioinformatica,
quando utilizada de forma pratica e guiada, pode ser uma aliada potente no ensino de genética
e biologia molecular, alinhando-se as exigéncias curriculares e as demandas contemporaneas

de formagao docente.
6 CONSIDERACOES FINAIS

A aplicacdo pratica de ferramentas bioinformaticas no ensino de genética e biologia
molecular revelou-se uma estratégia eficaz para ampliar o engajamento, o interesse € a
compreensdo geral dos licenciandos, contribuindo para o desenvolvimento de competéncias
técnicas, investigativas e pedagdgicas essenciais a formacdo de professores de Ciéncias
Bioldgicas. A experiéncia proporcionou aos participantes o contato direto com dados genéticos
reais e a execucao de analises filogenéticas, favorecendo a integracdo entre teoria e pratica e

aproximando-os das metodologias utilizadas na pesquisa cientifica contemporanea.

Os resultados quantitativos e qualitativos mostraram ganhos importantes na percepgao
e no entendimento de conceitos-chave. Mesmo assim, a atividade demonstrou potencial
formativo, despertando o interesse pela bioinformatica e evidenciando sua utilidade no ensino
de Biologia. Diante disso, recomenda-se que iniciativas dessa natureza sejam incorporadas de
forma planejada e continua a matriz curricular, com maior carga hordria e diversificacdo de
conteudos, permitindo o aprofundamento conceitual e pratico. A consolida¢do dessa abordagem
pode fortalecer a capacidade dos futuros docentes de aliar conhecimento cientifico, pensamento
critico e inovagdo pedagogica, tornando o ensino de Ciéncias mais dindmico, contextualizado

e alinhado as demandas contemporaneas da educagao.
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APENDICE A -TCLE

TERMO DE CONSENTIMENTO LIVRE E ESCLARECIDO (TCLE)

Titulo da pesquisa: Ensino Pratico de Genética e Biologia Molecular com Uso de
Ferramentas Bioinformaticas: Uma Experiéncia com Licenciandos em Biologia

Pesquisadora responsavel: Antonia Pereira de Sousa Costa
Orientadora: Prof.? Dr.? Lilian Rosalina Gomes Silva
Institui¢do: Instituto Federal de Educa¢do, Ciéncia e Tecnologia do Piaui — Campus Valenca

Contato da pesquisadora: [antoniapereira234510@gmail.com / (86) 995797614]

1. Introducao

Vocé esta sendo convidado(a) a participar, de forma voluntaria, da pesquisa intitulada
“Ensino Pratico de Genética e Biologia Molecular com Uso de Ferramentas Bioinformaticas”,
desenvolvida como Trabalho de Conclusdo de Curso da estudante Antonia Pereira, do curso de
Licenciatura em Ciéncias Biologicas do IFPI — Campus Valenga. Caso aceite participar, vocé
podera desistir a qualquer momento, sem necessidade de justificativa e sem prejuizo algum.

2. Objetivo da Pesquisa

A pesquisa tem como objetivo investigar como o uso pratico de ferramentas
bioinformaticas (como GenBank e MEGA X) pode contribuir para o aprendizado de genética e
biologia molecular, além de desenvolver habilidades técnicas e pedagogicas em estudantes de
licenciatura.

3. Procedimentos da Pesquisa

Se vocé aceitar participar, serdo realizadas as seguintes atividades:
- Aplicagdo de uma anamnese diagnostica (questionario com perguntas sobre seus
conhecimentos prévios);
- Aplicacao de uma avaliacdo inicial (Al);
- Participag¢@o em quatro aulas praticas utilizando ferramentas de bioinformatica (GenBank e
MEGA X);
- Aplicagao de um avaliagao final (AF).

