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RESUMO

O ensino em biologia molecular no Ensino Médio trabalha com diferentes conceitos
e assuntos que s&o necessarios para a compreensao de outros conteudos e de
fendmenos da natureza. Compreender os conceitos que envolvem a biologia
molecular ndo € um processo facil, visto que essa area apresenta conceitos
relativamente complexos que exige um esforgo maior do aluno e também do
professor que precisa buscar ferramentas que propiciem uma aprendizagem
significativa. Perante o exposto, o presente trabalho buscou desenvolver um
material didatico digital, um Ebook, contendo conteudos e atividades praticas de
bioinformatica para que os professores de Ensino Médio possam utilizar conceitos
da biologia molecular em suas aulas. Para isso, foram construidas sequéncias
didaticas com possiveis aplicagdes de roteiros e relatérios de praticas de
bioinformatica, sobre mutagcdes e proteinas, para o nivel médio da Educacgao
Basica. Apés o desenvolvimento, o Ebook digital passou por uma avaliagdo de
docentes da area de Ciéncias e Biologia, na qual objetivou-se analisar o conteudo
presente no produto educacional, bem como a sua aplicabilidade em sala de aula.
Com o resultado da avaliagao foi possivel verificar a possivel utilizacdo do material
didatico como ferramenta educacional, e discutir melhorias no produto educacional.

Palavras-chave: Biologia Molecular; Bioinformatica; Ensino Médio; Material Didatico.



ABSTRACT

Teaching molecular biology in high school works with different concepts and subjects
that are necessary for understanding other content and phenomena in nature.
Understanding the concepts involved in molecular biology is not an easy process,
since this area has relatively complex concepts that require a greater effort from the
student and also from the teacher, who needs to look for tools that promote
meaningful learning. In view of the above, this study sought to develop digital
teaching material, an Ebook, containing bioinformatics content and practical activities
so that high school teachers can use molecular biology concepts in their classes. To
this end, teaching sequences were constructed with possible applications of
bioinformatics practice scripts and reports on mutations and proteins for secondary
school level. After development, the digital Ebook was evaluated by Science and
Biology teachers, with the aim of analyzing the content present in the educational
product, as well as its applicability in the classroom. With the results of the
evaluation, it was possible to verify the possible use of the didactic material as an
educational tool, and to discuss improvements to the educational product.

Keywords: Molecular Biology; Bioinformatics; High School; Teaching Materials.
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1 INTRODUGCAO
A biologia molecular € uma area da ciéncia que é estudada na Educagéao

Basica e é fundamental para a compreensao dos processos bioldgicos que
acontecem nos organismos. Entretanto, como envolve assuntos complexos, é
exigido uma base tedrica consolidada para a real compreensao dos conteudos.

A biologia molecular esta voltada para o estudo a nivel molecular dos
organismos e engloba diferentes moléculas que sdo essenciais para a vida como o
DNA, o RNA, as proteinas e os processos que estas realizam dentro da célula, como
a replicacdo, a transcricdo e a traducdo. Estes que fazem parte do Dogma Central
da Biologia Molecular.

Desse modo, devido ao fato da biologia molecular compreender um
conteudo amplo e com certo grau complexidade, se faz necessario buscar outros
meios e materiais que possibilitem a aprendizagem significativa dos alunos. Sendo
assim, pode-se citar diversas ferramentas que propiciam o ensino e aprendizagem
como materiais didaticos, sendo eles: maquetes, jogos digitais, plataformas de
desenvolvimento, até mesmo as ferramentas da bioinformatica, uma area que nao é
muito explorada na Educac&o Basica, mas apresenta um grande potencial para ser
aplicada no ensino de ciéncias e biologia.

A partir disso, a bioinformatica € um campo que faz uso de softwares e
programas da informatica para analisar dados biolégicos. Essa area se consolidou a
partir do desenvolvimento do Projeto Genoma Humano, um trabalho voltado para o
sequenciamento genético e armazenamento em banco de dados. Nesse sentido, a
bioinformatica estuda e analisa o DNA computacionalmente para obter informacodes
biolégicas dos organismos que serdo utilizados para diferentes fins, desde a
engenharia até a medicina.

Posto isto, a bioinformatica pode ser aplicada no Ensino Médio, pois os
alunos ja possuem um conhecimento prévio da biologia molecular e facilmente
conseguem aplica-la juntamente com a bioinformatica. Essa aplicacdo pode ocorrer
de diferentes maneiras, visto que € um campo multidisciplinar que engloba
diferentes areas como a fisica, quimica, biologia, biotecnologia, entre outras. Ela
serve como ferramenta para possibilitar uma aprendizagem em que os alunos
atribuem significados aos conceitos que foram abordados, além de tornar a aula

diferenciada fugindo do ensino tradicional.



A escolha do tema adveio das aulas da disciplina de bioquimica basica na
graduacdo, em que eram realizadas praticas que envolviam softwares de
bioinformatica para compreender e discutir conceitos da biologia molecular na
disciplina. Outro fator que motivou o desenvolvimento do projeto, foi a participagao
em projetos de iniciagdo a docéncia como o Programa Institucional de Bolsa de
Iniciagdo a Docéncia (PIBID), em que foi observado a necessidade de desenvolver
atividades diferenciadas que possibilitasse uma melhor compreensao por parte dos
alunos acerca dos assuntos complexos que norteiam a biologia molecular.

A elaboragdo de trabalhos nesta area do ensino apresenta grande
relevancia, visto que busca possibilitar diferentes formas de trabalhar assuntos de
maneira interdisciplinar, dindmica e diferenciada. Dessa forma, permite a construgao
do conhecimento e de atividades para que seja possivel preencher as lacunas e
dificuldades apresentadas durante a trajetéria do aluno no ensino basico, como a
compreensao dos processos moleculares.

Portanto, essa pesquisa busca solucionar o seguinte problema: E possivel
consolidar uma maior compreensao de biologia molecular no Ensino Médio a partir
da aplicacao de praticas de bioinformatica? Nesse sentido, o objetivo geral consistiu
em: desenvolver um material didatico digital sobre a bioinformatica para professores
utilizarem em suas aulas, para trabalhar a biologia molecular no Ensino Médio da
Educagao Basica.

Os objetivos especificos foram: desenvolver roteiros de bioinformatica
voltados ao tema de biologia molecular; desenvolver os conteudos e os roteiros de
bioinformatica para se encaixar no curriculo da Educagdo Basica; elaborar um
Ebook com sequéncias didaticas para ser utilizado em sala de aula pelos

professores de biologia
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2 REFERENCIAL TEORICO
2.1 A biologia molecular

2.1.1 Breve historico da biologia molecular

Segundo Passos et al. (2020), a biologia molecular é a area que estuda os
processos a nivel molecular, ou seja, esse ramo da biologia volta-se para o estudo
de processos vitais que ocorrem nas células dos organismos, além de estudar
moléculas importantes para a vida, como o DNA, o RNA e as proteinas, engloba
outras areas como a genética e a bioquimica. Essa area nem sempre foi 0 que se
conhece hoje, pois passou por diversas modificagdes ao longo do tempo, devido a
contribui¢cdes de diversos cientistas e ao desenvolvimento de novas tecnologias.

Em conformidade com Passos et al. (2020), o estudo inicial que contribuiu
para o surgimento da biologia molecular foi o do cientista e professor Johann Gregor
Mendel (1822-1884), também conhecido como o “pai da genética”, um monge
agostiniano que desenvolveu o interesse pela botanica. Com base em seus estudos
com ervilhas, Mendel fez descobertas de extrema importancia para a biologia. Seus
estudos eram voltados em analisar os padrbes de hereditariedade e para isso,
Mendel optou pelas ervilhas, especialmente pela espécie Pisum sativum, pelo fato
de que esses organismos realizam autofecundagao e apresentam um ciclo de vida
curto.

Em seus experimentos, o monge analisou as caracteristicas das ervilhas,
cultivou as geracgdes até que as linhagens se tornassem puras, em seguida realizou
cruzamentos entre si e observou como as caracteristicas eram herdadas. A partir
disso, Mendel, estabelece duas leis importantes para a genética, sendo estas a Lei
do Monobridismo e a Lei da Segregacao Independente. Sendo assim, Passos et al.
(2020) declara que os trabalhos de Mendel foram fundamentais para a genética,
para compreender o material genético e a transmissao de caracteres hereditarios.

Outro cientista importante para o desenvolvimento da biologia molecular, de
acordo com Batisteti (2010), foi o bioquimico Johann Friedrich Miescher
(1844-1895). Seus estudos eram voltados a identificacdo de estruturas celulares
como o nucleo celular. Miescher descobriu o acido desoxirribonucleico, conhecido
como DNA, em 1869 quando estava analisando os componentes quimicos
presentes no nucleo celular. E importante ressaltar que naquela época, gracas aos
estudos de Mendel, ja se tinha a nogado que os genes estavam relacionados com a

hereditariedade, porém nao era tdo consolidado.
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Conforme Batisteti (2010), havia um laboratério na Alemanha que realizava
estudos voltados para a quimica dos tecidos, esse laboratério era de um cientista
alemao chamado Hoppe-Seyler. Esse cientista incubiu Miescher de pesquisar as
funcdes de células linfoides, um tipo de glébulo branco presente no sistema
imunoldgico, encontradas principalmente em pus presente em ferimentos. O
bioquimico estudou as células presentes no pus e descobriu um composto com
caracteristicas acidas que era desconhecido até o0 momento. Esse composto que
possuia fosforo e nitrogénio, e aparentemente era formado por moléculas grandes,
foi denominado por Miescher de nucleina, que seria o DNA. Posteriormente, a
nucleina passou a se chamar acido nucleico, e essa descoberta foi fundamental
para a biologia, visto que Miescher descobriu uma molécula essencial para que haja
vida.

Ademais, o desenvolvimento da biologia molecular até chegar nos dias atuais
€ oriundo da unido de trabalhos de muitos cientistas. Dessa maneira, segundo
Nelson e Cox (2011), ha ainda trés outros cientistas, que tém papel fundamental
quando se fala em biologia molecular, sendo eles o James Dewey Watson, Francis
Crick e Rosalind Franklin. Os trés realizaram estudos em torno da molécula de DNA.
Embora descoberto por Miescher, pouco se sabia sobre sua estrutura e sua
configuracdo molecular na célula. Desta forma, Watson, Crick e Franklin realizaram
diversos estudos sobre essa molécula tdo importante e construiram um modelo
molecular levando em consideracédo o tamanho espacial dos nucleotideos.

Com a utilizacdo de estudos de difracdo de raios X, os trés estudiosos
perceberam que a molécula € composta por duas longas cadeias paralelas,
formadas por nucleotideos organizados em sequéncia. Com isso, concluiu-se que o
DNA é uma dupla hélice, estruturada por bases nitrogenadas e ligagdes quimicas,
como pontes de hidrogénio. Outrossim, Nelson e Cox (2011) reiteram que esses trés
estudiosos postularam o Dogma Central da Biologia Molecular, no qual é explicado
como se da o fluxo de informagdes do codigo genético, explicando principalmente
como um acido nucleico é transcrito para o RNA e como este € traduzido para
proteina, um processo fundamental para célula. A descoberta foi tdo importante para
a ciéncia que Watson e Crick receberam o Prémio Nobel de Medicina e Fisiologia
em 1962. Aqui Silva (2010) abre um parénteses na histéria relatando que Rosalind
Franklin ndo levou o nome na descoberta do DNA e também ndo recebeu a

premiagdo, o que o autor descreve como uma negligéncia com as mulheres na
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ciéncia. Portanto, os trés cientistas contribuiram para elucidar a molécula essencial

a vida e postular o dogma central da biologia molecular.

2.1.2 O Dogma Central da Biologia Molecular

Atualmente a biologia molecular esta mais avancada e os cientistas tém mais
informacdes sobre o DNA e outras moléculas fundamentais aos seres vivos. Sendo
assim, como afirma Anselmo (2014), o foco de estudo dessa area da ciéncia esta
voltado para analise a nivel molecular com o objetivo de entender os fenémenos
biolégicos e como estes se relacionam com o material genético dos organismos.
Desse modo, € importante conhecer o Dogma Central da Biologia Molecular, que
segundo Anselmo (2014), envolve processos chamados de replicagao, transcricao e

tradugao. Estes sao fundamentais para compreender a base da biologia.

Figura 1: Representagdo do Dogma Central da Biologia Molecular.

DNA — RNA — PROTEINA

Transcricdo Traducéo

Fonte: Blogs Unicamp, 2016.

A partir disso, se faz necessario analisar esses processos € seus principais
participantes, como o DNA e o RNA. Os acidos nucleicos, de acordo com Amabis e
Martho (2006), sdo chamados assim devido as suas caracteristicas acidas. Sao
constituidos por (glicidios, acido fosférico e bases nitrogenadas e sdo esses
componentes que quando organizados em trios irdo formar os nucleotideos. Esses
acidos sao classificados em dois tipos, o primeiro € o acido desoxirribonucleico
(DNA) e acido ribonucleico (RNA) e apresentam, estruturas fundamentais
chamadas bases nitrogenadas, sendo estas: adenina (A), timina (T), guanina (G),
citosina (C) e wuracila (U) que ocorre apenas no RNA. Essas substancias
apresentam, respectivamente, desoxirribose e ribose em suas moléculas (Amabis;
Martho, 2006).

Amabis e Martho (2006) reiteram que o DNA apresenta duas cadeias de
nucleotideos que estdo enroladas uma sobre a outra, se assemelhando a uma

escada helicoidal, o que mantém as duas cadeias unidas entre si, sdo as liga¢des de
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hidrogénio ou pontes de hidrogénio. Essa ligagdo ocorre entre os pares de bases
nitrogenadas, que emparelham-se e formam os pares de bases especificas: a
adenina se liga a timina e a guanina se liga a citosina. Ja no caso do RNA, segundo
Amabis e Martho (2006), as moléculas sdo geralmente formadas por uma cadeia
Unica que se enrola sobre si mesma. E importante destacar que no RNA a adenina
se liga a uracila, presente apenas neste acido nucleico.

Apoiado nisso, é possivel compreender os processos de replicacao,
transcricdo e tradugdo. O primeiro processo que acontece na célula e que foi
proposto no dogma central da biologia é a replicagdo. A replicagéo, segundo Nelson
e Cox (2011), é semiconservativa, ou seja, como o DNA é uma dupla fita, cada uma
delas atua como molde para a criar uma nova fita de DNA. Esse processo conserva
parte da informagéo genética que estava presente na molécula de DNA anterior, ou
seja, a original. Para que a replicagdo acontecga, sdo necessarios pontos especificos
de replicagéo, chamados de origens de replicagao, sendo estes pequenas porgdes
de DNA com sequéncias especificas de nucleotideos. Ademais, existem enzimas
que sao especificas para realizar a replicagao, visto que elas identificam a regiao de
replicagao e participam das outras etapas, como declaram os autores.

Na replicacdo ocorre a separacao das fitas de DNA no sentido 5°- 3", o que
acaba por desfazer a dupla hélice da molécula, devido a acdo da enzima
DNA-Helicase. Em seguida ocorre a sintese de uma nova fita, que vai estar sempre
no sentido 5-3". Apds isso, a DNA-Polimerase, principal enzima da replicacao,
tem a capacidade de sintetizar uma nova fita de DNA a partir de uma fita molde.
Desse modo, a partir da dupla fita de DNA, chamadas de parentais, serao originadas
duas novas moléculas formadas por uma fita parental e por uma fita nova, como
afirma Alberts et al (2017).

Partindo para a transcrigdo, em conformidade com Nelson e Cox (2011), esse
processo € caracterizado pela sintese de RNA a partir das informagdes contidas no
DNA, visto que os dois acidos nucleicos empregam a mesma linguagem e a
informacgé&o é transcrita, ou seja, copiada do DNA para o RNA. Na fita de DNA, que
sera transcrita, existem diversos genes que possuem um promotor. Dessa maneira,
ainda conforme os autores, Nelson e Cox (2011), esses promotores possuem a
funcdo de promover o inicio da sintese, atuando como um sinalizador. Nesse trecho,

no momento em que a célula precisar de uma molécula especifica, estara pronta
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para realizar a transcrigdo. Nessa etapa também ha a participagéo de enzimas, cuja
principal € a RNA polimerase (RNAP).

A transcricdo ocorre em quatro etapas: o reconhecimento, a iniciagéo, o
alongamento e a terminac&o. Na etapa do reconhecimento, sequéncias especificas,
chamadas de promotoras de DNA, sdo reconhecidas e estdo préximas ao inicio do
gene. Na iniciagao, ocorre a abertura da dupla hélice devido ao rompimento das
pontes de hidrogénio. No alongamento, os ribonucleotideos (nucleotideo contendo a
D-ribose no lugar de uma pentose) s&o colocados sucessivamente, caracterizando
uma cadeia inicial de RNA. Por fim, na etapa da terminagéo, é onde ocorre o término
da transcricdo, em que é liberado o complexo RNAP, a molécula sintetizada de RNA
e a de DNA que serviu de molde, como afirmam Alberts et al (2017).

Tratando-se do ultimo processo, a traducdo, sabe-se que a célula possui
organelas com diferentes fungcbes, uma dessas organelas € responsavel pela
sintese de proteina, que é o caso do ribossomo, que esta diretamente relacionado
com esse processo que compde o Dogma Central da Biologia Molecular. Dessa
forma, nesse processo o mRNA é decodificado para produzir polipeptideos nos
ribossomos, os quais sado grandes complexos de RNA-proteina que s&o encontrados
no citoplasma da célula, bem como outras organelas (Strachan; Read, 2013). Como
na traducdo ocorre a produgao de proteinas (polipeptideos), para que isso ocorra é
necessario, 0 RNAm e cdédon, que sao grupos de trés nucleotideos. Essa relagao do
RNAmM com os cédons € denominada de codigo genético.

Segundo Setubal (2020), a tradugéo € quando os cddons sao traduzidos em
aminoécidos, que irdo realizar ligacdes entre si e formar as proteinas. E importante
destacar que nessa fase, participam diferentes agentes para que o processo de
tradugédo acontega efetivamente. Esses agentes compdem trés tipos de RNA, cada
um com um papel diferente, sendo o primeiro 0 RNA ribossémico (RNAr) que vai
estar associado a proteinas formando os ribossomos, o segundo € o RNA
mensageiro (RNAm) que é responsavel por levar a informagao do DNA para a
producao das proteinas e por fim, o RNA transportador (RNAt) que vai transportar os
aminoacidos que serdao utilizados para constituir a proteinas. Conforme Souza
(2012), toda molécula de RNAm apresenta: um codon de iniciagdo, que sera sempre
o mesmo (AUG), correspondente ao aminoacido metionina; diversos cédons que

irdo determinar a sequéncia dos aminoacidos na proteina; um cédon de terminagéo,
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que marca o final daquela cadeia polipeptidica, podendo ser UAG, UAA ou UGA e
s6 vai haver um deles na molécula de RNAm.