Todas as etapas ocorrerdo no IFPI — Campus Valenga, com acompanhamento da
pesquisadora e orientadora.
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4. Riscos e Medidas de Prevengao

Os riscos sdo minimos e estdo relacionados a exposicdo de possiveis dificuldades
técnicas ou conceituais durante a realizacdo das atividades. Caso sinta desconforto, vocé podera
se retirar da pesquisa a qualquer momento. Nenhuma avaliacdo individual serd realizada.

5. Beneficios da Pesquisa

Ao participar, voc€ tera contato direto com ferramentas utilizadas em pesquisas
cientificas reais, o que podera enriquecer sua formacao académica, melhorar sua compreensao
de contetidos complexos e contribuir para sua futura pratica docente.

6. Confidencialidade e Sigilo

Todos os dados coletados serao tratados com confidencialidade. As informagdes serdao
utilizadas exclusivamente para fins académicos, e sua identidade ndo serd divulgada em
nenhum momento.

7. Custos e Gratifica¢des

Sua participagdo ndo implicard nenhum custo financeiro, e também nao havera qualquer
tipo de pagamento ou gratificacdo pela participacdo na pesquisa.

8. Esclarecimentos

Se vocé tiver duvidas sobre a pesquisa, poderd entrar em contato com a pesquisadora
ou orientadora da pesquisa.

9. Consentimento

Declaro que fui informado(a) sobre os objetivos, riscos € beneficios desta pesquisa, que
minha participacdo ¢ voluntdria e que posso me retirar a qualquer momento. Concordo em
participar das atividades conforme descrito acima.

Valenga do Piaui, de de 2025.

Nome do(a) participante:

Assinatura do(a) participante:

Nome da pesquisadora:

Assinatura da pesquisadora:




APENDICE B —~ANAMNESE

NOME COMPLETO:
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Este questionario tem o objetivo de conhecer suas experiéncias prévias com conteudos e praticas
relacionadas a genética molecular e ao uso de ferramentas computacionais. Sempre que citarmos termos

técnicos, explicaremos brevemente para facilitar a compreensao e evitar confusoes.

Nao ha respostas certas ou erradas! Sua sinceridade é fundamental.

1. Vocé considera que compreende bem os conceitos basicos de biologia molecular, como estrutura

do DNA, RNA, genes e proteinas?

() Nao conhego nada sobre isso
() Tenho nogao superficial
() Conheco razoavelmente bem

() Conhego com profundidade

2. Em sua formacio até agora, vocé ja realizou alguma atividade pratica envolvendo
manipulacio ou anadlise de sequéncias genéticas (DNA, RNA ou proteinas)?

() Sim
() Nao

Se sim, descreva brevemente a atividade:

3.Vocé conhece ou ja ouviu falar sobre bancos de dados genéticos, como o GenBank?
() Sim
() Nao

4.J4 acessou ou baixou sequéncias genéticas de algum banco de dados?
() Sim
() Nao

5.Vocé ja utilizou algum software de bioinformatica? Se sim, qual(is)?
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() Sim
() Nao

6.Vocé conhece 0o MEGA X?
() Sim
() Nao

7.Vocé ja teve alguma aula pratica utilizando ferramentas computacionais para realizar alinhamentos
ou construir arvores filogenéticas?

() Sim
() Nao

8.Vocé considera importante conhecer formas simples de aplicar conceitos de biologia molecular
utilizando ferramentas computacionais basicas?

() Sim
() Nao

() Néo sei responder

9. Como vocé se sente em relacio a ideia de utilizar ferramentas computacionais basicas na sua
formacgao?

() Muito a vontade

() Um pouco inseguro(a)

() Muito inseguro(a)

() Nao me sinto confortavel com isso

10.Vocé acredita que aprender a usar ferramentas bioinformaticas é importante para sua formagdo como
professor de Biologia?

() Sim
() Nao

() Nao sei responder
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APENDICE C ~AVALIACAO INICIAL (AI ) E AVALIACAO FINAL (AF)

Este questionario tem como objetivo avaliar seus conhecimentos, percepgdes e
habilidades relacionados ao uso de ferramentas bioinforméticas aplicadas ao ensino de genética
e biologia molecular. As informagdes coletadas serdo utilizadas exclusivamente para fins
académicos, no ambito do Trabalho de Conclusdo de Curso da estudante Antonia Pereira, do
curso de Licenciatura em Ciéncias Biologicas.