Além disto, da mesma forma que a transcricdo apresenta algumas etapas
necessarias para efetivar o processo na célula, a traducdo também apresenta
algumas etapas, sendo estas iniciacdo, alongamento e terminagdo. Na primeira
etapa, de iniciagdo, a porgao menor do ribossomo se liga ao RNAt da metionina e
os dois passam a percorrer a molécula de RNAm até alcangar o codon de iniciagao:
AUG. Apos isso, o autor afirma que inicia-se a fase de do alongamento, em que o
RNAt leva os aminoacidos até ao ribossomo para realizar as ligagbées entre si para
formar os polipeptideos. Por fim, na ultima etapa, de terminacédo, € o momento em
que a proteina é liberada e esta pronta para realizar suas fungbdes nas células, de
acordo com Alberts et al (2017).

Sendo assim, o Dogma Central da Biologia Molecular apresenta grande
relevancia para a biologia e para a ciéncia. Desse modo, € importante ressaltar que
a biologia molecular ndo caminha sozinha, ela esta relacionada com outras areas
como a biologia celular, a genética, a biotecnologia e a bioinformatica. Portanto,
conhecer nogdes basicas de biologia molecular € crucial para compreender o
Dogma Central da Biologia, proposto por Crick, que influencia todas as outras areas

da biologia.

2.2 O ensino de biologia molecular na Educacgao Basica

O ensino e aprendizagem do Dogma Central da Biologia Molecular apresenta
um grau maior de complexidade comparado a outros assuntos, o que acaba por
necessitar de uma base tedrica bem estruturada para que os alunos aprendam
efetivamente esses conceitos. Segundo Freitas (2018), os alunos do Ensino Médio
apresentam muitas dificuldades para a compreensao desses conceitos, ou mesmo a
retencao e resolugcao de problemas que envolvam essa tematica. Com base nisso,
sabe-se que o conteudo sobre o Dogma Central da Biologia Molecular, precisa estar
bem estabelecido, visto que ele é a base para compreender conceitos mais
complexos.

Nesse sentido, inicialmente, se faz necessario analisar o curriculo de biologia
do ensino médio, a fim de verificar o que deve ser trabalhado pelos docentes para
propiciar a real aprendizagem dos conceitos da biologia molecular e o

desenvolvimento do conhecimento pelos alunos. Portanto, parte-se para uma
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analise da Base Nacional Comum Curricular (BNCC), que conforme o Ministério da
Educacdo (2017), € um documento com carater normativo, em que é definido o
conjunto organico e progressivo de aprendizagens necessarias que todos os alunos
precisam desenvolver ao longo de seu percurso na Educagéo Basica.

Esse documento é estabelecido na Lei de Diretrizes e Bases da Educacao
Nacional (LDB, Lei n° 9.394/1996), que afirma que a Base precisa nortear os
curriculos dos sistemas de ensino de Unidades Federativas, bem como propostas
pedagogicas para todas as escolas publicas e privadas de Educacgao Infantil, Ensino
Fundamental e Ensino Médio, em todo o Brasil. Ademais, o documento busca
estabelecer conhecimentos, competéncias e habilidades que sao esperadas que os
estudantes desenvolvam ao longo de sua passagem pela Educagao Basica.

A partir disso, a parte voltada para o ensino de biologia no Ensino Médio esta
presente na pagina 537 da BNCC no tépico 5.3 A Area de Ciéncias da Natureza e

Suas Tecnologias. Segundo o documento:

A BNCC da area de Ciéncias da Natureza e suas Tecnologias — integrada por
Biologia, Fisica e Quimica — propbe ampliar e sistematizar as aprendizagens
essenciais desenvolvidas até o 9° ano do Ensino Fundamental. Isso significa, em
primeiro lugar, focalizar a interpretagdo de fenémenos naturais e processos
tecnoldgicos de modo a possibilitar aos estudantes a apropriacdo de conceitos,
procedimentos e teorias dos diversos campos das Ciéncias da Natureza. Significa,
ainda, criar condi¢cdes para que eles possam explorar os diferentes modos de pensar
e de falar da cultura cientifica, situando-a como uma das formas de organizagéo do
conhecimento produzido em diferentes contextos histéricos e sociais,
possibilitando-lhes apropriar-se dessas linguagens especificas. (Brasil, 2017, p. 537).

Fundamentado nisso, conforme a BNCC, sabe-se que no Ensino
Fundamental existe uma divisdo, em que séo estabelecidas unidades tematicas,
objetos de conhecimento e as habilidades a serem desenvolvidas para cada
unidade. Na area de Ciéncias da Natureza e suas Tecnologias, sdo abordadas as
seguintes unidades tematicas: Matéria e Energia, Vida e Evolugéo, Terra e Universo,
as quais apresentam seus respectivos conteudos para o Ensino Fundamental.
Porém, no Ensino Médio ndo existe essa divisdo, visto que ha uma unificagao
dessas unidades tematicas. Nesse contexto, tomando como base a natureza da
area do Ensino Médio, reitera o Ministério da Educacdo (2018), nessa etapa os
estudantes precisam desenvolver competéncias especificas e habilidades

relacionadas a cada uma delas.
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Segundo o Ministério de Educacgado, a habilidade que se relaciona com o

conteudo de biologia molecular corresponde a EM13CNT304, que diz:

Analisar e debater situagdes controversas sobre a aplicagdo de
conhecimentos da area de Ciéncias da Natureza (tais como tecnologias do
DNA, tratamentos com células-tronco, produgcdo de armamentos, formas de
controle de pragas, entre outros), com base em argumentos consistentes,
éticos e responsaveis, distinguindo diferentes pontos de vista. (Brasil,
Ministério da Educagéo, 2018).

Ademais, a BNCC ancora seus saberes e propdée um curriculo voltado a
formacgado integral do estudante na Educacao Basica (Pelizzari; Silva; Felipe, 2022).
Nesse sentido, de acordo com os autores, a BNCC emprega a aplicacdo do Novo
Ensino Médio com a utilizagdo dos Itinerarios Formativos. Os itinerarios devem estar
associados a matriz curricular da Educacao Basica, além de determinar o ensino da
biotecnologia nos contextos educacionais atuais.

Segundo Pelizzari, Silva e Felipe (2022):

O novo Ensino Médio pretende atender as necessidades e expectativas
dos estudantes, fortalecendo seu interesse, engajamento e protagonismo,
visando garantir sua permanéncia e aprendizagem na escola. Também
busca assegurar o desenvolvimento de conhecimentos, habilidades, atitudes
e valores capazes formar as novas geragcbes para lidarem com os
desafios pessoais, profissionais, sociais, culturais e ambientais do presente
e do futuro, considerando a intensidade e velocidade das transformagdes que

marcam a sociedade na contemporaneidade. (Pelizzari; Silva; Felipe, 2022,
p. 233).

Ainda segundo Pelizzari, Silva e Felipe (2022), o itinerario de ciéncias da
natureza engloba as areas de quimica, fisica e biologia e essas areas podem
conter as competéncias da biotecnologia. A biotecnologia € uma area
interdisciplinar que envolve diferentes dominios da ciéncia. Desse modo, é uma
area multidisciplinar que engloba disciplinas como: Engenharia, Quimica, Biologia,
que se divide em Engenharia Bioquimica, Quimica Industrial e Biologia Molecular
(Pelizzari, Silva; Felipe, 2022).

Desta maneira, o ensino da biotecnologia na Educagdo Basica se faz
relevante para que acontega a alfabetizagdo cientifica. Como afirmam Pelizzari,
Silva e Felipe (2022), a educacéao estimula os alunos a terem contato com a ciéncia

e aprenderem conteudos ligados aos processos biotecnolégicos e refletirem

acerca de sua importancia para a sociedade. Desse modo, a BNCC reitera que no
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ensino de biotecnologia busca-se aplicar tecnologias para solugéo de problemas e
também possibilitar outras visbes sobre o mundo.

A BNCC ¢é um documento que estabelece as aprendizagens essenciais aos
estudantes das modalidades da Educacéo Basica (Brand&o, 2023). A partir disso, é
possivel afirmar que a BNCC apresenta propostas para o desenvolvimento de
curriculos nacionais, como é o caso do Novo Ensino Médio com os lItinerarios
Formativos contendo conteudos multidisciplinares como a biotecnologia. Portanto,
esses curriculos servem como um norte para o professor trabalhar os conteudos em
sala. Porém, voltando-se agora a area da biotecnologia e da biologia molecular,
apesar de estarem estabelecidos em curriculos, como € o caso da BNCC, ainda ha
dificuldades em se aprender tais assuntos por parte dos alunos e em se ensinar por
parte do professor.

Nessa perspectiva, € notorio que o campo da biologia molecular, que engloba
ainda outras tematicas como genética e biologia celular, é considerado de dificil
aprendizagem, ainda mais na Educacao Basica. Desse modo, Freitas (2018) reitera
que essas dificuldades aumentam quando sdo abordados os assuntos referentes ao
Dogma Central da Biologia, visto que, 0 mesmo, envolve as estruturas moleculares
do DNA e os processos de duplicagao, transcricdo e traducido, que sao conceitos
abstratos para os alunos.

Essas dificuldades em aprender o conteudo, podem estar relacionadas com
as metodologias utilizadas pelo docente em sala. A falta de compreensédo ou
dificuldade do assunto pode também estar relacionada ao vocabulario especifico da
biologia molecular. Sendo assim, ainda segundo Freitas (2018), existem varios
debates sobre as metodologias que devem ser adotadas para propiciar a

aprendizagem significativa por parte dos alunos.

2.2.1 A aprendizagem significativa

Segundo, Gomes, Franco e Rocha (2020), a Teoria da Aprendizagem
Significativa (TAS), foi proposta em 1963 por David Ausubel (1918-2008). Essa
teoria aborda que uma aprendizagem verdadeiramente significativa implica em
desenvolver e ampliar ideias que ja existem no cognitivo do aluno e relaciona-las a
novos conteudos. Para Ausubel, essas estruturas cognitivas precisam ser
construidas de forma progressiva, para que posteriormente, seja possivel elaborar

conceitos mais complexos.
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Nesse sentido, a aprendizagem significativa é realizada por meio de
“incorporagao nao arbitraria” em que o aluno compreende, consegue explicar com as
proprias palavras e consegue fazer extrapolagdes (Gomes; Franco; Rocha, 2020). E
importante ressaltar que a aprendizagem significativa pode acontecer de duas
formas, sendo estas por meio de recepcao e por meio da descoberta. Ademais, a
aprendizagem também pode ocorrer de forma mecanica ou significativa, visto que,
isso ira depender da maneira com que o0 aluno armazena no seu cognitivo.

Conforme Gomes, Franco e Rocha (2020):

Na aprendizagem por descoberta, o aluno deve aprender “sozinho”, descobrir algum
principio ou relagdo entre o conceito e o conhecimento pré-existente. Nesse tipo de
aprendizagem, o autor afirma que so6 sera significativa se o conteudo descoberto for
incorporado aos conceitos subsuncgores ja existentes, possibilitando ao aluno produzir
um novo conceito. Ja na aprendizagem por recepg¢ao, recebe-se a informagéo pronta
(como em uma aula expositiva) e o trabalho do aluno consiste em atuar ativamente
sobre este material, a fim de relaciona-lo as ideias relevantes disponiveis em sua
estrutura cognitiva (subsuncgores). (Gomes; Franco; Rocha, 2020, p. 22).

Com base nisso, como afirmam Gomes, Franco e Rocha (2020), é possivel
afirmar que a aprendizagem por recepgao € a que esta presente na educacéao basica
nos dias de hoje. Além disso, se faz necessario abordar as condigdes para que
ocorra a aprendizagem significativa, visto que esta se configura quando ha a
assimilagcdo ou transformacdo de conhecimentos que foram relacionados com o
conhecimento prévio por meio de experiéncias, que quando se tornam significativas,
o aluno desenvolve a vontade de aprender e coloca significado naquilo.

Baseado nisso, é possivel discutir ferramentas que podem propiciar a
aprendizagem significativa como ferramentas tecnoldogicas ou outros materiais
didaticos. Nesse contexto, conforme Vianna et al. (2018), a incorporagao de
diferentes tecnologias e metodologias em sala de aula exige um esforgo constante
por parte dos professores, para que seja possivel desenvolver a aprendizagem dos
estudantes. Com base nisso, atualmente, é notério que as tecnologias estédo
presentes no cotidiano dos alunos e também na sala de aula, como é o caso de
plataformas digitais inseridas pela Secretaria de Educagdo do Parana (SEED) do
Parana, por exemplo.

Portanto, a respeito da aplicagao de ferramentas diferenciadas que propiciam
a aprendizagem significativa, € importante a participagéo e dedicacéo, dos docentes
e dos estudantes. Primeiro o professor precisa identificar e definir, quais sdo seus

objetivos em sala de aula, a partir disso, analisar as ferramentas que tem a sua
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disposicdo e identificar qual tem potencial para contribuir no processo ensino e
aprendizagem (Valomim, 2020). Freire (2018), reitera que as tecnologias digitais
podem ser utilizadas como ferramentas a fim de colaborar para que o aluno atribua
significados ao que aprendeu. Sendo assim, pode-se citar diversas tecnologias que
podem ser utilizadas em sala, como jogos digitais, softwares de bioinformatica,

plataformas para criacdo de materiais didaticos, como Ebooks online, entre outros.

2.3 A bioinformatica

A bioinformatica, como afirma Alves (2013), € uma area que estuda e analisa
dados biolégicos, com o auxilio de ferramentas da informatica, ou seja, une as
ciéncias biolégicas a informatica. Essa area cientifica se desenvolveu a partir de
1960, devido ao avango da biologia molecular e desenvolvimento de computadores.
Desse modo, a bioinformatica é relevante pelo fato de possibilitar o levantamento e
analises de dados biolégicos de diversos organismos, podendo ser aplicada para
estudar a nivel molecular os organismos na biotecnologia, por exemplo.

Ainda segundo Alves (2013), no Brasil, a bioinformatica foi utilizada,
inicialmente, em 1997, devido a uma pesquisa do sequenciamento do genoma de
uma bactéria, a Xylella fastidiosa. Outros trabalhos incentivaram o desenvolvimento
da area como congressos, principalmente o Projeto Genoma Humano. Assim, Alves

(2013), afirma que:
Criada a partir da Biologia Molecular, a Bioinformatica rapidamente se
desenvolveu e estruturou-se como ciéncia. Essa conquista foi possivel
gracas ao desenvolvimento de inimeros projetos genoma, que permitiram o
aperfeicoamento das técnicas de clonagem e de sequenciamento, dando
importancia ao trabalho da Bioinformatica, que abriu campo para um novo
profissional: o bioinformata. (Alves, 2013, p. 24).

A partir disso, é possivel afirmar que a bioinformatica, € uma area que esta
diretamente ligada a biologia molecular, visto que ela objetiva estudar dados que sao
obtidos através do DNA e de outras moléculas, como as proteinas. A bioinformatica
pode ser aplicada em diversas areas, como a biotecnologia, agronomia, biologia,
quimica, medicina, ciéncia da computacdo, entre outros. Além de que a
bioinformatica € uma area interdisciplinar, podendo servir até mesmo como
ferramenta pedagdgica para o ensino de biologia molecular e biotecnologia, afirmam

Coutinho, Souza e Vasconcelos (2022).
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2.3.1 A bioinformatica no ensino de biologia molecular

A bioinformatica € uma area interdisciplinar que envolve diferentes campos e
pode ser aplicada como ferramenta no ensino de biologia molecular na Educacéao
Basica. Coutinho, Souza e Vasconcelos (2022) afirmam que a insergdo de
tecnologias computacionais na sala de aula para analise de dados bioldgicos
contribuiu significativamente para a pratica pedagdgica. Porém, os autores reiteram
que a utilizacdo dessas ferramentas tecnolégicas no Ensino Médio ndo é tao
comum, sendo mais frequente em cursos de graduagdo. Com base nisso, ainda
segundo Coutinho, Souza e Vasconcelos (2022), se faz necessario desenvolver
iniciativas para que os docentes facam uso da bioinformatica em suas aulas, e
também busquem uma formagao continuada para trabalhar essas tecnologias da
melhor maneira possivel.

A partir do momento em que os docentes apresentam uma formacao
adequada e se sentem aptos ou seguros, € possivel trabalhar com a bioinformatica
na sala de aula. Segundo Freire (2018), existem diversos softwares de
bioinformatica livres e gratuitos para serem utilizados como ferramenta de ensino,
sendo necessario um conhecimento sobre eles para que seja possivel a aplicagao
pelo educador. Dentre esses softwares, podemos citar banco de dados bioldgicos;
sites gratuitos para a aplicagcdo do Dogma Central da Biologia Molecular como
simulagao de laboratério online, modelagem de proteinas, entre outros.

Estes e outros materiais sdo gratuitos e podem ser utilizados em celulares,
tablets e computadores. Um exemplo, € o uso de banco de dados como NCBI, que
além de colaborar para pesquisas in silico, contribui para a realizagao de praticas
durante as aulas de biologia molecular, como afirma Freire (2018). Uma area que
une os processos e diversos softwares, € a modelagem de proteinas, em que se
obtém os dados genéticos, ocorrido apds os processos de transcri¢gao e tradugéo até
chegar a uma proteina. Sendo possivel analisar e visualizar a estrutura 3D da
molécula, através de uma atividade interativa.

Desse modo, a modelagem por homologia de proteinas € uma area da
bioinformatica que analisa estruturas de proteinas em formato 3D, se tornando uma
ferramenta que pode facilitar o estudo destas biomoléculas. Essa técnica de
modelagem molecular utiliza de recursos disponiveis da bioinformatica para
desenvolver modelos computacionais para visualizagdo de suas caracteristicas e

também para a obtengdo de dados. Segundo Figueiredo et al. (2005), entender a



22

estrutura e fungcédo das proteinas, bem como as alteragdes epigenéticas e interagdes
epistaticas sao fundamentais para determinar a contribuicdo individual das proteinas

para o processo vital de um organismo.
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3 METODOLOGIA
Para a realizagdo de um estudo ou pesquisa cientifica € necessario seguir os

parametros estabelecidos dentro do método cientifico. Assim, como afirmam Lakatos
e Marconi (2003), o método cientifico consiste no conjunto das atividades
sistematicas e racionais que permite ao pesquisador alcangar um objetivo. A partir
do método, é possivel estabelecer o caminho a ser seguido, identificando erros e

contribuindo para as decisdes do cientista.

3.1 Delineamento da pesquisa

A pesquisa desenvolvida é de carater bibliografico, esse tipo de pesquisa é
realizada a partir de um material ja elaborado, constituido principalmente de livros e
artigos cientificos (Moreira; Caleffe, 2008). Nesse sentido, conforme Souza, Oliveira
e Alves (2021):

A pesquisa cientifica € iniciada por meio da pesquisa bibliografica, em que o
pesquisador busca obras ja publicadas relevantes para conhecer e analisar o
tema problema da pesquisa a ser realizada. Ela nos auxilia desde o inicio,
pois é feita com o intuito de identificar se ja existe um trabalho cientifico
sobre o assunto da pesquisa a ser realizada, colaborando na escolha do
problema e de um método adequado, tudo isso € possivel baseando-se nos
trabalhos ja publicados. (Souza; Oliveira; Alves, 2021, p.65).

Com base na metodologia empregada, a pesquisa €& definida como
qualitativa, caracterizada por ndo mensurar apenas com numeros e dados obtidos
através de formularios, pois busca compreender e analisar aspectos mais subjetivos.
Com base nisso, a pesquisa qualitativa explora as caracteristicas dos individuos e
cenarios que nao podem ser facilmente descritos numericamente. O dado é
frequentemente verbal e é coletado pela observagao, descrigdo e gravagéo (Moreira;
Caleffe, 2008).

De acordo com os seus objetivos, a pesquisa pode ser considerada
exploratoria, esse tipo de pesquisa tem como objetivo explorar e estudar problemas
e possibilidades que ainda nao foram analisados ou descobertos. Nesse sentido,
conforme Moreira e Caleffe (2008), a pesquisa exploratéria € desenvolvida com o
intuito de possibilitar uma visdo ampla acerca de determinado acontecimento ou
fendbmeno, sendo caracterizada como a primeira etapa de um estudo mais
aprofundado. Sendo assim, nesta pesquisa busca-se explorar a aplicacdo da
bioinformatica no ensino de biologia molecular no Ensino Médio, por meio de roteiros

com praticas a serem trabalhadas pelos docentes na escola publica.
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Do ponto de vista de sua natureza, a pesquisa pode ser classificada como
aplicada, que de acordo com Gil (2008), pesquisas desse tipo voltam-se para a
producao de novos conhecimentos de um conteudo ou area de interesse cientifico.
Desse modo, essa pesquisa objetiva solucionar um problema existente na sociedade
de maneira rapida e imediata, por meio da construcido de um Ebook para incentivar
a utilizacdo da bioinformatica no ensino de biologia molecular. Neste trabalho, apds
as pesquisas e necessidades investigadas no ensino de biologia molecular na
Educacdo Basica, foi elaborado um Ebook digital com conteudos e praticas de

bioinformatica para serem utilizados por professores de biologia.

3.2 Procedimentos da pesquisa

Inicialmente, foi realizada uma pesquisa bibliografica, na qual foram feitas
leituras de artigos e pesquisas que trabalham com o ensino de biologia molecular na
Educacdo Basica. A partir desse levantamento, foi observado que a biologia
molecular € uma area que apresenta conceitos complexos e de dificil compreensao
pelos estudantes e que muitas vezes, o professor precisa buscar outros meios e
ferramentas para fazer com que os estudantes compreendam definitivamente o
conteudo.

Com base nisso, fundamentado nessa dificuldade, o presente trabalho
buscou desenvolver um produto didatico em formato digital, sendo este um E-book
em Pdf, com conteudos sobre a bioinformatica, bem como as ferramentas e
sequéncias didaticas que trabalham a biologia molecular por meio de praticas de
bioinformatica com o intuito de auxiliar os professores na sua aplicagdo em sala de
aula.

Para as praticas de bioinformatica foi necessario estudar as ferramentas e
outros trabalhos sobre a mesma tematica, para que fosse possivel desenvolver os
roteiros. Sendo assim, foram construidos roteiros detalhados de como acessar as
ferramentas e como realizar as atividades. Foram elaborados dois roteiros, um sobre
mutacgdes simuladas e outro sobre modelagem de proteinas. Também foi elaborado
um modelo de relatério para as duas praticas, para que o professor possa usar como
meio de avaliacao.

Apods essa construcao inicial, foi dado inicio ao desenvolvimento do E-book,
dessa maneira foi realizada uma pesquisa da historia da bioinformatica, desde seu

inicio até seu desenvolvimento como ciéncia. Em seguida, apds descrever a historia
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no material, também foram pesquisadas as ferramentas e descritas as suas funcoes
e como utiliza-las. Apos isso, foram desenvolvidas duas sequéncias didaticas, nas
quais estao inseridas as atividades praticas. Por fim, foram colocados os modelos de
relatérios para a realizacido das atividades praticas.

Apds concluir a elaboracdo do produto didatico, foi necessario avalia-lo e
verificar a sua aplicabilidade por parte dos professores de biologia em turmas do
Ensino Médio. Dessa maneira, foi elaborado um questionario via Google Forms,
contendo oito questbes, sendo sete objetivas e uma descritiva. ApdOs isso, o
formulario foi enviado para trés professoras de ciéncias e biologia de diferentes
escolas publicas de Ponta Grossa, para realizar a analise do material.

Por fim, foram analisados e discutidos os dados obtidos, a fim de verificar a
aplicabilidade e utilizagdo do material didatico pelos professores de biologia da

Educacgao Basica.

3.3 Instrumentos de Coleta de Dados
Os participantes da pesquisa foram trés professoras de ciéncias e biologia de
diferentes escolas publicas da cidade de Ponta Grossa.
Assim, os dados foram coletados por meio de um formulario que foi elaborado
na plataforma Google Forms. O formulario foi elaborado com questbes abertas e
fechadas, sendo sete sdo objetivas e uma descritiva. As primeiras sete questdes
buscam avaliar a estrutura, o conteudo do material e a sua aplicabilidade no ensino.
Ja a oitava e ultima questao, foi uma questao optativa, na qual foi deixada aberta
para comentarios e sugestdes acerca do material didatico. E necessario ressaltar
que tanto o formulario quanto o E-book foram enviados de maneira remota para as
docentes pela plataforma Whatsapp.
Para a avaliacdo do material, foram feitas as seguintes perguntas, na qual as
respostas eram sim, ndo e em parte. Veja abaixo:
1. Sobre o material didatico, ele esta bem organizado?
2. O material favorece a compreensao para a aplicacdo em sala de aula?
3. As sequéncias didaticas propostas no material sdo adequadas e
executaveis?
O produto educacional possui conceitos claros e objetivos?
As praticas e os relatorios favorecem a aprendizagem dos conceitos da

biologia molecular?
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Vocé faria uso do material didatico nas suas aulas de biologia?
Esse produto educacional € util, necessario e eficiente, ou seja, vai
contribuir para a aprendizagem e auxiliar o professor em suas aulas?
8. Se julgar necessario, faga comentarios e/ou sugestdes para melhorar o
trabalho.
E importante destacar que as informacgdes concedidas pelas participantes
serdo mantidas em sigilo, nem mesmo foram identificadas na pesquisa, garantindo a

integridade das docentes e a confiabilidade do estudo.

3.4 Andlise de Dados

Ao realizar a analise de dados de forma qualitativa, juntamente com o
referencial tedrico é possivel definir o publico alvo e como a proposta de material
didatico pode contribuir para melhorar o ensino e aprendizagem na Educagao
Basica.

Nesse sentido, a pesquisa qualitativa possibilita a transposicdo de um estudo
para diferentes contextos. Desse modo, a analise dos dados de é um fator

importante para realizagdo de um trabalho cientifico, pois segundo Teixeira (2003):

A andlise de dados é o processo de formagéo de sentido além dos dados, e
esta formacdo se da consolidando, limitando e interpretando o que as
pessoas disseram e o que o pesquisador viu e leu, isto é, o processo de
formagao de significado. A analise dos dados é um processo complexo que
envolve retrocessos entre dados pouco concretos e conceitos abstratos,
entre raciocinio indutivo e dedutivo, entre descricdo e interpretagéo. Estes
significados ou entendimentos constituem a constatacdo de um estudo
(Teixeira, 2003, p. 191).

Para a analise qualitativa utilizou-se as respostas obtidas no formulario
de avaliacdo do material didatico, os quais serao discutidos a fim de verificar a

aplicabilidade e qualidade do material desenvolvido.

4 RESULTADOS E DISCUSSAO

Ao realizar a revisao bibliografica, com base na pesquisa realizada por
Freitas, Cabral e Silva (2020) que consistiu em avaliar o conhecimento do conteudo
de biologia molecular em turmas do 2° ano do Ensino Médio Integrado em Quimica e
do Ensino Médio Integrado em Eletrotécnica, em que foi aplicado um questionario a

fim de avaliar o conhecimento sobre o conteudo, e apds as respostas, foi verificado
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que os 78 alunos do ensino médio apresentam dificuldades em compreender a
biologia molecular e os conceitos nao estdo bem estabelecidos. Nesse sentido, o
presente trabalho buscou desenvolver um material didatico que envolvesse a
utilizacdo de ferramentas de bioinformatica como meio de propiciar o

ensino-aprendizagem na biologia molecular.

4.1 Material Didatico

Para a realizagao deste trabalho, foi elaborado um produto educacional no
formato digital, sendo este um E-book digital em formato PDF, com titulo
“‘Explorando a Biologia: Sequéncias Didaticas e Praticas de Bioinformatica para o
Ensino Médio”.

O material foi pensado e elaborado para que os professores pudessem utilizar
como recurso em suas aulas sobre biologia molecular. Desse modo, tratando-se da
organizagao do produto, ele contém 77 paginas, contando com capa, apresentacgéo,
sumario, os conteudos, as sequéncias didaticas e os roteiros e relatorios das
praticas de bioinformatica.

Primeiramente, foi elaborada uma apresentacdo do E-book, na qual sao
citados os objetivos do trabalho e um resumo dos conteudos presentes no material.
Apos isso, foi construido um sumario com a localizacdo de cada conteudo para

facilitar a busca de assuntos de interesse

Figura 2: Imagem da capa do Ebook desenvolvido.

RENATA STROZIENSKI
2024

EXPLORANDO A
BIOLOGIA: SEQUENCIAS
DIDATICAS E PRATICAS

DE BIOINFORMATICA
PARA O ENSINO MEDIO.

Fonte: Autoria propria, 2024.
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Figura 3: Imagem da pagina do material que contém a apresentagao.

APRESENTACHD

A biclogia é uma &rea ampla gue engloba diversos
assuntos e cada um deles esti interligada. A biologia
molecular & um dos pilares ds hbiologia, ela @
fundanental para compreender a existéncia dos seres
vives, uma vez que estuda moléculas como o DNA e o RNA.
Compreender a biolegia molecular & essencial para
compreender 0s outros campos gque envolvem o estudo da
vida.

A biologia faz parte do curricule da Educagdo Basica
e & uma disciplina que apresenta desafios em sua
aprendizagen, visto que trabalha com uma gama de
contegdes e assuntos complexss. Desse modo, & relevante
compreender a base da biologia para entender os demais
conceitos.

Fortanto, surge a necessidade de ferramentas e
materiais que auxiliem o professor a trabalhar os
assuntos de maneira dinamica e efetiva para preencher
as lacunas do ensino ou evitd-las, e um exemplo de
ferramenta é a bioinformitica.

0 presente trabalho traz sequéncias didticas com
praticas de bioinformdtica que o professor pode
utilizd-las em sala para trabalhar a biologia molecular
de uma forma dindmica e interativa, propiciando a
aprendizagen significativas dos seus alunos.

Fonte: Autoria prépria, 2024.

Figura 4: Imagem do sumario com os topicos dos conteudos do Ebook.

SUMARTO

1.Intredugio: A bioinformitica. ... ....................... 4

2. As ferramentas da bioinforsatica
2.1. NCBI, GenBank, BLAST

2.2. RCSB POB Protein Data Bank
2.3. MUSCLE.....
2.4. EXPASY.....
2.5. MODELLER...
2.6. Swiss PDB V

3.6uia basico de utilizagio das ferramentas...
3.1,
3.2. GenBank....
3.3. BLAST..
3.4. RCSE PO

otein Data Bank
3.5.
3.6,
3.7. MODELLER e Swiss PDB Viewer...

4.Sequéncia didétieas. ... ...............c.ooiiiiiiooou
4.1. Sequéncia Didética 1: Mutagbes simuladas..
4.1.1. Roteiro da Pritica ...
4.1.2. Modelo de Relatérdioe...
4.2. Sequéncia didétiea 2:
4.1.1. Roteiro da Prética
4.1.2. Modelo de Relatorde...

= de Protein;

5. Materdais de APOi6....................c.ooieioooild 75

B REFEPBNCIAS .o v usretenteeinstenten s iaetentaenaneens 78

Fonte: Autoria prépria, 2024.

Tratando-se do conteudo, inicialmente, foi elaborada uma introdugéo, na qual
€ trabalhada a bioinformatica, ou seja, sua definicdo, sua importancia e quando
surgiu. Neste tépico foi escrito um breve histérico da bioinformatica, foram
destacados alguns acontecimentos importantes como o Projeto Genoma Humano e
a sua importancia para o desenvolvimento da bioinformatica. Na sequéncia , foram
descritas cada ferramenta de bioinformatica que sao utilizadas na realizagdo das
atividades. Dessa forma, forma relatada a fungao de cada uma delas bem como os

seus objetivos. Dentre essas ferramentas, estdo o GenBank, o Modeller, o Swiss
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PDB Viewer, o Expasy e o Banco de Dados de Proteinas RCSB PDB. Em seguida,
apos essa descrigao de cada ferramenta, foi elaborado um guia basico de utilizagao
de cada ferramenta, uma vez que sdo complexas, um passo a passo é relevante
para orientar os professores a aplica-las com os estudantes. A fim de facilitar o
acesso as plataformas pelos professores, foi realizada toda descricdo
passo-a-passo, nao havendo necessidade de consulta a um outro material, pois tudo

estd contido em um uUnico material.

Figura 5: Imagens da pagina que contém a introdugao.

Introdugdo

OINFORMATICA

A

w9

O

A bioinformatica é uma érea gue envolve dois campos da
ciéncia, a biologia e a informatica. A bioinformitica esta
voltada ao estudo de dados bioldgicos por meio de
ferramentas computacionais como banco de dados e softwares.
Ela estuda diferentes estruturas moleculares como o DNA e
proteinas.

BREVE HISTORICO

A estrutura do DNA foi descoberta em 19535 por James
Watson, Francis Crick e Rosalind Franklin. Essa descoberta
mostrou gque as informacdes genéticas também podem ser
armazenadas de forma digital, uma vez gue a informacén
contida no ONA tanbém & escrita com um alfabets, a
diferenga & gue este @ guaterniric e ndo binario como nos
computadores, pols sdo usadas quatro letras: A(Adenina), T
(Tirosina), C (Citosina) e 6 (Guanina).

E importante ressaltar que em 1953 ndo havian muitas
tecnologias que possibilitassem o estudo da estrutura da
molécula de DNA.

Figura 1 - Tnsges obtids par
Rosalind Franklin da estruturs de

cristalografia de raies X .
Fonte: Revista Galileu, 2028,

Fonte: Autoria propria, 2024.
Figura 6: Imagem da pagina que contém a descri¢cdo das ferramentas.

2. AS FERRAMENTAS

DA BIOINFORMATICA

2.1. NCBI, GenBank e BLAST

0 Mational Center for Biotechnology Information (NCBI), que
traduzindo significa Centro Macional de Informagbes Sobre
Biotecnologia & um centro de pesquisa que faz parte do National
Institutes of Health (NTH), ou seja, Institutos Nacionais de
Saide dos Estados Unidos.

Ele foi criado em 1988 como uma divisio da Biblioteca
Nacional de Medicina ( National Library of Medicine - NLM), com
intuito de fornecer recursos e ferramentas de dados bioldgicos
para a comunidade cientifica nas éreas de biologia molecular,
bioguimica e genética.

0 MCBI desempenha um papel importante na disponibilizagio e
manutengio de bancos de dados bioligicos, como o GenBank, que
contém sequéncias de DNA e proteinas, o PubMed, que & uma
biblioteca de literatura biomédica para consulta, e o BLAST,
que & una ferramenta que realiza o alinhamento de sequéncias.

Tratando-se do GenBank, ele & um dos maiores e mais
importantes bancos de dados de sequéncias gendmicas e
nucleotidicas do mundo, sendo utilizade por muitos cientistas
em suas pesquisas. Ele é mantido pelo NCBI, que.

0 GenBank foi criado em 1982 como um repositério central
para armazenar sequéncias de DNA publicamente dispaniveis. 0
GenBank contén sequéncias de nucleotideos, incluindo sequéncias
de ONA, RNA e polipeptideos, bem coms outras informages
associadas, por  exemplo:  referéncias  bibliograficas e
informagies de alinhamenta de sequénciss. Desse modo, ele & uma
fonte de dados essencial para a comnidade cientifica.

Fonte: Autoria prépria, 2024.
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Figura 7: Imagem da pagina que contém o manual basico de utilizagao.

3.6UIA BASICO

DE UTILIZACAD DE CADA FERRAMENTA

3.1 NCBI
1. Acesso ao NCBI:
« Acesse o site oficial do CE:

Fonte: Autoria prépria, 2024.

Apds abordar esses conteudos, foram elaboradas as sequéncias didaticas. A
principio foi elaborada a primeira sequéncia didatica que aborda a pratica de
mutag¢des simuladas, a sequéncia tem como tema “o DNA e as mutagdes genéticas”
e os conteudos a serem trabalhados sao: i) o que é o material genético, ii) estrutura
do DNA, iii) os processos de transcricdo e iv) tradugdo e os tipos de mutagdes.
Também foram inseridos as habilidades da BNCC a serem desenvolvidas, os
recursos a serem utilizados como quadro, slides, internet e laboratério de informatica
e tempo que seria utilizado para, sendo este 6 aulas (sugestdo com base no tempo
de realizagdo das atividades), podendo sofrer alteragdes conforme o planejamento
do professor. Por fim, nesta primeira sequéncia, foram descritas em cada aula, como
o professor pode proceder para aplicar as atividades praticas. No final da sequéncia
didatica, foi inserido o roteiro da aula pratica, o qual foi organizado em objetivos,
materiais e procedimentos.

E importante ressaltar que cada roteiro contém todas as informacdes e
instrucdes para que os alunos possam desenvolver o seu trabalho em sala de aula.
Além do roteiro, foi elaborado um relatério para que o professor consiga avaliar o
desenvolvimento e a aprendizagem dos alunos. Cada relatorio foi elaborado
contendo os seguintes tépicos: uma introdugéo, na qual os estudantes elaboram um
texto sobre o conteudo trabalhado; resultados e discussdo, em que sao apontados
os resultados da pratica e consequentemente discutidos; e as consideracgoes finais,

na qual é preciso responder algumas questdes sobre a atividade.



Figura 8: Imagem da sequéncia didatica 1.

4.SEQUENCIAS DIDATICAS

4.1 SEQUENCIA DIDATICA 1: MUTACOES SIMULADAS

TEMA

+ DNA e MutagBes Genéticas
CONTEUDDS

+ 0 que é o material genética
« Estrutura do DNA

« Transcrigio e tradugio
« Tipos de nutagdes.

HABILIDADES BNCC

« (EMISCNT306) Analisar e debater situagdes

de prages, entrs outros), con bass e

arqumentos
consistentss,  Gticos e  responséveis,  distinguinda
diferentes pontos de vista.
RECURSOS
« Slides/Quadro e giz
« Inpresstes
« Interne
« Laboratirio de informética. I LAATE
£ véliga ressalter que
o professor pode fazen
TEMPO &5 alterscies  que
6 AULAS desejar ne sequénciss
para
encatzsr e seu
planejonento.
68

Fonte: Autoria propria, 2024.

Figura 9: Imagem do roteiro de muta¢des simuladas.

ROTEIRO DA PRATICA DE MUTAGDES SIMULADAS

OBJETIVO: Simular e analisar as consequéncias de mutagdes em
genes, utilizando as ferramentas da bioinformstica e
relacionar com o conteido trabalhade em sala de aula.