Sua participagdo ¢ voluntiria e as respostas serdo tratadas de forma andnima e
confidencial. Nao ha respostas certas ou erradas nas se¢des de percepc¢do e autoavaliagdo —
pedimos apenas sinceridade em suas respostas. A duracdo média para o preenchimento ¢ de
aproximadamente 10 minutos.

Ao responder este questiondrio, vocé estara contribuindo com uma pesquisa voltada ao
aprimoramento da formagdo docente e ao desenvolvimento de praticas pedagogicas inovadoras.

Agradecemos pela sua colaboragao!

Percepcoes (Escala Likert)

Marque sua opinido em relacdo as afirmagdes abaixo:
1. Eu me sinto preparado(a) para trabalhar com conceitos de genética molecular.

() Discordo totalmente
() Discordo parcialmente
() Neutro
() Concordo parcialmente

() Concordo totalmente

2. Eu me sinto capaz de interpretar sequéncias genéticas (DNA ou RNA).

() Discordo totalmente

() Discordo parcialmente
() Neutro

() Concordo parcialmente

() Concordo totalmente

3. Ferramentas digitais sdo importantes para o ensino de genética.



26

() Discordo totalmente

() Discordo parcialmente
() Neutro

() Concordo parcialmente

() Concordo totalmente

4. Sei como bancos de dados genéticos podem ser utilizados no ensino de Biologia.

() Discordo totalmente

() Discordo parcialmente
() Neutro

() Concordo parcialmente

() Concordo totalmente

5. Aprender a usar softwares e plataformas digitais no ensino de ciéncias contribui para minha

formagdo docente.

() Discordo totalmente

() Discordo parcialmente
() Neutro

() Concordo parcialmente

() Concordo totalmente

6. Usar bioinformatica no ensino de Ciéncias ¢ aplicavel & minha futura pratica profissional.

() Discordo totalmente

() Discordo parcialmente
() Neutro

() Concordo parcialmente
() Concordo totalmente

7. Consigo visualizar a utilidade da bioinformatica para resolver problemas biologicos.

() Discordo totalmente

() Discordo parcialmente
() Neutro

() Concordo parcialmente

() Concordo totalmente



Conhecimentos Especificos (Multipla Escolha)

Marque apenas uma alternativa correta:

8. O GenBank ¢ uma importante ferramenta em estudos de genética e bioinformatica. Qual das

alternativas descreve corretamente sua principal fungdo?

a) Fornecer ferramentas de modelagem de proteinas tridimensionais a partir de sequéncias de RNA
b) Gerar automaticamente arvores filogenéticas com base em dados morfologicos de organismos
¢) Armazenar e permitir o acesso publico a dados de sequéncias genéticas depositadas por
pesquisadores de todo o mundo

d) Realizar analise de expressdo génica em tempo real a partir de experimentos laboratoriais

9. Qual ¢ o principal objetivo do alinhamento de sequéncias genéticas em bioinformatica?

a) Visualizar diferengas estruturais entre proteinas em diferentes organismos
b) Determinar a sequéncia de aminoacidos de uma proteina especifica
¢) Comparar sequéncias para identificar similaridades e inferir relacdes evolutivas

d) Suportar a detecgao clinica de mutagdes por meio de softwares especializados

10. Qual ¢ a principal finalidade de uma arvore filogenética em bioinformatica?

a) Representar a quantidade de material genético de diferentes espécies
b) Organizar dados experimentais de pesquisas laboratoriais
¢) Representar graficamente as relacoes de ancestralidade entre organismos ou genes