MATERIATS:

« Computador;

- Bancos de dadus de bicinformitica
- Sequéncia genémica do gene;

« Sorteadar online;

- Word/ Gaogle Decs

PROCEDIMENTOS
1.Utilizar a sequéncia génica 2 seguir (sequéncia 1) para

simlar 18 mutagies genéticas pentuais. Veja a sequéncia
abaixa:

Sequéncia 1: Gene Selvagem
Organisma: Leishmania domovani
Codigo GenBank: L25411.1

>L25611.1 Leishmania dangvani

phosphoribosyltransferase

CTTACGETCTTGTCCGCTTAGTTGTGECETGCCACEATGCCETTCAAGEARGTCAGTECCA

ACTETT

GTACTCECCAGTETTCTCCCCBCGCARTETCCCCERCTICGCCGATETCABCABCATEALT

GAGTCTCCAGAGACATTGARABCTATTCETBACTTECTTGTGLAACGGTACCGEGCCATET
TTECTCT

adenine

AGATCCCETTCGTGETAR

b
6CTACGBCAGCATCEECAAGGEATCGLGAGTEGTEETARTCEATEACGTCCTGECARCGES
Rl TTBCAACTGET( TEGTTGTTGAGATE
GTCTCGATTTTGAGCATTCCTTTCCTGAAGECGGCAGAGAAGATCCACTCBACAGCTAACA
6CCGCTACAARGATATTAAGTTTATCAGECTTCTTTCTGACGACGCECTGACGEAGGAGAR
CTGTGGEEGACTCAAAGARC TACACGGETCCTCGTETTTTGAGLTECEETGATGTGCTE6CC
GAGCACCCECACTAACGCGTGA GCAACTCCTTCAGTCCTTCTCT

63

Fonte: Autoria propria, 2024.

Figura 10: Imagem do modelo de relatério para a pratica 1.

MODELO DE RELATSRIO DA PRATICA DE MuTAGDES
SIMULADAS
1.INTRODUCAO  (Elabore um texto contends s  conteddos
trabalhados en ssla d aula, ou seja, DNA, Dogna Central da

Bislogia, mutagbes, etc) Min 15 Linhas Max 2

2. RESULTADDS E DISCUSSAD (0 que vocé verificou com
realizagio da atividade? Como os sites simulam os processos
biolsgicos verificados? Elabore outras discussdes.

Coloque
inagens do prcesso de realizagdo da atividade)

3. CONSIDERAGEES FINATS (Responder as questbes shaixo)

3.1. Quais tipos de mutagies foram encontradas? Informe onde
ocorreran estas alteragdes.

3.2. Diferencie mutages silenciosas de mutages de sentido
trocado.

3.3. 0 que & o DNA e quais sdo as suas fungbes?

3.4. 0 que pode causar as amutagies e quais sdo as
consequéncias para os seres vivos?

67

Fonte: Autoria prépria, 2024.
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Ja a segunda sequéncia didatica aborda a pratica de modelagem de
proteinas e tem como tema “Os aminoacidos, as proteinas e a sintese proteica”. Ja
os conteudos que podem ser trabalhados sdo: i) a estrutura dos aminoacidos, ii) a
classificagdo dos aminoacidos, iii) a estrutura primaria e secundaria das proteinas,
iv) a funcéo das proteinas, v) a sintese proteica e o cédigo genético. Assim como na
sequéncia anterior, também foram inseridas as habilidades a serem desenvolvidas,
0s recursos e o tempo, sendo aqui previstas 7 aulas. Nesta sequéncia didatica exige
um pouco mais de tempo, devido a quantidade de conteudo e da complexidade da
atividade. Por fim, no final da sequéncia didatica também foram anexados o roteiro
da atividade pratica de modelagem de proteinas bem como o modelo de relatério,

seguindo a mesma organizagao da pratica anterior.

Figura 11: Imagem da sequéncia didatica 2.

4.2. SEQUENCIA DIDATICA 2: MODELAGEM DE
PROTEINAS

TEMA
o hinodeidon, Probédust = Sintess Protuce.
CONTEUDOS

« Estrutura do

HABILIDADES BNCC
« (EMI3CNT384) Analisar e debater
sobr

RECURSDS

+ Sliges/quacro e giz

TEMPO

-7 AULAS

68

Fonte: Autoria prépria, 2024.
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Figura 12: Imagem do roteiro da pratica de modelagem de proteinas.

ROTEIRO DA PRATICA DE MODELAGEM DE PROTEINAS

OBJETIVO: Estudar as estruturas das proteinas
i b : :

a bioi com o conteddo
trabalhado em sala de aula e com os conceitos de modelagem de
proteinas.

MATERIATS:
+ Computador;

« Soff

PROCEDIMENTOS

LODSHALSLL ADVSSTTESPETLKAIRDS
LAQRYRAMSPAPTHILGFOARGFLFGPMLAVELEIPFVLMRKADKNAGLLIRSEPYEKEVK
EAAPEVHT IRYGSTGKGSRVVLIDOVLATGETALSELOLVEASDAVVVELVSILSIPFLKA
AEKIHST, TSLLSODAL TGPRVLSCGOVLAEHPH

G0 Protein Blast
quadre brance e em s
selecione Protein Data Bank (pdb) e cligue em Blast.

Fonte: Autoria propria, 2024.

Figura 13: Imagem do modelo de relatério da pratica de modelagem de proteinas.

MODELO DE RELATORIO DA PRATICA DE MODELAGEM DE
PROTEENAS

1.INTRODUCAD (Elabore um texto contends os
n sala de j

proteinas e sintese proteica, etc).

2. RESULTADOS E DISCUSSAD (0 que
5 3 s 51

3. CONSIDERACOES FINAIS (Responder as questdes abaixo)

3.1. Quais as principais diferengas entre a proteina molde e
a2

3.2. Quantas pontes de dissulfeta foram encontradas nas duas
einas?

proteina

mutagdo na proteina modelo? Se sim, descreva o

.3, Houve
po de mutagio.

3
i

T4

Fonte: Autoria prépria, 2024.

Ao final do material, foi proposto uma pasta com materiais de apoio para
auxiliar os professores. Entre esses materiais estdo artigos que trabalham a
bioinformatica na Educagao Basica e também os roteiros e relatérios das sequéncias
didaticas para que os docentes possam baixar o arquivo e editar da maneira que
desejarem. E importante destacar que, como a bioinforméatica é complexa e as
ferramentas exigem um grau de conhecimento, embora o E-book traz as instru¢des
detalhadas, foi criado um email de contato, como estratégia de suporte aos
professores, caso aparegcam duvidas a respeito da utilizagao das ferramentas e do

material. Uma vez que o professor é o articulador da atividade didatica em sala de
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aula, as sequéncias didaticas, os roteiros e os relatérios podem ser alterados,

adequando ao seu planejamento e ao nivel de ensino que atua.

Figura 14: Imagem da pagina de materiais de apoio presente no material.

MATERIAIS DE APOIO
trabalhos que podem
a

+ Alén do Ebook, for:
con

pasta do Google drive.

r o Modeller também estdo anexados na

ta.

LINK DE ACESSO A PASTA COM 0S MATERIAIS
hitps://drive.google.con/drive/folders/1quD3C]-
=691gerDuo)J6rke0L_AUFNt usp=sharing

SUPORTE

|54 E-mail: suporte.ebookbioinformaticagmail.com

€, Telefone: (42) 99863-2064

75

Fonte: Autoria prépria, 2024.

4.2 Avaliagao do Material Didatico

Como o produto foi desenvolvido com o intuito de auxiliar os professores de

biologia na utilizacdo dessas ferramentas em sala de aula como metodologia

alternativa, é necessario verificar a qualidade e aplicabilidade do material, para isso

€ essencial a avaliagao de profissionais da area. Portanto, o material foi avaliado por

especialistas da area de ensino em biologia. Assim, ao enviar o material foram

obtidas as seguintes respostas com a aplicagdo do formulario de avaliagédo

(APENDICE A):

Quadro 1 - Respostas das questdes objetivas do questionario de avaliagdo do material

didatico.
Observagées SIM NAO EM PARTE
1. Sobre o material didatico, ele esta
bem organizado? 3 0 0
2. @) material favorece a
compreensao para a aplicagdo em 3 0 0
sala de aula?
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3. As sequéncias didaticas
propostas no material sao

adequadas e executaveis?

4. O produto educacional possui

conceitos claros e objetivos?

5. As praticas e os relatdrios
favorecem a aprendizagem dos

conceitos da biologia molecular?

6. Vocé faria uso do material didatico

nas suas aulas de biologia?

7. Esse produto educacional é util,
necessario e eficiente, ou seja, vai
contribuir para a aprendizagem e

auxiliar o professor em suas aulas?

A primeira pergunta refere-se a organizagdo do material didatico, a resposta
das professoras apds analisar a estrutura e o conteudo do E-book, foi afirmativa, as
trés declaram na avaliagdo que o material didatico estd bem organizado. Nesse
sentido, € possivel afirmar que ha uma disposicao clara de cada topico e ha uma
sequéncia logica nas informagdes. Além disso, a apresentacao visual facilita a
compreensao dos assuntos abordados no E-book.

Ja na segunda pergunta, em que se questiona se o material favorece a
compreensao para ser aplicado em sala de aula, as trés participantes afirmaram que
sim. Com base nisso, notou-se que o material foi considerado acessivel e intuitivo, o
que possibilita que os conceitos e ferramentas sejam facilmente compreendidos e
consequentemente aplicados nas aulas de biologia.

Na terceira pergunta, que tem o intuito de verificar se as sequéncias didaticas
podem ser executadas no cotidiano durante as aulas da disciplina, observou-se uma
divisdo nas respostas das docentes. Duas delas responderam sim, ou seja, que as
sequéncias didaticas podem ser integradas de forma eficaz nas aulas de biologia

molecular. Porém, uma das professoras indicou que a aplicabilidade & apenas
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parcial. Isso significa, que embora alguns pontos da sequéncias estejam adequados,
pode surgir alguma dificuldade durante a sua aplicagdo. Portanto, essa divergéncia
pode estar relacionada as diferengas nos recursos disponiveis no ambiente
educacional e na metodologia realizada por cada professora.

A quarta pergunta refere-se ao conteudo e sua clareza no E-book de
bioinformatica. A partir dessa questao, todas as professoras responderam sim, ou
seja, o material atende de forma satisfatéria esses quesitos. Assim, € possivel notar
que apesar da bioinformatica ser complexa, o produto educacional facilita a
compreensao desses conceitos. Além do mais, essa unanimidade nas respostas
reafirma que o material foi eficaz na transmissao das informacgdes.

Na quinta pergunta, na qual refere-se a aplicabilidade das praticas de
bioinformatica de mutag¢des simuladas e de modelagem de proteinas, e dos modelos
de relatérios e sua contribuigdo para a aprendizagem dos alunos, todas
responderam que sim, ou seja, as atividades podem contribuir para a aprendizagem
significativa dos alunos acerca dos contetdos de biologia molecular. A vista disso,
as praticas sao vistas como ferramentas importantes para aprofundar os conceitos
trabalhados em sala de aula e os modelos de relatérios podem ser considerados
uteis para a consolidacdo do conhecimento adquirido. Dessa maneira, a
concordancia na resposta pelas trés participantes evidencia a importancia dessas
atividades como estratégias pedagogicas que podem enriquecer o processo de
ensino.

Na sexta pergunta, as docentes foram questionadas sobre a utilizagdo do
material didatico nas suas aulas de biologia, duas responderam sim e uma apontou
que parcialmente utilizaria. Isso sugere que embora a professora reconhega o valor
no material, ainda existem limitagdes que impedem a sua utilizagdo em suas aulas.
Sendo assim, a resposta divergente aponta a necessidade de avaliar como o E-book
e as atividades propostas nele e como estas podem ser adaptadas para conseguir
atender os diferentes contextos educacionais, para que todos os docentes possam
aproveitar a0 maximo os recursos disponiveis para proporcionar um ensino de
biologia de qualidade.

Por fim, na sétima e ultima pergunta objetiva, a qual questiona se o produto é
util e eficiente para auxiliar o professor e propiciar a aprendizagem do conteudo,
todas as professoras afirmaram que sim. Assim sendo, € notério que o material €

considerado um recurso importante para o ensino de biologia molecular. Essa
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concordancia nas respostas reflete a relevancia do produto no ensino e
aprendizagem.

A oitava pergunta do questionario foi uma questao aberta e optativa, na qual
responderia se julgasse necessario. Assim, das trés docentes que avaliaram o

material apenas uma realizou um comentario descrito abaixo:

Professora 1: “Excelente trabalho, contetdo relevante do ponto
de vista tedrico e metodologico. Pode haver alguma dificuldade
para desenvolver todas as aulas das sequéncias didaticas
propostas ja que o Novo Ensino Médio trata os contetudos com
superficialidade e um reduzido numero de aulas para cada

conteudo.”

Com base nisso, é possivel discutir um acontecimento recente na Educacao
Basica, que é a reforma do Novo Ensino Médio e como isso afeta o desenvolvimento
de atividades na disciplina de biologia e demais disciplinas de ciéncias. Essa
reforma na educacao foi implementada em 2017, implica em mudangas no curriculo
da nos niveis finais da Educacédo Basica. Sendo assim, conforme Farias (2020), o
curriculo do Ensino Médio € estruturado em duas partes, uma sendo obrigatéria a
todos os estudantes e a segunda dividida em itinerarios formativos, que se dividem
em Linguagens e suas Tecnologias; Matematica e Suas Tecnologias; Ciéncias
Naturais e Suas Tecnologias; Ciéncias Humanas e Sociais Aplicadas;
Formagdo Técnica e Profissional. Essa mudanga para alguns autores, ndo é

vantajosa como afirmam Silva e Boutin (2018):

A atual proposta de reforma do ensino médio, aparentemente, trata-se de
mais uma politica na agenda da educagéao integral que visa muito mais a
necessidade de ampliar o tempo do que de ampliar as possibilidades
educativas comprometidas com a formagdo mais completa do educando,
demonstrando que o que se deseja €, na verdade, um aluno por mais tempo
na escola (Silva; Boutin, 2018, p.525).

A partir disso, € possivel afirmar que ha uma insatisfagdo com o modelo
educacional previsto no Novo Ensino Médio, uma vez que sdo mudancas estruturais,
instituidas por meio de uma Medida Proviséria, sem dialogo com a sociedade em

geral e principalmente com os mais afetados por essas mudangas: os estudantes e
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os professores (Silva e Boutin, 2018). E nessa reforma, devido aos itinerarios
formativos, ocorrem mudangas nas disciplinas basicas como a biologia, fisica e
quimica, sendo necessario trabalhar mais conteudos em um espaco de tempo
menor e com menos aprofundamento.

Isso implica diretamente na aplicagdo de novas metodologias, como € o caso
das sequéncias didaticas com as praticas de bioinformatica, que devido a
complexidade, exige mais tempo do que trabalhar o conteudo de biologia molecular
de maneira convencional.

A partir disso, € necessario rever alguns pontos na aplicacdo das atividades
de bioinformatica, a fim de facilitar a sua aplicagdo, pois o Novo Ensino Médio
deixou de ser apenas um projeto e ja € a realidade da Educacgao Basica no pais.

Contudo, para propiciar a aprendizagem significativa, conforme proposta por
David Ausubel, que enfatiza a importancia de conectar novos conhecimentos com as
experiéncias e conhecimentos prévios dos alunos, a disponibilidade de materiais
didaticos e atividades que contribuam para isso € de grande importancia. Nesse
sentido, esses materiais podem proporcionar uma melhor compreensao sobre
determinados assuntos, e que consequentemente conferem ao estudante a
capacidade de investigacdo cientifica. Dessa forma, independente do material
didatico ou atividade utilizada, é essencial o planejamento do professor, pois ele

sabera a melhor forma de utiliza-los em suas aulas.
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5 CONSIDERAGOES FINAIS

Tomando com base o objetivo geral e os objetivos especificos propostos
neste trabalho, juntamente com os resultados obtidos, é notorio que a biologia
molecular € uma area ampla e complexa, sendo essencial para compreender o0s
mecanismos biologicos que ocorrem nos seres vivos. Nesse sentido, € necessario
que os estudantes compreendam efetivamente a biologia molecular, uma vez que
ela se entrelaca com outros assuntos. Para possibilitar a aprendizagem efetiva do
conteudo, o professor muitas vezes precisa pesquisar e estudar formas e
ferramentas que o auxiliem nesse processo. Assim, a bioinformatica surge como
uma alternativa metodoldgica, para trabalhar os conceitos da biologia molecular,
como o Dogma Central por exemplo.

A partir da construgdo do material didatico digital, o Ebook: Explorando a
Biologia: Sequéncias Didaticas e Praticas de Bioinformatica para o Ensino Médio, foi
possivel observar a quantidade de alternativas que a bioinformatica apresenta para
trabalhar a biologia em sala de aula. Desse modo, as ferramentas utilizadas no
material sdo apenas alguns exemplos, pois existem mais sites e softwares a serem
explorados, além de outras op¢des dentro das préprias plataformas utilizadas nas
sequéncias didaticas. Dessa forma, é interessante pontuar a importancia de trazer a
bioinformatica para a Educagao Basica, pois ela pode contribuir significativamente
para o ensino e aprendizagem de diversas disciplinas além de ciéncias e biologia.

A partir da avaliacdo do material didatico pelas docentes, percebeu-se que as
professoras compreendem a necessidade de realizar atividades diferenciadas para
ensinar os alunos de maneira efetiva. Ademais, as professoras também estao
abertas a novas metodologias, desde que estejam de acordo com o curriculo e com
o nivel da Educacao Basica dos seus estudantes. Nesse contexto, notou-se que as
docentes ndo tinham contato com a area da bioinformatica, mas apesar disso, se
mostraram interessadas em estudar e desenvolver as atividades em suas aulas.

Portanto, com a realizagdo do trabalho, € perceptivel que o material e as
atividades de bioinformatica foram significativas, pois trata-se de metodologias
praticas e multidisciplinares. Sendo assim, evidencia-se a importancia do
desenvolvimento deste material, assim como outros, a fim que sejam amplamente

divulgados e passem a ser utilizados pelos professores da Educagao Basica.
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APENDICE A - Formulario de avaliagido do material didatico

1. Sobre o material didatico, ele esta bem organizado?
SIM () NAO () EMPARTE ()

2. O material favorece a compreensao para a aplicagao em sala de aula?
SIM () NAO () EMPARTE()

3. As sequéncias didaticas propostas no material sdo adequadas e executaveis?
SIM () NAO () EMPARTE ()

4. O produto educacional possui conceitos claros e objetivos?
SIM () NAO () EMPARTE()

5. As praticas e os relatérios favorecem a aprendizagem dos conceitos da
biologia molecular?
SIM () NAO () EMPARTE ()

6. Vocé faria uso do material didatico nas suas aulas de biologia?
SIM () NAO () EMPARTE ()

7. Esse produto educacional é util, necessario e eficiente, ou seja, vai contribuir
para a aprendizagem e auxiliar o professor em suas aulas?
SIM () NAO () EMPARTE()
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8. Se julgar necessario, fagca comentarios e/ou sugestdes para melhorar o

trabalho.
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APRESENTACEO

A biologia é& uma drea ampla gue engloba diversos
assuntos e cada um deles estd interligado. A biologia
molecular & um dos pilares da biologia, ela é fundamental
para compreender a exieténcia des seres vives, uma vez que
estuda moléculas como o ONA e o RNA. Compreender a
bislogia melecular é& essencial para compreender os outros
campos que envolvem o estudo da vida.

A biologia faz parte do curricule da Educagdo Basica e
& uma disciplima oque apresenta desafios em sua
aprendizagem, visto que trabalha com uma gama de conteddos
e assuntos complexos. Desse modo, & relevante compreender
a base da biologia para entender os demais conceitos.

Portanto, surge a necessidade de ferramentas e
materiais que auxiliem o professor a trabalhar os assuntos
de maneira dinidmica e efetiva para preencher as lacunas do
ensino ou evitd-las, e um exemplo de ferramenta é a
bioinformatica.

0 presente trabalho traz sequéncias didaticas com
praticas de bioinformatica gque o professor pode utilizd-
las em sala para trabalhar a biologia molecular de uma
forma dindmica e interativa, propiciando a aprendizagem
significativa dos seus alunos.

1. Introdugdo

A BIOINFORMATICA

A bioinformédtica & uma drea gue envolve dois campos da
ciéncia, a blologia e a informdtica. A bloinformitica esta
wvoltada ao estude de dados bioldgicos por meio de
ferramentas computacionais como banco de dados e softwares.
Ela estuda diferentes estruturas moleculares como o DNA e
proteinas.

BREVE HISTORICO

A estrutura do DNA fol descoberta em 1953 por James
Watson, Francis Crick e Rosalind Franklin. Essa descoberta
mostrou gue as informacBes gendéticas também podem ser
armazenadas de forma digital, uma vez que a informacdo
contida no ONA também & escrita com um alfabeto, a
diferenca & gue este é guaterndris e nds bindrio como nos
computadores, pois sHo usadas quatro letras: A(Adenina), T
(Tirosina), C (Citosina) e G (Guanina).

E importante rescaltar que em 1953 ndo haviam muitas
tecnologias gque possibilitassem o estude da estrutura da
molécula de DNA.

Figura 1 - Imagem obtids pos
Rosalind Franklin da estrutura de
dupla hélice do DNA, & partir da

cristalografia de raiss X .

Fonte: Revista Galilew, 2828,




Década de 1970

Em 1978 a bioinformatica comegou a se estabelecer devido aos
avangos da biologia molecular, Ao desenvolvimento de banco de
dados biolégicos e de métodos computacionais para  andlise
molecular.

Alguns awvangos importantes marcaram esse periodo como o
desenvolvimento de bancos de dados com sequéncias genéticas
como o GenBank produzido nos Estados Unidos.

A criagdo de algoritmos que realizam o alinhamento de
sequéncias génicas foi outro passo importante na consolidagdo
da bioinformdtica como ciéncia.

Contudo, devido ao surgimente de noves computadores e
tecnologias mais avangadas, o5 pesguisadores passaram  a
utilizar com mais frequéncia os cosmputadores para  fazer
andlises de dados bioldgicos.

Projeto Genoma

0 Projeto Genoma Humano foi uma pesquisa cientifica com
iniciativa internacional gque ocorreu na década de 1998. Apesar
desse trabalho ser internacional, ele contov com a colaboragdo
de cientistas de todo o mundo.

Dessa forma, o Projeto Genoma tinha como objetivo realizar o
sequenciamento dos 3,1 bilhBes de bases nitrogenadas presentes
no genoma do ser humano.

Os cientistas conseguiram realizar esse seguenciamento e o
projeto foi concluide em 2883 e isso reswltou na publicagdo de
um rascunho inicial do genoma humano.

Mos dias de hoje podemos citar os seguintes campos de
atuagdo da bicinformatica:

s Sequenciamento de Mova Geragdo: Geracdo de dados genéticos.

Medicina Personalizada e Gendmica Clinica: interpretagdo de
dados genéticos para orientagdo de diagndstico de doengas.

Biotecnologia e Engenharia Genética: andlise sequéncias
genéticas de interesse, incluvindo a engenharia de proteinas,
a modificagdo de organismos geneticamente modificados.

+ Evolugao e Ecologia: & usada para estudar a diversidade
genética, a adaptagdo evolutiva e as interagies entre
espécies.

Um exemplo bastante notorio de atuagdo da bioinformatica
foi na Pandemia de SARS-CoV-2 causador da COVID1Y em 2828.

Para o desenvolviments de vacinas e medicamentos &
necessario conhecer a estrutura molecular do virus.

Sendo assim, na pandemia os cientistas usaram de ferramentas
da bioinformatica decifrar a estrutura molecular das proteinas
do wirus como nunca antes havia sido possivel, permitindo o
desenvolvimento de wvacinas efetivas em wvm tempo recorde gque
serviram para conter a sua expansdo.

Veja abaixo uma figura que representa o crescimente da
bioinformatica atualmente.

Esse projeto possvi grande importancia para a comunidade
cientifica e teve impactos significativos para diversas areas
da ciéncia e da medicina. Dessa forma, ele abriv portas para o
desenvolvimento de novos equipamentos e métodos de diagnistico

Anos 2000

Durante os anos 2888 a bioinformatica, com a comtribuwigdo
do Projete Genoma Humano, comegou a se consolidar  como
disciplina e a se desenvolver enguanto cigncia. Ela teve um
crescimento exponencial e passov a ser wma disciplina
fundamental para diversas areas, como a guimica, biologia e a
medicina.

A partir dos anos 2080 passaram a ser produzidas a primeiras
ferramentas de seqguenciamentc de DNA da nova geragdo. Essas
ferramentas apresentam grande importdncia, wma vez gue diminuem
o custo de seguenciamento de genomas completos o gue também
contribuiv para um auvmento de dados biolégicos presente em
bancoe de dados como o GenBank.

Esse fenomeno atingiu diretamente a geragao e a analise de
dados de sequenciamente, ocasionando uma grande demanda de
profissionais da area de bioinformatica e também de cursos gque
ofertem a disciplina.

Dias Atuvais

Atvalmente, a bioinformatica esta ganhando ainda mais forga
na comenidade cientifica. Isso possibilita a criagdo de
ferramentas mais resolutivas.

A bioinformatica deixou de influenciar apenas a medicina e
biologia e estd atwando em areas como a agricultura,
biotecnologia, farmacologia, conservagao ambiental, entre
outras.
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Figura 2: Imagem des &ress que a bioinformidtica stua nos dias de hoje.

0 impacto da bioinformatica
no mercado global

Fonte: Iberdrola, 2822.



2. AS FERRAMENTAS

DA BIOINFORMATICA

2.1. NCBI, GenBank e BLAST

0 National Center for Biotechnology Information (NCBI), gue
tradvzinde significa Centro Macional de InformagSes Sobre
Biotecnologia € um centro de pesguisa que faz parte do National
Institutes of Health (NIH), ou seja, Institutos MNacionais de
Saude dos Estados Unidos.

Ele foi criado em 1988 como uma divisdo da Biblioteca
Nacional de Medicina (National Library of Medicine - HLM), com
intuito de fornecer recursos e ferramentas de dados bioldgicos
para a comunidade cientifica nas areas de biologia molecular,
bioguimica e genética.

D MCBI desempenha um papel importante na disponibilizagio e
manutengdo de bancos de dados bioldgicos, como o GenBank, gque
contém sequéncias de DMA e proteinas, o PubMed, gque & uma
biblioteca de literatura biomédica para consulta, e o BLAST,
gue & uma ferramenta gue realiza o alinhamento de seguéncias.

Tratando-se do GenBank, ele & um dos maiores e mais
importantes bancos de dados de sequéncias gendmicas e
nucleotidicas do mundo, sendo utilizade por muitos cientistas
em suas pesguisas.

0 GenBank foi criado em 1982 como um repositério cemtral
para armazenar sequéncias de DNA publicamente disponiveis. 0
GenBank contém seguéncias de nucleotideos, incluindo sequéncias
de DMNA, RNA e polipeptideos, bem como owtras informagbes
associadas, por exemplo: referéncias  biblicgraficas e
informagbes de alinhamento de seguéncias. Desse modo, ele & uma
fonte de dados essencial para a comunidade cientifica.

2.2. RCSB PDB Protein Data Bank

Figura 3: Imagem da logo do site da Netional Library of
Hedicine.

m) National Library of Medicine

Fonte: Site da Wational Library of Hedicine.

O "BLAST"™ (Basic Local Alignment Search Tool), gue signfica
ferramenta basica de pesquisa de alinhamento local, também € uma
ferramenta de biocinformatica e também foi desenvolvida pela
NCBI. O BLAST & uwsado para comparar sequéncias bioldgicas, como
sequéncias de DNA, RNA ou proteinas, com bancos de dados de
sequéncias conhecidas para encontrar regides semelhantes.

0 BLAST e bastante utilizado em pesguisa biomeédica e na
gendmica para diversas finalidades, como identificar genes
homdilogos em diferentes  espécies, encontrar  seqguéncias
semelhantes em bancos de dados para descobrir a fungdo de um
gene desconhecido, ou até mesmo identificar as wvariantes
genéticas em estudos comparatives.

Figuras 4 & 5: Imegen das opglies de Blast disponivelis ne site.

i EAT

Fante: Site da National Library of Medicine.

2.3. MUSCLE

0 RCSB PDB  (Research Collaboratery for Structural
Bioinformatics), gue traduzindo significa Colaborador de
Pesguisa em Biocinformatica Estrutural. E um repositdrio
internacional de dados sobre estruteras tridimensionais de
proteinas, dcides nucleices e OUTROS complexos relacionados.

Ele foi criado para permitir o acesso e a andlise dessas
estruturas por cientistas e pesguisadores de todo o mundo. Ele
contém wuma grande guantidade de informagies experimentais
obtidos por meic de técnicas como cristalografia de raios-X,
ressonancia magnética nuclear e microscopia eletrdnica.

Os dados no RCSE PDB s3o amplamente utilizados por
pesguisadores em bioguimica, biologia molecular, biologia
estrutural, bicinformatica e de outras areas relacionadas.

Esses dados podem ser usados para entender melhor a estrutura
e a fungdo das biomoléculas e prever interagdes moleculares e
muita mais, até mesmo desenvolver um nove medicaments por
exemplo.

Figura &:

ca
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PROTEIN DATA BANK

Fonte: Rocsb.org.

magem da lege do site do RCSE POE.

D MUSCLE (Multiple Sequence Comparison by Log-Expectation),
que traduzindo significa Comparagdo de miltiplas sequéncias por
expectativa de log. Ele & um software utilizado para alinhar
sequéncias de aminoacidos ou nucleotideos. Ele & uma ferramenta
de grande relevancia para a bioinformdtica.

0 alinhamento de sequéncias & uma técnica muito importante
para a biocinformatica, pois é usada para fazer comparagies e
identificar as semelhangas entre sequéncias de OMA ou de
aminodcidos. 0 MUSCLE & uma ferramenta valiosa para os
pesguisadores, pois ele pode trabalhar com grandes conjuntos de
dados bioldgicos e contribui para a construgdo de alinhamentos
precisos e de confianga.

Desse modo, o alinhamento de seguéncias & relevante em
muitos aspectos da biologia computacional, como na
identificagdo de regifes conservadas em sequéncias de proteinas
e nucleotidecs e também na confirmagdo de estruturas de
proteinas.

Sendo assim, em resumo, o MUSCLE & um programa de
alinhamente de sequéncias usado para comparar e identificar
semelhangas entre sequéncias biolagicas, contribuindo
significativamente para a analise e interpretagdo de dados,
tanto do DNA e RNA, guanto das proteinas.

Nesse sentido, & importante ressaltar gue o MUSCLE faz
parte do site do Instituto Euvropev de Bioinformatica (EBI). O
EBI & parte do Laboratdrio Europeu de Biologia Molecular
(EMBL), uma organizagdo gue lidera a pesguisa em na area da
biologia molecular. 0 EBI & um dos principais centros de
bioinformatica do mundo e desempenha um papel de grande
relevincia na organizagdo, andlise e disseminagio de dados

biologicos.
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2.4. EXPASY

0 ExPASy & outra ferramenta de bioinformitica online gue
fornece diferentes recursos para pesguisadores nas dreas de
biologia molecular e bioguimica. 0 nome ExPASy significa
"Expert Protein Analysis System” (Sistema de Andlise de
Proteinas Especializado).

Esta ferramenta foi desenvolvida inicialmente pelo Institwto
Suigo de Bioinformatica (SIB), e ele fornece uma gama de
ferramentas Uteis para analisar, pesquisar e comparar proteinas
e sequéncias de DNA ou RMA. Dentre os recursos mais populares
do ExPASy enguadram-se:

Bancos de dades de proteinas: 0 ExPASy possui warios bancos
de dados de proteinas, como o Swiss-Prot, TrEMBL, ePRIAM,
entre outros. Esses bancos de dados possvem informagdes
detalhadas sobre proteinas, incluindo sequéncias, anotagdes
importantes sobre sUas caracteristicas, estruturas
tridimensionais e muito mais.

= Ferramentas de analise de sequéncias: O ExPASy ofersce
diversas ferramentas para realizar andlise de sequéncias,
como alinhamento de seguéncias, busca de semelhangas entre
estruturas, o estude de estruturas secundarias, entre outras.

Ferramentas de modelagem de proteinas: Para os cientistas gue
possuem interesse nas estruturas das proteinas, o software
também oferece ferramentas para realizar a mnodelagem de
proteinas, estudo de estruturas tridimensionais e
visualizacdo de outras estruturas relevantes.

» Ferramentas de andlise de expressdo génica: O ExPASy também
fornece ferramentas para realizar a andlise de expressdo
gémica, como a expressdo diferencial de genes.

relacionadas para prever estruturas tridimensionais  de
proteinas gquando a determinagdo experimental da estrutura ndo €

widvel.

Figura B: Imagen da Loge do site da Modeller.

Modeller
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Fonte: Salilab.org.

2.6. Swiss PDB Viewer

0 Swiss-PdbVWiewer & uma ferramenta de bioinformatica usada
para visualizagSs e andlise de estruturas de proteinas
tridimensionais.

Desenvolvido pelo Grupo de Proteinas do Instituto Suvige de
Bioinformatica (SIB), o Swiss-PdbViewer foi construido para
trabalhar com arquivos no formato Protein Data Bank (PDB), gque
& o principal repositéric de estruturas tridimensionais de
proteinas.

Essa ferramenta ofersce wma wvariedade de recursos para
explorar e analisar estruturas de proteinas, incluindo:

s Visvalizagdo tridimensional: O Swiss-PdbViewer permite a
visvalizagdo de estruturas de proteinas em trés dimensdes
(30), facilitando a compreensdo da organizagio
tridimensional dos atomos na proteina.

+ Manipulagdo de estruturas: 0Os usudrios podem manipular as
estruturas de proteinas de varias maneiras, incluindo a rota

Figura 7: Imagen da loga do site do Expasy.

Ex(pasy =

Fante: Web.&xpasy.arg.

2.5. MODELLER

0 MODELLER & outra ferramenta de bicinformatica gque é
bastante utilizada para realizar a modelagem de proteinas por
homolegia. Ele foi desenvolvido pelo biolégo Andrej Sali. 0
MODELLER & um programa projetads para prever e estudar a
estrutura tridimensional de uma proteina com base em uma
estrutura conhecida.

Messe sentido, a modelagem por homologia e uma teécnica
importante para bicinformdtica, onde a estrutura tridimensional
de uma proteina é estudada a partir de uma proteina homdloga
(com estrutura semelhante) de conhecida estrutura
tridimensional.

0 MODELLER avtomatiza esse processo, alinhando as seguéncias
de aminoacidos da proteina de interesse com as sequéncias de
aminodcidos das proteinas homdlogas conhecidas e j& descritas
e, em seguida, constrdi vm modelo tridimensional da proteina de
interesse com base nesse alinhamente e na estrutura da
proteina.

Além disso, o MODELLER também pode ser usado para predizer a
estrutura de dominios de proteinas, montar modelos  de
proteinas, e até mesmo simular mutagies para investigar os
efeitos estruturais e funcionais resultantes de alteragdes na
sequéncia de aminoacidos.

Essa ferramenta € amplamente utilizada por pesguisadores em
biologia estrutural, bioguimica, biologia computacional e dreas

gdo, translagdo e zoom, para examinar diferentes aspectos da
estrutura, bem como as interagfes gue as proteinas apresentam.

+ Andlise estrutural: A ferramenta oferece recursos para
analise estrutural, como medigdo de distancias, calculo de
angulos e identificacdo de pontes de hidrogénio, por exemplo.

Representagao grafica: 0 Swiss-PdbViewer permite representar
as proteinas de diferentes maneiras, incluinde esferas, fitas
e tragos, para destacar diferentes aspectos da estrutura.

Animagdo: E possivel criar animagbes para visualizar mudangas
conformacionais ou dindmicas em uma proteina aoc longo do
tempo.

0 Swiss-PdbViewer & uma ferramenta valiosa para pesguisadores
em biologia estrutural, bioguimica, biologia molecular e areas
relacionadas, pois oferece uma maneira intuitiva e eficiente de
explorar e analisar estruturas de proteinas tridimensionais.

Figura 9: Inagen da tela inicial do softmare.
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Fonte: Autoria prépria, 2824,
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3.6UIA BASICO

DE UTILIZAGAO DE CADA FERRAMENTA

3.1 NCBI

1. Acesso ao NCBI:

« Acesse o site oficial do MCBI através do seguinte Llink:
https:fwew.ncbi.olm.nib.gov/. Apdés acessar o site, essa
serd a tela inicial do site gue estard em inglés, mas &
possivel traduzir para portugués para melhor compreensdo.

Figura 18: Imagem da tela inicial do site do MEBI.

e —

Fonte: Autoris prépria, 2824.

2. Pesguisa de Sequéncias:

+ Na pagina inicial do NCBI, vocé encontrara uma barra de
pesguisa onde pode digitar palavras-chave, IDs de acesso,
nomes de genes, nomes de proteinas, entre outros.

= Digite sua consvlta na barra de pesguisa e pressione
"Enter" ou cligue no botdo de pesguisa.

aly)

« Além disso, na tela inicial wocé pode selecionar a qual
base de dados wvocé guer pesquisar, por  exemplo  de
sequéncia de nucleotideos, de proteinas, de genomas, entre
outros.

Figura 13: Imagem da selegSc de base de dados desejada.

Fonte: Autoria pripria, 2824.

3. Resultados da Pesquisa:

» Apos a pesquisa, vocé serd redirecionado para uma pagina de
resultades que 1lista os recursos correspondentes a suva
consulta, como artigos cientificos, sequéncias genéticas,
estruturas de proteinas, etc.

« Vocé pode refinar ainda mais sua pesguisa utilizando os
filtres disponiveis, como tipe de artige, data de
publicagdo, organismo, etc.

4. Visvalizacdo de Sequéncias e Dados
= Cligue no titule de vm recurso na lista de resvltados para
wviswalizar os detalhes completos.

= Dependendo do tipo de recurso, vocé encontrard informagdes
como  sequéncias de DNA  ov  proteinas, descrigdes,
referéncias bibliograficas, informagdes sobre estruturas,
ete.

19

« Por exemplo, se wvocé digitar o cddigo 5XIL na barra de
pesquisa, o retorno sera uma proteina, gue ao clicar no sew
nome, abrird mais informagies sobre a molécula.