d) Prever caracteristicas genéticas com base em observagdes morfologicas

11. O que caracteriza o software MEGA X no contexto da bioinformatica?

a) E utilizado para criar modelos tridimensionais de proteinas

b) Permite o alinhamento de sequéncias genéticas e construcio de arvores filogenéticas
¢) Analisa expressao génica por meio de RNA-seq

d) Processa imagens de microscopia eletronica para fins diagnosticos

12. O que melhor define o campo da bioinformatica?
a) Um conjunto de métodos estatisticos aplicados a medicina laboratorial

b) Uma técnica de armazenamento automatizado de dados clinicos

27
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¢) Uma drea interdisciplinar que utiliza a computacio para analise de dados bioldgicos

d) Uma abordagem pedagogica voltada ao ensino de genética em escolas

Autoavaliacao de Competéncias Praticas (Escala Likert)
Sobre sua propria percepcdo de competéncias, marque a op¢ao que melhor representa seu nivel de

capacidade:
13. Realizar buscas por sequéncias genéticas no GenBank.

() Nada capaz

() Pouco capaz

() Razoavelmente capaz
() Capaz

() Totalmente capaz

14. Fazer download de sequéncias genéticas em formatos especificos (FASTA, por exemplo).

() Nada capaz

() Pouco capaz

() Razoavelmente capaz
() Capaz

() Totalmente capaz

15. Executar alinhamento de sequéncias usando o MEGA X.

() Nada capaz

() Pouco capaz

() Razoavelmente capaz
() Capaz

() Totalmente capaz

16. Interpretar uma arvore filogenética gerada no MEGA X.

() Nada capaz

() Pouco capaz

() Razoavelmente capaz
() Capaz

() Totalmente capaz
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17. Explicar a utilidade dos bancos de dados genéticos para o ensino de genética. ( ) Nada capaz

() Pouco capaz
() Razoavelmente capaz
() Capaz

() Totalmente capaz

Avaliacdo Final de Expectativas (Objetiva)

18. Vocé acredita que, apos participar de atividades com ferramentas como GenBank e MEGA X, sua
compreensao sobre genética molecular podera melhorar?

1.() Sim

2.() Néo

3.() Nao sei responder

19. Vocé acredita que atividades praticas com bioinformatica sdo importantes na formagao de
professores de Biologia?

() Sim

() Nao

() Néo sei responder

20. Por favor, faga um breve relato sobre sua experi€ncia ao participar da minha pesquisa de TCC.
Conte o que mais lhe chamou atencdo, suas percepgdes, aprendizados ou sugestdes. Peco que reflita

com calma e discorra livremente sobre essa vivéncia.



ANEXO A —-ATIVIDADE DESENVOLVIDA POR UM DOS PARTICIPANTES

Figura 1. Arvore filogenética gerada por dos participantes no software MEGA
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Justificativa

Homo + Mus Monofilético Mesmo ancestral comum e todos os
descendentes

Homo + Mus + Parafilético Exclui um descendente do ancestral comum

Drosophila (Palaemon)

Homo + Drosophila Polifilético Sem ancestral comum exclusivo

Homo + Mus formam um grupo monofilético, também chamado de clado.

Por que ¢ monofilético?

Porque inclui um ancestral comum e todos os seus descendentes.

Esse grupo representa um ramo natural da arvore da vida.

Se considerarmos um grupo composto por Homo, Mus € Drosophila, isso seria um grupo

parafilético.

Por que ¢ parafilético?



Porque exclui um descendente (no caso, Palaemon) que compartilha um ancestral comum mais
antigo com os demais.

A Drosophila esta mais distante de Homo e Mus, mas ainda esta mais préxima deles do que de
Palaemon.

Um grupo como Homo + Drosophila ou Homo + Palaemon seria polifilético.
Por que ¢ polifilético?
Porque ndo compartilham um ancestral comum exclusivo dentro do grupo selecionado.

Sao agrupados com base em semelhangas convergentes ou superficiais, € ndo por ancestralidade
direta.
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