Figura 11: Isagen da tela inicial do site com indicagies para a pesguisa.

[ i ey o Msticine

Fonte: Autoria prépria, 2824.

+ A proteina gue o site retornou foi a Prolil Aminoacil-tRNA
Sintetase do organismo Leishmonio major. Ao clicar em seu
nome, o site retorna mais informagies, como a estrutura 3D
da proteina.

Figura 12: Imagem da pesguisa com o id 8XIL da proteina prolil t-AmA
sintetase.

[— - ]

Fante: Autoria pripria, 2624.

5. Download de sequéncias e dados:
Para baixar uma sequeéncia ou dados, procure o link ou botao
de download na pagina de visualizagdo.

Escolha o formato desejads (por  exemplo, FASTA para

sequéncias de DNA ou proteinas) e cligue no botdo de

download correspondente.

Figura 14: Imagem das informagies da proteina e da oppdo do download do
forsato pdn.

S N-CBI Ehu:lu.r‘cng:mmuq *

Figura 15: Autorda prépria, 2824,

+ No exemplo acima, a imagem traz o formato pdb (utilizado na
modelagem de proteinas), para download.

6. Ferramentas e Recursos Adicionais:

« Além da pesguisa de sequéncias, o MNCBI oferece uma
variedade de ferramentas e recursos adicionais, como BLAST
(para alinhamento de sequéncias), PubMed (para busca de
artigos cientificos), ClinVar (para informagies sobre
variantes genéticas), entre outros.
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3.2 Gen

nk

1.Acesso ao GenBank:

+ Acesse o site oficial do GenBank atraveés do seguinte link:
httos:/Ywew.nchi.nlm.nih.gov/genbank/. Repare gue  ao
acessar a pagina do GenBank, o prdprio site traz uma visdo

« Por exemplo, se vocé digitar na barra de pesguisa do

Genbank o codigo NM_B88814.6 ele ira retornar informagbes
sobre um transcritor de mRMA especifico em humanos. Além
disso, o site também retorna owtras informagbes como
informagdes do organismo, a sequéncia de amincacide e
nucleotidecs, um resumo sobre o gene, bem como referéncias
para serem consultadas. Weja as imagens abaixo, note que
estdo circuladas algumas informagles gue podemos encontrar
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sobre o sistema a também como acessar e wutilizar a sobre o gene na base de dados:

ferramenta.

Figuras 17 e 18: Imegem da indicagdo de informages sobre o gene.

Figura 16: Imagem da tela inicial do GenBank do MEBE.

Fonte: Autoria prapria, 2824,

2. Pesquisa de Sequéncias:

+ Na pagina inicial do GenBank, wocé encontrara uvma barra de
pesguisa onde pode digitar palavras-chave, IDs de acesso,
nomes de genes, nomes de organismos, o mesmo citado na
utilizagdo do NCBI.

ampile 40 rafarin
Para mar carmultas,

+ Digite sua consvlta na barra de pesguisa e pressione
"Enter" ou clique no botdo de pesguisa.

Fante: Autoris pripris.

3. Resultados da Pesquisa:

« Apos a pesguisa, vocé sera redirecionado para uma pagina de
resultados gue lista as seguéncias correspondentes a sva
consulta e outros dades como foi citado anteriormente sobre
0 transcritor de mRNA (NM_B8BE14.6)

+ Clicando em Send to € possivel fazer o download da
sequéncia de nucleotideos ov de aminodcidos no formato
FASTA que & wutilizado em outras ferramentas da
bioinformatica como o Modeller & o Swiss PDE por exemplo.

« Vocé pode refinar ainda mais sua pesquisa utilizando os Figura 28: Isagem da indicagSo de como fazer o download da sequéncia ma
filtros disponiveis, como tipo de organismo, regido Gendank.
geografica, etc.

4. Baixando Sequéncias:

« Download de Sequéncias: Para baixar uma sequéncia, clique
no botdo “"Send to"™ na pagina de detalhes da sequéncia e
selecione o formato desejado (por exemplo, FASTA  ou
GenBank] .

= Salvar Sequéncias: Apés selecionar o formato de download,
wvocé pode optar por salvar a sequéncia em seu computador ou
copia-la para a area de transferéncia.

Fonte: Autoria prépria, 2624.

o Figura 19: Imagem da selecdo de base de dados desejada. 3 , 3 BLA T

1.Acesso ao BLAST:

s« 0 BLAST & wutilizado para comparar sequéncias bioldgicas
presentes em diferentes banco de dados com o objetivo de
encontrar algumas semelhangas. 0 BLAST pode ser acessado
através do site oficial do NCEI en

hitps://blast.nchi.nle.nib.gov/Blast.cgi.

Heme sapbim alpha-2-macroglsbulin (M. resscripl varkn 1, mRHA

« Ma pagina inicial do BLAST, escolha o tipo de BLAST mais
adequade para sua andlise. As opgdes incluem BLAST de
nucleotidess (blastn), BLAST de proteinas (blastp), entre
outros. Mas imagens abaixo estdc as opgdes presentes na

= tela inicial.

Fomte: Autoria pripria, 2824,



Figuras 25 e 24: Imagens da indicagSo onde inserir a sequéncia de interesse

Figuras 21 e 22: Imagens da indicagio dos tipos de BLAST disponiveis no et

site ¢ demads opgdes de busca disponiveis.

Fomte: Autoria prdpria, 2824, Fonte: Autoria prdpria, 2824.

3. Submissdoc da Consulta

+ Apds inserir a sequéncia e ajustar as configuragdes
conforme necessario, cligue nmo botdo "BLAST" para enviar a
consulta.

2. Insergdo da Sequéncia:

s Ao clicar em uma das uma opgdo “Nucleotide BLAST” ou
“Protein BLAST" ira abrir uma nova pagina na gqual @
inserido as segquéncias de interesse para fazer andlise.

s Cole ou digite a sequéncia de nucleotidecs ou proteina na Figura 25: Imagens da indicagdo de onde clicar apds inserir a sequéncis de
caixa de texto "Query Seguence”. interesse.

« E possivel carregar a sequéncia de um arquivo em formato

FASTA.

Figura 26: Imagem da indicagio da Lista de proteinas que spresentos

similaridade com a indicada.
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Fonte: Autoria pripris, 2824

4. Andlise dos Resultados:

Aguarde até gue o BLAST processe sua consulta. 0 tempo de
espera pode variar dependende do tamanho da sequéncia e da
carga do servidor.

Lictages de qenes semelhantes & WH_BBRELS.&

"o con base ea banco de cades biclégices.

» Apos a conclusdo da busca, vocé vera uma pagina com os Fonte: Autoria prépria, 2824.
resultades. Os resvltados incluem uma lista de alinhamentos
significativos entre sua seguéncia de consulta e as 5. Refinando a Busca
sequéncias no banco de dados. « 32 o0s resultados ndoc forem satisfatdrios, wvocé pode
refinar sva busca ajustando os parametros de pesguisa
+ Analise wos resultados, observande a pontuagdo de efou escolhendo um banco de dados diferente.

alinhamente, a didentidade percentual, a cobertura da

sequéncia, entre outros parametros. 6. Explorando os Resultados

= Voci pode explorar os resultados em detalhes,

No exemplo acima foi inserido no BLAST a sequéncia de N R : T
nucleotideos do transcritor mRNA com o codige WM_808814.5. visvalizando os alinhamentos, acessande as sequencias
correspondentes no banco de dados.



- 3. Visvalizagdo de Estruturas:
5'4 RCSB PPOtEln D a B-ﬂnk + Apos encontrar uvma estrutura de interesse, cligue no Llink

para acessar os detalhes.

1. Acessando o RCSB PDB:

W Vicite o site oficial do RCSE Protein Data Bank  em + Na pagina da estretura, wocé encontrara informagoes como a

sequéncia de aminodcides, a composigdc quimica, e a

= organizagdo tridimensional da biomolecula.
2. Busca de Proteinas: + Use as ferramentas de visuvalizagdo 30 para explorar a
s Utilize a barra de pesguisa na pagina inicial para buscar estrutura. Vocé pode girar, ampliar e reduzir para examinar
proteinas por nome, ID do POB, nome de gene, entre outros detalhes especificos.
critérios.

4. Download de Dados:
+ S2 vocé precisar dos dados para andlises adicionais, cligue
no botdo "Download Files" na pagina da estrutura.

Um exemple & o GXIL da proteina aminoacil tRNA sintetase. E
possivel copiar o cddigo e colocar na barra de pesquisa do
banco de dados gue ele wai retornar mais caracteristicas

b trut 30 d tei lo.
=7 como A estrutura da prateina par exemplo + Vocg pode baixar arguivos nes formatos PDE ou em outros

formatos disponiveis, dependendo da sva necessidade.

Figura 27: Imagem da indicagdo de onde colocar o cidigo obtide no BLAST 5. Recursos Adicionais:

para realizar a busca no RCSE.

« Explore os recursos adicienais oferecides pele RCSE PDE,
como tutoriais, documentagdo, e ferramentas de andlise.

« 5 wocé € nowvo na area, os tutoriais podem  ser
especialmente Oteis para aprender a interpretar e wsar os
dados de estruturas de proteinas de maneira eficaz.

5 MUSCL

1. Acesso ao MUSCLE no EMBL-EBI:
« D MUSCLE esta disponivel como uma ferramenta online no site
do EMBL's European Bioinformatics Institute (EMBL-EBI].

Fomte: Autardis prépris, 2624

+ Entre no site https://www.ebi.ac.uk/jdispatcher/msa/muscle

para acessar a interface de usuario da ferramenta.

. o _ Figura 29: Imagem da tels do MUSCLE sxesplificando s inzergio de sequénciss
Figura 28: lsegem da tela inicial do site do MUSCLE. de awinoécidos.
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Fonte: Autoria prépris, 2424
Fonte: Autoria propria, 2824.
2. Carregando Sequéncias:
+ Ha pagina de entrada do MUSCLE, vocé encontrard uma caixa 3. EbeUQED do Alinhamento:
de texto grande intitwlada "Input sequences® (Seguéncias de « Apos carregar suvas sequéncias e ajustar as configuragies
entrada) . conforme desejado, cligue no botao "Submit" (Enviar) para

iniciar o processo de alinhamento.

Cole suas sequéncias na caixa de texto ou faga o wpload de
um arquivo contendo svas seguéncias usando o botao "Upload s Aguarde até que o MUSCLE conclva o alinhamento das
file™. sequéncias, o tempo de espera pode wvariar dependendo do

tamanho e complexidade das sequéncias.
Vocé pode inserir tanto sequéncias de aminoacides gquanto a

de nucleotideos.

» Apos a submissde, o site ira retornar algumas informages
sobre esse aminoacides. Veja na imagem a seguir.

Mo exemplo abaixo estd3c inseridas duas sequéncias de
aminodcidos no Muscle para o alinhamento. Quando precisa Figura 38: Imagen da analize dos sminodcidos feita pelo WUSELE.
inserir duas sequéncias vocé precisa inserir o simbolo > e Bsstts dar Job 1D: musch-120240422 24007027 6-4123363-p1m
uma identificagdo de cada sequéncia, podendo ser ndmeros ou
texto, como no exemplo >1 e >2 para separar as sequéncias.
Pode wtilizar também Lletras como: mutada> e selvagems.

Hightingats
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Fonte: Autoria propria, 2824,



« Na imagem a acima estd um exemplo de retorno do Muscle que
& o alinhamento das duas seguéncias o gue possibilita uma 6 E ASY
analise detalhada.

1.Acesso ao ExPASy:

« Abra um navegador da web e acesse o site do ExPASy em

Figura 51: Imagem do alinhamento das sequéncias feito pelo MUSCLE.

e oy 2. Ferramentas
= - -

s Ao entrar no site a interface tras algumas ferramentas:

Figura 32: Images das ferramentas disponiveis na pagina inicial do site.

e —
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Fonte: Avtoria pripria, 2824.

s Acima esta outra ferramenta de saida gue traz mais wm
alinhamento das duas sequéncias. Mesta as duas sequéncias
estdo uma em cima da outra e embaixe uma linha de
asteriscos. Esses  asteriscos  indicam  alteragies nos
aminodcidos, como mutagbes. MAssim a  auséncia de wm
asterisco indica a alteragSo em um aminodcido da sequéncia.

Fonte: Autoria pripria, 2824,
4. Analise de resultados

N I:Ima ?ng'L:l.sE ::or:m apds o allnhal‘lEl‘lto‘_ﬂElSE!]I.IEI'II:.'IEE = + A principal ferramenta & a Translate tool, traduzindo a
identificar regifes conservadas, que s3o0 areas onde as

P - PP . ferramenta de tradugdo. onde vacé insere wma sequéncia de
sequencias compartilham  aminoacidos ou nucleotideos . : : r
L N DNA para gue esta seja tradvzida em uma proteina.
semelhantes. Essas regides podem ser importantes para a

fungdo da proteina ou para a regulagdo de genes.
Figura $5: Imagen do quades onde s8o inseridas os sequéncias para serem
traduzidas.

« Vocgé pode analisar as substitvigfes de aminoacidos ou
nucleotideos ao longo das  seguéncias alinhadas para

entender melhor a evolugdo das proteinas ou genes.

» No guadro estdo marcados seqguéncias de amincacides em
Feraments du tradug¥o vermelho, principalmente a letra M gue esta escrita em
vermelho. A letra M representa o aminodcido metionina, que

Papbics N " - " & £ s

ao clicar em cima fornece ovtra sequéncia de aminoacidos.
Farmum ta aakta
wtana Mt Sk, sape et mdan i ) X _ o
L — Figura 34: Imagen dos guadros apis realizar a tradugio da sequéncia
B destacando a priseira metionina de interesse.
i s nce e MRROHII SOT 00 — -
Fica da DHA

Ewarcy Srwerte

Ceoigea ganasoan - WAl oa £223a0 penatizan co WCBI
[t
L ]

Fonte: Avtoria pripria, 2824.

3. Obtengdo de dados

« Na tela em branco, wvocgé pode inserir as seguéncias
desejadas de nucleotideos para fazer a tradugdo e
posteriormente fazer a andlise das seguéncias.

Fonte: Autoria pripria, Z82s4.

Um exemple de sequéncia a ser wtilizada & do gene
NM_888814.4 ja citada anteriormente gque & do transcrito
mRNA de humanos. E possivel obter a sequéncia deste pelo
GenBank e inserir no Expasy para a tradugaoc.

-

« Ao clicar no M de metionina indicada na imagem, ov seja, a
primeira, o Expasy disponibiliza outros dois guadros, sendo
mais wsado o Fasta Format. E possivel baixar este formato
em downloads, para inserir em outros programas.

-

Apos colocar as sequéncias para fazer tradugdo, o site
retorna alguns guadros chamados de Frames nos guais estdo Figura 35: Imagem dos gquadros apds clicar na metionina.
marcados os aminodcidos. Eles s3o quadros de leitura que
determinam onde o processo de tradugdc comega na sequéncia
de DNA, e o codigo genético a ser utilizado.

Cada wquadro de leitura pode potencialmente produzir uma
proteina funcional diferente. Em muitos casos, apenas um
dos guadros de leitura contém o gene codificader de uma
proteina funcional, enguanto os outros  podem  conter
sequéncias de codons gue ndo codificam proteinas.

- Fente: Autoria prapria, 2824, -



4. Intepppetandc os Resultados: Figura 57: Imagem de indicando como instalar o Swiss POB Viewer no site.

s Apos a conclusao da tradugdo, wvoce geralmente obtera wma
sequéncia de aminoacidos como resuvltado. Esta sequéencia
pode ser visualizada diretamente na pagina da ferramenta ou
pode ser baixada para analises adiciomais.

3.7 MODELLER E SWISS PDB VIEWER

1.Instalagdo do MODELLER:

+ Antes de wusar o MODELLER, wocé precisara instalar o
software em seuv computador. Visite o site oficial do
MODELLER em htfps: ] deller e ciga as
instrugfes de instalagdo fornecidas na documentagdo e
instale a versdo compativel com o seu computador.

Fonte: Autoria prdpria, 2824,

[

. Execugdo dos programas

+ Primeiramente € necessario werificar se tanto o Modeller
guante o Swiss PDE foram instalados. Assim, pode fazer uma
pesguisa em seus aplicatives. Se o Modeller e o Swiss PDB

Figura 56: Imagem de indicande como instalar o Modeller no site. foram instalados, basta clicar para abrir cada aplicative.

» 0 Modeller ira abrir uma tela preta, um terminal, no gual
Modeller -#‘] serdo inseridos comandos para realizar posteriormente a
— p‘_‘ modelagem de uma proteina.
-

* E o Swiss PDB ira abrir uma tela pequena, a gual vocé pode
fechar, apos esta, ele ira abrir mais dvas telas peguenas
nas guais voce clica na opgdo OK, e em seguida wma tela
azul na gual ira aparecer a proteina.

» 0 Mpdeller ira abrir uma tela preta, um terminal, no gual
serdao inseridos comandos para realizar posteriormente a
modelagem de uma proteina.

Fomte: Autoria prépria, 2824,

2. Instalagéu dos Swiss PDE Viewer +« E o Swiss PDB ira abrir uma tela peguena, a gual voceé pode
« Antes de uwsar o Swiss PDB, vocé precisa acessar o site fechar, apos esta, ele ira abrir mais trés telas peguenas
https://spdbv.unil.ch/ e clicar na opgdc de Donwload e nas guais vocé clica na opgdo O, depois um painel o gual
instalar o aplicative de acordo com a vers3o do seu voceé também pode fechar e em seguida uma tela azul nma gual
computador. ira aparecer a proteina.
37 38

Figura 38: Imagen da tela inicial ac instalar e abrir a Madeller no 3.1. EXEGUGBO Hodeller: .

R computadar. » Apos verificar e abrir o aplicativo, & necessario criar uma
pasta no seu computador, wocé pode atribuir o nome a pasta
de MODELLER ou MODELAGEM, o gue preferir e gue figue de
facil acesso, pois nesta pasta estde arguivos importantes e
serao gerados noves arguives fundamentais para a modelagem
das proteinas de interesse.

Figura &B: Imagem da pasta criada para rodar o Hodeller.
MODELLER
Fonta: Autorda pripria, 2824.

= Apos a criagdo da pasta, € necessario inserir trés arquives
para wque seja possivel rodar os dois programas. MNesse
sentido, os arguives precisam estar em formatos especificos
e precisam seguir o mesmo nome gue esta na imagem abaixo.

Fonte: Autoria pripria, 2824.

Figura 41: Isages dos 4rquivos presentes na pasta gue serdo vtilizades para rodar
0 programa_

Figura 39: Imagem da tela inicial ao instalar e abrir o Swiss P08 Viewer no s
cosputador . model ingle
Tl 4
- Fonte: Autoria prégria, ZE24.

= Note que temos os trés arguives. 0 align2d esta no formato
py, o model-single também esta no formato py e o TvlDH no
formato ALI.

+ 05 arguives estd3c em bloco de notas, nesse sentido @
possivel abrir para fazer alteragdo no nome da proteina e
na sequéncia de aminoacidos.

Para rodar o programa, € necessario Para ter acesso a
criar a pasta e adicionar os trés esses arquivos
arquivos na pasta para rodar o EXEREE O hEE AR
Modeller e o Swiss PDE. Veja a Google LTk

disponivel no tdpico
Materiaiz de Apoio
na pégina .

estrutura dos arguivos a seguir:

Fonte: Autoria prépria, 2824,
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« Arguivo aligndd:

Figura 42: Imagem do codigo mresente no arguive alignid.

L4k o eligrms
UTH- LgbT8. pap”, aligras

Fonte: Autoria pripria, 2824.
0 codige 1gb7 refere-se a proteina, nesse sentido & impertante
verificar se ele esta assim no ovtros arguives e se na pasta,

na hora de criar o nome estd como 1lgb7. Alterar o nome para
1gh7 & mais facil do gue mudar em todo os cddigos.

+ Arquivo_model-single

Figura 43: Imagem do cidigo presente no arguivo sodel-single.

35, D0PE, assess,GAMI1Y]

8.xtarting mossl = 1
#.e=ding_mnde]l = %
a.make{)

Fonte: Autorda prémria, 2824,

Wote gue agui também esta a identificagao da proteina, com o
mesmo codigo 1gh7.
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+ Assim, basta abrir o Modeller e digitar os comandos, wveja
abaixo:

Figura 48: Tmagem da tela do Hodeller apés dar os comandos necessérios.

Fonte: Autoria propria, 2824.

+ Apos dar todos os comandos, serdc criades alguns arquivos
na mesma pasta. Veja abaixo:

Figura 44: Images da criagio dos arquives na pasta apds os comandos no
Modeller.

Fonte: Autoria prapris, 2824,
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Arguivo TwLDH

Figura 44: Imagem do codigo presente no arquive TwlbH.

AW - Baca i et o x

Fonte: Autordia propria, 2824

Esse arquivo @ fundamental, pois & neste agui gque estd a
sequéncia de aminoacide gue codifica a sua proteina molde.
Messe sentido, agui wocé pode apagar essa sequencia de
aminoacidos e inserir a da sva proteina de interesse.

IMPORTANTE: Vocé precisa colocar a sua seguéncia depois do
Ultimo zero na segunda linha e antes do asterisco no final,
peis gualguer erro ov pento faltande o programa nde roda.

.

RELEMBRANDD: Voce pode obter a sua seguéncia por banco de
dados como o GEMBANH ou fazer a tradugdo de uma sequéncia
de nucleotideos no Expasy.

.

Apos fazer a wverificagdo dos argquives @ possivel fazer a
execugdo do Modeller.

*

Fara executar o Modeller e necessarios alguns comandos
especificos. Weja a seguir a ordem dos comandos e como
devem ser escritos para ndo haver problema na execugdo:

COMANDOS

1® comando: CD + enderego da pasta no computador + enter
2" comando: DIR + enter

3° comando: modlB.3 + align2d.py + enter

4" comando: modl6.3 + model-single.py + enter
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3.2 Execugdo do Swiss PDB Viewer

+ Depois da criagdo dos arguivos, os cince identificados
acima precisam passar por vma andlise e para isso utiliza-
se o site 5 l.uc du. Nesse site, serdo submetidos
os cindo arguives em pdb a fim de verificar o diagrama de
Ramachandran de cada um deles.

0 Diagrama de Ramachandran & uma
representacio grifica gue relaciona
o5 Angulos diddricos (p & ) das
ligagdes peptidicas en una
proteina. Desenvalvida pelo
bioguinice G.N. Ramachandran em
1963, & uma ferramenta importante
para entender e  analisar @& m
estrutura ] conformagio das

proteinas

« Ao acessar o site Saves.mbi.ucla.edu. aparecera a seguinte
tela:

Figura &4: Imagem da tela inicial do site.

Fonte: Autoria prépris, 2824,
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+ Nessa interface do site aparece a opgdo “escolher arguivo”,
a0 clicar nela vocé pode subir arguives do sev computador.

+ Portanto, os arguivos em pdb gue o Modeller criou precisam
ser submetidos wm a uvm para gerar o diagrama de
ramachandran. Para isso veja o passo a passo a seguir com

as imagens:

Figuras 47, &8 = 49: Imagens das etapas de como inserir oz arquives no
site.

UCLA-DOE LAB — SAVES wb.0 [vceLal

“‘""""""""_‘.:.“&.,..,......,., Ao abrir o site cligue em escolher
arguive, apds isso procure a pasta
gue foi wtilizada para rodar o
Hodeller e selecione o primeiro
arguive gue esta em formato PDB. Veja

ugioad your structrs,

UCLA-DOE LAB — SAVES vi.0 A z : .
Apos selecionar cligue em abrir

:.';‘.’:"v';{:'mmﬁ:‘:m'm"m“ e na pagina do site clique na
opgao “RUN PROGRAMS".

Fonte: Autoria propria, 2824,

Figura 62: Imagem indicamdc omde clicar para obter o disgrams de
Ramachandran .

ucLA-ncJ:E uaj — SAVES v6.0 UCLA
|.Dh 'lm‘. TyLDH. BE20001_paty

Fonte: Autoria prdpria, 2824.

Figura 55: Imagem do diagrama de . . - )
Remachandran deo primeire arquive. Apos clicar na opgdo, o site

ird mostrar o diagrama de
. Ramachandran com base no seu
k arguivo.

Ramachandran Plot

Desse modo, a0 rodar 0s
comandos no  Modeller, foram
criados os 5 arguivos em
formato pdb  gque podem ser
abertos no Swiss PDE Viewer,
esses arquivos s3o0 o5 moldes
que serdo vtilizados na
o modelagem.

Mas antes disso, & necessario
selecionar um arguivo apenas
que ira corresponder a proteina
molde.

Fonte: Avtoria propria, 2824

Figura 56: Inages da selegio de qual, sendo o PROCHECK.

UCLA-DOE LAB — SAVES v6.0 u
JSTE—

N
Jab #1680600: TvLDH. BI9SS0001 pdb fjob link] (30 Viewer]

ERRAT oaridy 30 FROVE
s o syt ot - serted | s coreomtoy o o g
e s
T

Fonte: Autoria pripria, 2824,

Apos clicar na opgde RUN PROGRAMS, o site abrira uma nova
tela com & opgdes. A opgdo a ser utilizada & a PROCHECK,
assim, & preciso clicar no botdo START.

Apos clicar no botdo start vai demorar alguns segundos para o
site carregar as proximas informagdes.

Figura S1: Ima da opgdo “results" P
apis ;.n?-::,p a ﬁmi.w. Apds passar esse tempo, a

opgdo PROCHECK ira retornar

PROCHECK Compiete oz resultados. Para acessa-
les, basta clicar na opgdo

Out of 9 evaluations “RESULTS" .
: Ermors: 2 Apds clicar nessa opgdo o

ur

. Warning: 3

. Pass: 4 site ird abrir uma nova

interface com outras opgao,
na gual a de interesse & a
“Ramachandran  plot”. Assim,

basta clicar nesta opgdo:

Fonte: Autoria prépria, 2824.

Para isso, € preciso passar cada um dos arguivos do site
Saves.mbi.vcla.eduv e obter o diagrama de Ramachandran de cada
un deles para selecionar e apenas um arguivos para fazer a
modelagem.

; Como escolher um arquivo
IMPORTANTE com base no diagrama de
BEYE DR ED O Ramachandran?

gite para subir cada

arquive (5 avlas),

pois é preciso voltar Ao  passar o arquivo ele wvai
a nas abas para retornar o diagrama do
visualizar o= Ramachandran e abaixo do guadro
diagramsas. algumas informagdes, veja abaixo:

Figura 54: Imagem dos inforsagdes contidas no quadre sbaise do disgrama.

Phi (degrees)

Plot statistics

Residues in most favouned regions [AJB.L] 187 92.6%
Residues in addifional allowed regions [a.blp] 14 69%
Residues in gencrously alkowed regions [~a,~b,~L~p| 1 0.5%
Residues in disallowed reghons 1] 0
MNumber of non-glycine and non-proline residuss 0z 1RO

Mumber of end-residues {excl. Gly and Pro)

T
MNumber of glycine residues (shown as triangles) 13
Number of proline residues 15

Total number of residues %4

Fonte: Autoria prépria, 2824,



Para escolher o arguivo, vocé precisa analisar a primeira
linha dos dados embaixo do diagrama de Ramachandran gue esta
em porcentagem
Figura 55: Imagen indiranda gual informagic obter do diagrama.
Phi (degrees)

Plot statistics

Number of non-glycine and non-proline residues 02 100005
Number of end-residues {excl. Gly and Pro) ]

Number of glycine residues (shown as iriangles) 13
Number of proline residues

Total number of residues 234

Fonte: Autoria prdpria, 2824.

Desse modo, € precise analisar essa primeira linha e ler o
nimero gue estd em porcentagem, ou seja, o valor gue esta em
92.6%.

Portanto, € preciso verificar essa porcentagem em todos os
arquivos e para selecionar & preciso ver gual tem a maior
porcentagem.

RESUMINDO: Cada diagrama apresenta alguns dados em baixo do
grafico. Desse modo, na primeira linha onde diz "Residwes in
most favoured regions”, traduzindo, residvos nas regides mais
favorecidas, apresenta uma porcentagem ao lado. Com base nessa
porcentagem, o modelo gue apresentar maior valor @ o escolhido
para realizar a modelagem e a comparagao com a proteina.
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Figura 8&: Isagem indicandoc a proteina molde (igb7) e a proteina modelo
(TwlbH. B99990884) .

Fonte: Autoris prapris, 2824,

Portanto, para ter acesse basta wvoltar ma pasta criada no
modeller e encontrar os dois arguives. MNote gue oz dois
arguives gue estdo circulados em vermelho estdo em formato pdb
o gue vai fazer com gue seja possivel abrir o Swiss PDB, uma
vez que ele so trabalha com esse formato.

Em seguida basta clicar em cima de cada arguivo e sera aberta
cada proteina em uma aba e iniciar as analises.

Figura §7: Imagem da proteina molde na Swiss PDB Viemer.

{

Proteina molde

Fante: Autoria pripria, 2824.
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Depois de escolher o modelo, & precise abrir o outro programa
ja citado anteriormente, o Swiss PDB Viewer. 0 programa ira
representar cada proteina, a molde e a modelo.

A proteina molde @ aguela gue foi inserida a seguéncia de
amineacide no arguivo na hera de rodar o Modeller.

Ja a proteina modelo @ a gque foi criada pelo Modeller e
selecionada por sev diagrama de Ramachandran, com a maior
porcentagem.

ETAPA DA MODELAGEM

Ma modelagem de proteinas & possivel comparar duas
proteinas a fim de estudar suas estruturas e interacies.

Desse modo, a (ltima etapa envolve finalmente a uvtilizaclo
do Swiss POB Viewer.

Para fazer a modelagem com a proteina molde e a modelo
basta clicar nos arquives das duas proteinas que devem
estar no formato pdb. Caso isso ndo acontega, é necessario
rever a instalagio do programa e também a parte de
utilizaglo do Modeller.

Portanto, fol selecionade um models a particr do  seu
diagrama de Ramachandran e também se tem o molde gue é a

proteina na gual a sequéncia de aminodcidos foi inserida
no arguive TvLDH.
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Figura 58: Images da prateina malde no Smiss POB Viewer.

Fonte: Autoria prdpria, 2824.

0BS.: Para ndo se confundir para saber gual @ gual, na barra
branca acima da tela azvl esta o nome do arguivo.

Para fazer a analise e possivel mexer em diversas opgies gue o
programa fornece € comparar com a owira proteina, veja as
opgbes abaixo:

Figura 59: Images indicando onde encontrar a opgds de colocar a proteina
em 5D na barra de controle do Swiss FDA.

Fomte: Autorda préaria, 2824,
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+ Ao clicar no painel na opgdo Display e depois em Render
in Solid 3D, a proteina wai ficar no formato 3D e de
mais facil wisualizagao

Figura 481 Isagen indiranda onde encontrar a oprio para indicar as
Ligagdes de hidrogénia da proteina.

Fonte: Autoria propria, 2824.

+ Ao clicar no painel na opgdo “Tools” e em seguida em
“Compute H-Bonds” o programa ira as ligagies de
hidrogénio gue fazem parte das diferentes interacies da
estrutura da proteina. As ligagoes de hidrogénio sao as
linhas pontilhadas na cor verde, cada linha representa
uma ligagdo.
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Figera &2: Imegen do painel
de contrale identificando
oz aminoscidos da proteina. . -
Esse painel de controle possui

diferentes fungoes.

A primeira delas ] mostrar (13
aminoacidos presentes na proteinma. MNote
gue existe uvma Llista de siglas, estas
san as abreviagies de acada aminoacido
presente na proteina. Por exemplo, PRO2
& o aminoacidoe prolina, o PHE3 & a
fenilalanina e o LYS54 & o lisina, e isso
wale para todos os aminoacidos.

Ja nas colanas ao lado onde esta a letra
“¥" & possivel retirar aminoacidos da
proteinas, case wocé queira wver uma
interagdo especifica por exemplo. Assim,
ao clicar em cima do v, vocé pode apagar

e para colecar basta clicar em cima
T novamente.

ia prépria,
4.

+ Na terceira coluna (onde esta a seta wermelha) gue estd em
branco, aoc clicar também ira aparecer o “v", ao preencher
todos os wezinhes da coluna ira aparecer as estrutuvras

secundarias da proteina, a alpha hélice e a folha beta.

+ Ja nos guadradinmhos da Oltima coluna, @ possivel alterar a
cor dos aminoacidos, caso gueira destaca-los para visuvalizar
alguma interagaoc de interesse.

=« Para fazer a modelagem também & preciso comparar as duas
proteinas, vma ao lado da outra e também a sua sequéncia de
aminodcidos a fim de ver as alteragies como nmutagdes por
exemplo. Para isso, veja abaixo:
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« Além disso, para manusear a proteina e poder visuvalizar as
estruturas, acima da tela azul também ha uma barra com
algumas fungbes. Sendo assim, @ possivel dar zoom, mover a
estrutura para um lado e para o outro, girar, ver o angulos,
entre owtras fungdes. Veja o painel abaixo:

Figura $1: Isagem indicanda cada fungic presente no painel do Swiss POB.

S A

L Esti opcio gira a proteina.
sta opgdo & possivel dar o zoom.

esta opgdo & possivel mexer as proteinas.

Nesta opgio € possivel centralizar a proteina.

Fonte: Autoria pripria, 2824,

Figura $1: Isegen indicande cose acessar o painel de controle dentro do
Swiss POB.

PR T r—

Fonte: Autoria propria, 2824.

Ao clicar na opgao “Nind” na barra de tarefas na parte
superior irdoc aparecer outras opgdes. Clicando na opgdo
“Control Panel” ira aparecer um painel com diferentes
fungdes.
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Figura &3: Imagen indicando como anexar outro argquivo para realizar as
comparagies estruturais.

-y

[ e

Fonte: Autoria pripria, 2824.

Ao clicar na opgdo “File” e depois em “Open PDE File.
possivel anexar mais um arguive. Nesse sentido, @ possivel

anexar mais um arguivo, assim pode ser inserida uma outra
proteina em cima da outra para fazer as andlises.

Figura &5: Imagem sostrando como anexar o arguive da pasta no Swiss PDE.
[]

Fonte: Autoris pripris, 2824,
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Assim, basta clicar na op¢do Open PDE File e depois wvai
abrir a pasta com os arquives. Portanta, & possivel
anexar a proteina modelo para fazer as comparacgies com a
proteina molde.

» Apés abrir o arguivo e anexar a proteina modelo junto a
molde, & possivel comparar seus aminodcides. Veja abaino

Figura &5: Imagem indicanda como realizar o alinhamento com dos

amincacides das duas proteinas.

prow
el Lm

Pamuchandusn Pk

S ek Serland anphe: Wondran

. - —
Fomte: Autoria propria, 2824.

Ao clicar na opgdo “Wind” e depois em “Alignment”,
aparecera na tela, na parte inferior, wma nova tela
peguena contendo duas linhas extensas de letras aleatéria.
Essas letras sao os aminoacidos, ou seja, cada letra
representa um  aminoacido da proteina em guestdo. E
importante dizer que uvma linha & para uma proteina e a
outra para a segunda proteina inserida.

Figura &6: Imagem da aba de alinhamento das sequéncias.

¥ Algnment ®
_*
O > v

Fonte: Autoria prapria, 24,

57
Por  fim, @& possivel analisar as estruturas das
proteinas no Swiss PDB e comparar com outras proteinas
de interesse. Portanto, um dos objetives da modelagem
de proteinas & estudar e conhecer a estrutura,
diferencas e fungdes de proteinas alvo. Isso contribui
significativamente para a melhor compreensdo dessas
moléculas, uma vez que ndo sdo visiveis a olho nu e
assim pode-se visvalizar suvas estruturas de maneira
3.
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No painel @ possivel observar gue no lado esguerdo tem o
nome de cada proteina para facilitar a identificagdo.
Assim basta comparar as letras da linha de cima com as da
linha da linha de baixo na diagonal, devido a metionina
inicial na segunda linha, para ficar mais facil de
compreender veja abaixo:

Figura 47: Imagem indicando o sentido gque deve ser realizada a comparagdo
com os aminodcidas.

Fonte: Autoria propria, 2824.

» Olhe onde esta marcado em azul, € nesse sentido gue se deve
fazer as comparagdes.

« Com isso, @ possivel verificar alteragles nos aminoacidos o
gue pode significar uma mutagdo, o gue afeta a estrutvra da
proteina.

E importante frizar gue o guia basico apresenta opgdes
simples e aplicaveis em sala para o Swiss PDB. Dentro do
programa existem diversas maneiras de explorar ainda mais
as estruturas das proteinas, porém s3ao mais complexas e
gue vis além do conteddo trabalhado em sala. Mas fica a
critéerio do docente explorar o programa e estudar ainda
mais svas aplicagies.
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4.SEQUENCIAS DIDATICAS

4.1 SEQUENCIA DIDATICA 1: MUTAGOES SIMULADAS

TEMA

= DNA e MutagBes Genéticas

CONTEUDOS

« 0 gue & o material genetico
« Estrutura do DNA

« Transcrigdo e tradugdo

« Tipos de mutagdes.

HABILIDADES BNCC

« (EM13CNT384) Analisar e debater situagdes controversas
sobre a aplicagdo de conhecimentos da area de Ciéncias da
Natureza (tais como tecnologias do DNA, tratamentos com
células-tronco, produgd3o de armamentos, formas de comtrole
de pragas, entre outros), com base em argumentos
consistentes, eticos e responsaveis, distinguindo
diferentes pontos de vista.

RECURSOS

+ Slides/Quadro e giz
= Impressides

+ Internet

+ Laboratorio de informatica. whiballing

E vélida ressaltar que
o professor pode fazer

TEMPO as  alteragbes  gue
= & AULAS desejar na sequéncias
para nelhar e
encaizar no sEu

planejaments.
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SEQUENCIA DE AULAS
AULA 1: INTRODUGHD

« Introduzir o conteddos de DNA e mutagies com  uma
problematizagdo gue julgar interessante e que se aproxime da
realidade do aluno (18 minutos)

s Explicar o gue & o DNA, sva importancia, swa estrutura
molecvlar, o processo de transcrigdo e tradugdo e o gue sao
mutagdes. (38 minvtos)

AULA 2

Levar os alunos ao laboratdric ou utilizar tablets/notebooks
em sala.

Introduzir o conceito de bioinformdtica ewplicando brevemente
o gque &, as principais ferramenta e a sua relagdo com a
biologia. (15 minutos)

« Ler o roteiro da pratica, explicando como os alenos irdo
proceder para realizar as atividades, como organizar-se em
trios, as ferramentas gue irdo utilizar, o que irdo produzir
e como serdo avaliados. (18 minutos)

Disponibilizar o tempo restante da avla para os alunos
pesguisarem os sites que serdo utilizados para  se
familiarizarem com as plataformas. (15 minutos)

AULAS 5, 40 5

+ Levar o0s alunos ao laboratério de informatica ou wtilizar
notebooks/tablets em sala.

+ Relembrar as orientagdes sobre a atividade em sala e entregar
o roteiro impresso para os alunos.

+ Disponibilizar as trés aulas para gue os alunos desenvolvam o
trabalho sob a orientagao do professor.

ROTEIRO DA PRATICA DE MUTACDES SIMULADAS

QGBJETIVD: Simular e analisar as consequéncias de mutagdes em
genes, wutilizandoe as ferramentas da bicinformatica e
relacionar com o contedde trabalhado em sala de aula.

MATERIAIS:

= Computador;

+ Bancos de dados de bioinformatica
» Sequéncia gendmica do gene;

= Sorteador online;

+» Word/ Google Docs

PROCEDIMENTOS

1.Utilizar a sequéncia génica a seguir (sequéncia 1) para
simular 18 mutagdes geneticas pontuais. Veja a segquéncia
abaixo:

Sequencia 1: Gene Selvagem
Organismo: Leishmanio donovani
Codigo GenmBank: L25411.1

»L25411.1 Leishmania donovani adenine
phosphoribosyltransferase
CTTACGCTCTTGTCCECTTAGTTGTGCCCTGCCACCATGCCCTTCAAGGAAGTCAGTCCCA
ACTCTTTCCTGCTAGACEACTCCCACGCGCTCTCECAGCTECTEGAAGAAGAGCTACCGLTE
GTACTCCCCABTETTCTCCCCGCGCAATETCCCCCGCTTCECCEATETCAGCAGCATCACT
GAGTCTCCAGAGACATTGAAAGCTATTCGTGACTTCCTTGTGCAACEGTACCGEECCATET
CGCCGGCCCCEACGCATATCCTCGECTTCEATECTCGCEECTTCCTCTTCGECCCCATEAT
CGCCGTGEAGCTAGATCCCGTTCGTGCTAATGCGCAAGGCGEACAAGAATECTGETCTCCT
TATCCCAGCGAACCETACGAARAGGAGTACARAGAGGCCGCGCCGEAGETCATGACGATCC
GLTACGGCAGCATCGECAAGGGATCGLGAGTEETECTAATCGATGACGTCCTGECAACEEE
TGEGACCECGLTETCGEECT TECAACTGETGEAGECGAGCGACGCAGTEETTGTTGAGATE
GTCTCGATTTTGAGCATTCCTTTCCTEAAGGLGECAGAGAAGATCCACTCGACAGCTAACA
GLCGCTACARAGATATTAAGTTTATCAGCCTTCTTTCTGACGACGCECTGACGGAGGAGAA
CTETGGGEACTCARAGAACTACACGGETCCTCGTETTTTGAGCTGCEGTGATGTGCTEECC
GAGCACCCGCACTAACGCGTGA GCAACTCCTTCAGTCCTTCTCT

AULA &: comcLUsAD

+ Realizar wma roda de conversa com os alunos para debater os
resultados encontrados.

« 0 professer dewve explicar o porgue dos resultados obtidos e
relacionar com os conteddos trabalhados nas duas primeiras
avlas.

+ 0 professor pode pedir gue os alunos entreguem  seus
relatorios da atividade pratica de biocinformatica para compor
a nota final gue o docente desejar.

2. Realizando as mutagbes aleatdrias: Para fazer cada mutagdo
independente, utilize um sorteador on-line, exenplo:
(https://sorteador. com.brf). Mo sorteador wtilize primeiro (1)
e o Ultimo nucleotideo da sequéncia (depende do tamanho de cada
gene). Ou seja, o sortein deve ser entre 1 e 779, pois o gene
tem 77% nucleotideos.

3. Execute as mutagles uma a uma na mesma sequéncia génica. As
mutagies a serem executadas estdo na tabela 1. As posigdes da
tabela 1 sdc apenas a ordem sorteio, ndo representa a ordem de
posigdo na sequéncia.

TABELA 1: MUTAGOES A SEREM REALIZADAS

Il"T | P | 36 Fd“[i [5°n.| 6°C ‘ 7T ] 86 I 9°C |1a°T]

EXEMPLO: o primeirc nimero sorteado foi 548 no sorteador
online, assim & preciso contar e encontrar o nucleotideo 548 e
trocar pela letra gue indica a tabela para a primeira mutagdo,
gue no caso € o T de timina. Assim, vocé substitwi a base gue
esta em 548 pela timina, caso seja a mesma letra, ndao faz a
mutagdo. Isso wvale para o resto das mutagées a  serem
realizadas.

IMPORTANTE: MNomeie a sequéncia 1 de selvagem e copie e cole em
um documents a sequéncia para  fazer essas  mutaghes, e
identifique essa seguéncia com as alteragfes nos nucleotideos
de mutada, estas dvas seguéncias serdo fundamentais para o
trabalho.

b, Acessar o site do Muscle
(hitps://wew.ebi. ac.uk/Tools/mea/musclel/) clique em Multiple

Sequence Alignment e depois procure a opgd3o MUSCLE. Apds isso,
insira as dwas sequéncias, a selvagem e a mutada para fazer o
alinhamento destas sequéncias e para verificar as mutagdes.
Para o site rodar & preciso inserir as duas sequéncias e antes

delas o simbolo “»".
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IMPORTANTE: Apds clicar em “submit”, abaixo das seguéncias wai
estar uma linha de asteriscos, se houvver um asterisco faltando
& porgue houve mutagdo.

5. Localize as mutagies pontuais, comparando a sequéncia
parental e a sequéncia com mutagies. Para localizar e
identificar as mutagbes nas sequéncias gendmicas, wse o
programa de alinhamento de sequéncias MUSCLE.

4. Identificar as mutagies e svas ias na estrutura
primaria da proteina codificada. Para isso, utilize o programa
ExpPASy (ExPASy - Tranmslate tool) para fazer a tradugdo online.
Utilize a figura 4 como geia. Insira a sequéncia selvagem na
tela em branco nmo site do Expasy e cligue em translate tool.

05 isso, mo Frame 1 ou Quadro 1, cligue na primeira metionini
m vermelho e depois copie a sequéncia de aminoacidos gue est
no formato fasta.

7. No guadroe onde diz “Formato Fasta”, copie as letras do
guadro e analise as mutagfes, para isso & necessario fazer o
mesmo processo com a mutada para obter a sequéncia de
aminoacidos.

IMPORTANTE: para fazer a andlise das mutagles, conte o nimero
de aminodcidos gue tem antes da metionina grifada em vermelho,
assim continvo contande os aminoacides do Formato fasta a
partir destes. Por exemplo, se antes da metionina no guadro 1
tinham 11 aminodcidos, wou continuar no 12 nos aminodcidos do
guadro do formato fasta.

DICA:

+ Lembre-se da posigdo das mutagies na  seguéncia  de
nucleotideos, cada 3 letras correspondem a um codon, cada
codon & um aminodcido. Por exemplo, a mutagdo ocorreu no
base 548, assim verifico gual cédon é, sendo o codon 188,
apds isso, verificar o aminodcido na posigdo 188 na letras
gue estdo no formate fasta e wvejo se houve alteragdo
comparando com a sequéncia selvage.
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MODELO DE RELATORIO DA PRATICA DE MUTAGDES
SINULADAS

1.INTRODUGAD (Elabore um texto contendo os conteddos
trabalhados em sala de aula, ou seja, DNA, Dogma Central da
Biologia, mutagdes, etc) Min 15 linhas Max 28.

2. RESULTADOS E DISCUSSAD (0 gque vocé verificou com a
realizagdo da atividade? Como os sites simulam os processos
biologicos werificados? Elabore outras discussies. Cologue
imagens do processo de realizagdo da atividade)

3. CC OES FINAIS (

as guesties abaixo)

3.1. Quais tipos de mutagdes foram encontradas? Informe onde
ocorreram estas alteragdes.

3.2. Diferencie mutagies silenciosas de mutagdes de sentido
trocado.

3.5. 0 gue & o DNA e guais sdo as suas fungies?

3.4. 0 que pode causar as mutagies e quais s3o as
consequéncias para os seres vivos?

&7

8. Analise as ias de obtidas tanto da
selvagem guanto da seguéncia mutada e verifique guais tipos de
mutagies ocorreram, se foram silenciosas ou se de sentido
trocade; verifigue as conseguéncias das mutagles para a
proteina e discuta como essas mutagdes ocorrem nos seres vivos
e quais s3o as consequéncias.
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4.2. SEQUENCIA DIDATICA 2: MODELAGEM DE

PROTEINAS

TEMA

+ Aminoacidos, Proteinas e Sintese Proteica.

CONTEUDOS

+ Estrutura dos aminodcidos (grupo amina, grupo carboxila e
grupo R);

Classificagdo dos aminoacidos;

Estrutura primaria das proteinas;

+ Estrutura secundaria das proteinas;

Fungides das proteinas;

Sintese proteica;

Codigo genético.

.

.

.

.

.

HABILIDADES BNCC

+ (EM13CNT384) Analisar e debater situagdes controversas
sobre a aplicagdo de conhecimentos da &rea de Ciéncias da
Matvreza (tais como tecnologias do DNA, tratamentos com
células-tronco, produgdo de armamentos, formas de controle
de pragas, entre outros), com base em argumentos
consistentes, éticos e responsaveis, distinguindo
diferentes pontos de vista.

RECURSOS

+ S§lides/Quadro e giz

+ Impressides

+ Internet

+ Laboratdrio de informatica.

TEMPO

= T AULAS
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SEQUENCIA DE AULAS
AULA 1: INTRODUGKD

. Iniciar a explicagio trazendn uma problematizagdn gue possa
aproximar o conteddo do cotidiano dos slunos. (Aqui o
professor(a) pode wtilizar qualguer assuntofmatéria que
julgue importante para avla) (18 minuvtos).

Trabalhar os conteddos de aminoacides e proteinas (agui o
professor(a) pode utilizar o recurso que desejar, mas @
importante o uso de imagens para representar tais moléculas)
(38 minutos).

AULA 2

» Levar os alunos ao laboratdrio ow utilizar tablets/notebooks
en sala.

Explicar o contelide de Sintese proteica e Codigo Genéticos
aos alunos relacionando com a avla anterior. (25 minutos)

Explicar a atividade que sera desenvolvida durante as aulas e
disponibilizar o tempo restante da aula para que os alunos
instalem no computador os programas necessarios  para
atividade pratica. (15 minutos)

MILA 3, 4, 5e 6

« Levar os alunos ao laboratdrio ou utilizar tablets/notebooks
en sala.

» Organizar os alunos em grupos de 3 a & alunos para realizar a
atividade no laboratorio.

« Disponibilizar os roteiros impressos aos alunos e passar as
orientagies de como irdo realizar a atividade.
+ Disponibilizar as & aulas para a construgdo do trabalho.

ROTEIRO DA PRATICA DE MODELAGEM DE PROTEINAS

OBJETIVO: Estudar as estruturas das proteinas por meio de
ferranentas da bioinformatica relacionando com o conteddo
trabalhado em sala de aula e com os conceitos de modelagem de
proteinas.

MATERIAIS:

+ Computadar;

+ Bancos de dados de bicinformitica;

+ Sequéncias gendmicas do gene;

+ Softwares livres (Modeller e Swiss PDB Viewer)

PROCEDIMENTOS

1. Acessar
baixar o programa Modeller de acordo com a versdo do seu
computador.

2. Acesse o site hitps://spdbv.unil.ch/ e instale o programa
Swiss PDB Viewer no computador.

3. Para realizar a wmodelagem, wvtilize a sequéncia de
aminodcidos da proteina do organismo Leishmonio donowvani
(Codigo GenBank: L25411.1), também utilizads no roteiro 1.

4. Utilize a sequéncia de aminoacides da proteina mutada
vtilizada no roteire 1. Caso nd3o tenha vtilize a sequéncia
abaixo:

LDDSHALSQLL ITESPETLKAIRDS
LAQRYRAMSPAPTHILGFOARGF LFGPMIAVELEIPFVLMRKADKNAGLLIRSEPYEKEYH
EAAPEVHTIRYGSIGKGSRVVLIDDVLATGGTALSELOLVEASDAVVVELVSILSIPFLKA
AEHIHSTANSRYHDIKFISLLSDDALTEENCESSHNY TGPRVLSCGOVLAEHPH

5. Acesse o BLAST (htfps://blast.nchi.nlm.nih.gov/Blast.cgi),
selecione a opgdo Protein Blast e cole a sequéncia de
aminoécidos no guadro branco e em seguida na opgdc Database,
selecione Protein Data Bank (pdb) e cligue em Blast.

AULA 7: CONCLUSRD

» Un aluno representante de cada grupo deve apresentar os
resultados obtidos com a pratica no tempo de 5 minutos. (25
minutos)

= 0 professor pode concluir a segquéncia de aulas discutindo os
resultados e relacionando com o conteddo da avla inicial
sobre aminodcides e proteinas. (28 minutos)

4. Apds isso, o site vai retornar uvma lista de proteinas com
grau de semelhanga com a sua proteina de interesse. Essa
proteina vai ter um codigo de acesso, copie esse codigo.

7. MApos obter o codigo acesse o site do Rcsh  POB
(https:/fwww.rcsb.org/) e cole o cédigo ma barra de pesquisa e
vai aparecer a imagem da proteina em 30 e mais informagdes. No
cante superior direite da pagina cligque em Download Files e
baixe o arguivo no formato pdb.

8. No seu computador crie uma pasta e nomeie como MODELLER,
nesta pasta cologue o0s arguivos disponibilizados pelo
professor no e-mail (TwLDH, align2d e o model-single).

9. Apés colocar os arguivos na pasta, abra o arquivo TviDH e
cole a sua sequéncia de aminodcidos, ou seja, a segquéncia da
proteina molde. N3o altere nana no arquivo, a ndo ser trocar a
sequéncia, sendo o programa ndo ira rodar.

18. Apos organizar a pasta com todos os arguivos necessarios,
abra o Modeller e dé inicio ao projeto de modelagem.

11. Ao clicar no Modeller sera aberto um terminal, ou seja,
uma tela preta. Neste local, serdc inseridos os comandos. Siga
o5 seguintes passos:

1° Comando: CD + enderego da pasta MODELLER + enmter
2° Comando: DIR + enter

3° Comando: mod18.3 + align2d.py + enter

4" Comando: modl@.3 + model-single.py + enter

IHMPORTANTE: modl®.3 significa a wvers3o do Modeller que esta
sends utilizada, assim se a versdo for 18.4, o comando devera
ser modlB.4.

12. Apds dinserir os comandos no Modeller, serdo criados
arquivos na mesma pasta ja utilizada. Os arguivos de interesse
estardo em formato PDE e terdo como nome TvLDH.B99998881, até
chegar no 85, visto gue sdo cinco arquivos.
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13. Acesse o site Saves.wmbi.ucla.edu, cligue em escolher
arquivo, adicione o primeiro argeivo em formato PDB e cligque
em RUM PROGRAMS e espere o site carregar. Apds isso, cligue na
opgdo  PROCHECK e espere novamente e por fim, cligue em
RESULTS.

14. Apds isso, no canto esquerdo da  tela cligue em
RAMACHANDRAN PLOT para obter o grafico. Desga a tela e leia a
primeira linha abaixo do guadro onde diz “Residues in most
favovred regions" e anote a porcentagem.

15. Faga o mesmo processo com todos os outros guatro arguivos
PDE e anote todas as 5 porcentagens.

146. Pegue as 5 porcentagens obtidas e analise gual é a de
maior valor. Pois a maior, sera do modelo gque sera wtilizade
para realizar a comparagio com a sva proteina molde gue no
inicio foi baixado o arguivo PDB.

17. MApés escolher o sev modele, & a hora de iniciar a
modelagem, ou seja, fazer andlise das estruturas dessas duas
proteinas, a proteina molde e a proteina medelo. Para isso,
abra a sua proteina no Swiss POB Viewer e inicie a andlise.

16. Abra cada proteina no Swiss PDE e explore o software.
Busgue no painel acima da dela as opgbes para visualizar as
estruturas como as ligagies de hidrogénio e outras interagies.

DICAS

+ Ao clicar em WIND vocé encontrard a opgdo “Control panel”
na gual contém um painel com todos os aminoacides da sua
proteina, estes vocé pode exclui, mudar de cor e encontrar
as estruturas secundarias das proteinas.

« Apague todos os aminodcidos que nd3o sejam cisteinas para
buscar interagdes de interesse.

+ Insira o arguive da outra proteina em Open File e depois
acesse a opgdo Alinhamento em Wind e encontre as alteragdes
nos aminoacides.
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TERIAIS DE APOQIO

» Além do Ebook, foram selecionados outros trabalhos que podem
contribuir para um aprofundamento ouv desenvolvimento de nowas
atividades.

« Ademais, os roteiros e modelos de relatérios das duas
atividades praticas também estSo disponiveis para impressao
junto com os demais materiais na pasta do Google drive.

« 0s arguivos para rodar o Modeller também estdo anexados na
pasta.

LINK DE ACESSO A PASTA COM 0S MATERIAIS
https://drive.google.con/drive/folders/1quD3C]-
656910crDno JIGrHA0L AUFNt2usp=sharing

SUPORTE

« E notdrio que a bioinformdtica e suas ferramentas apresentam
certa complexidade, mas & uma ferramenta passivel de
aplicagdo no ensino médic e propiciar a aprendizagem
significativa dos estudantes.

« Para dar apoio e suporta ao docente, criamos um comtato para
dividas ou até mesmo sobre a wtilizagdo das ferramentas que
pode ser utilizado a gualguer hora.

4 E-mail: suporte.ebookbioinformatica@gmail.com

LTn'I.nfone: (42) 99863-2064
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MODELD DE RELATORIO DA PRATICA DE MODELAGEM DE
PROTEINAS

1.INTRODUGAD (Elabore um texto contendo os conteddos
trabalhados em sala de aula, ou seja, aminodcidos,
proteinas e sintese proteica, etc).

2. RESULTADDS E DISCUSSAD (0 gue wocé verificou com a
realizagdo da atividade? Como os sites simulam os processos
bioldgices werificados? Elabore ovtras discussbes. Cologue
imagens do processo de realizagdo da atividade)

3. CONSIDERAGOES FINAIS (Responder &s guestdes abaixo)

2.1. Quais as principais diferengas entre a proteina molde e
modelo?

3.2. Quantas pontes de dissulfeto foram encontradas nas deas
proteinas?

3.3. Houve mutagdo na proteina modelo? Se sim, descreva o
tipo de mutagdo.
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