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RESUMO

Este trabalho investigou as contribuicbes do uso de ferramentas de bioinformatica de
modo ludico no ensino-aprendizagem da evolugao, sob a perspectiva das histérias das
pandemias provocadas pela bactéria Yersinia pestis, como modelo evolutivo. Adotou-se
uma abordagem quali-quantitativa com metodologia descritiva, aplicando uma
sequéncia de aulas dividida em quatro momentos, que envolveu questionarios iniciais e
finais. As sequéncias genéticas e a arvore filogenética gerada nas aulas permitiu aos
discentes a visualizagdo de processos histéricos das trés pandemias de Y. pestis.
Inicialmente com visao tipoldgica, os discentes avangaram para um entendimento atual
reconhecendo alteragbes genéticas ao longo do tempo e correlacionando com as
variagdes do virus da pandemia de COVID-19. As ferramentas de bioinformatica tém
papel relevante no ensino de conceitos evolutivos no ensino médio e séo facilitadoras
da compreensao da diversidade da vida e da histéria evolutiva das espécies, tornando
as aulas mais significativas e facilitadoras do ensino-aprendizagem contribuindo para a
alfabetizacao cientifica e a capacidade de interpretacao critica baseada em evidéncias.
Essas tecnologias tornam teorias abstratas em representagdes visuais, facilitando a
superagao de equivocos sobre mecanismos evolutivos. A integragao da bioinformatica
nas aulas potencializa o ensino de evolugdo, tornando o ensino mais atual e
significativo. No entanto, sua implementacdo efetiva depende de investimento nas
infraestruturas escolares e na formagado continuada dos professores. O ensino da

evolugdo todavia, ainda, necessita enfrentar obstaculos pedagogicos e emocionais.

Palavras-chaves: Bioinformatica; Ensino de evolugdo; sequéncias de aulas; historia

das pandemias; alfabetizagao cientifica.



ABSTRACT

This study investigated the contributions of using bioinformatics tools in a playful
manner to teaching and learning about evolution, from the perspective of the histories of
pandemics caused by the bacterium Yersinia pestis as an evolutionary model. A
qualitative-quantitative approach with a descriptive methodology was adopted, applying
a sequence of lessons divided into four stages, which involved initial and final
questionnaires. The genetic sequences and the phylogenetic tree generated in the
lessons allowed students to visualize historical processes of the three Y. pestis
pandemics. Initially holding a typological view, the students progressed to a
contemporary understanding, recognizing genetic changes over time and correlating
them with variations in the COVID-19 pandemic virus. Bioinformatics tools play a
relevant role in teaching evolutionary concepts in high school and facilitate the
understanding of life's diversity and the evolutionary history of species, making classes
more meaningful and enhancing teaching-learning, thereby contributing to scientific
literacy and the ability for evidence-based critical interpretation. These technologies
transform abstract theories into visual representations, helping to overcome
misconceptions about evolutionary mechanisms. The integration of bioinformatics and
active methodologies enhances the teaching of evolution, making it more current and
meaningful. However, its effective implementation depends on investments in school
infrastructure and ongoing teacher training. Nevertheless, the teaching of evolution still

needs to overcome pedagogical and emotional obstacles.

Keywords: Active learning methodology;Teaching sequences;History of pandemics;

Scientific literacy.
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1.  INTRODUGCAO

A Biologia Evolutiva € o campo da Biologia que se preocupa em estudar os
processos e mecanismos pelos quais os seres vivos mudam ao longo do tempo, dando
origem a diversidade da vida. Ela se concentra em entender como novas espécies
surgem e como as relacdes entre os organismos mudam ao longo das geracdes
(Futuyma, 2002). De maneira simplificada, a evolugéo biolégica pode ser definida como
mudangas transmissiveis e herdaveis na forma e no desempenho dos organismos ao
longo do tempo (Assuncéao, 2015).

A Evolucéo, por si so, € o termo utilizado para se referir a mudanca que as
populagbes sofreram ao longo das geragdes. E um processo que ocorre no nivel das
populagdes e é impulsionado principalmente pelos mecanismos: sele¢cao natural, deriva
genética e mutacéao, esta ultima sendo a fonte primaria da variabilidade genética (Mayr,
2002). As mutagdes, como base das variagdes genéticas, permitem a atuagao efetiva
dos outros mecanismos, que, por sua vez, levam a especiacdo e a formacado da
diversidade de espécies ao longo do tempo.

Assim, a evolugdo pode ser compreendida como alteragdo das frequéncias
génicas e genotipicas das populagdes ao longo do tempo. Inicialmente, as mutacdes
promovem alteragbes nas sequéncias de DNA ou RNA '. Essas mutagbes podem ser
sinbnimas, quando nao resultam em mudanca na sequéncia de aminoacidos no
processo de fabricagao da proteina. Da mesma forma, essas mutagées podem ser néo
sindnimas ou missense?, nas quais ha uma alteragdo na sequéncia de aminoacidos,
podendo afetar sua estrutura, fungcéo e estabilidade (Marques, 2012). Essas mutagdes
podem ser detectadas nas sequéncias gendmicas das espécies, ja conhecidas e
disponiveis, por exemplo, no banco de dados do National Center for Biotechnology

information (NCBI) disponivel em https://www.ncbi.nlm.nih.gov/.

1 Abreviagao do inglés, “acido desoxirribonucléico”, a substancia cuja molécula em forma de dupla hélice é a base da
hereditariedade e o principal componente dos cromossomos. RNA, acido ribonucléico, substancia aparentado com o
DNA,do qual se diferencia por formar uma unica fita simples e n&o ter o agucar ribose..

2 Do inglés, “com outro significado”. A extens&o dos efeitos de uma mutagao missense depende da
importancia do aminoacido alterado.


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/

A selecdo natural, mecanismo que explica como ocorrem as mudangas na
proporgao de caracteristicas presentes nas populagbes ao longo do tempo, proposta
por Charles Darwin, no século XIX, é tida na Biologia Evolutiva como um processo
fundamental responsavel pela evolugdo das espécies (Futuyma, 2007). A evolugao
entra em discussodes interdisciplinares e esta diretamente ligada ao nosso cotidiano, em
temas, tais como: resisténcia de bactérias a antibidticos, mutagcdo de virus,
ressurgimento de doengas outrora erradicadas, bem como o entendimento da
biodiversidade existente no nosso planeta (Baldin, 2019), entre tantos outros, alguns
abordados mais adiante.

Com a chegada da gendmica comparativa e de novos métodos de identificagdo
de bidtipos historicamente identificados pela taxonomia, foi possivel validar de forma
coesa a dinamica das populagdes. Porém, nem sempre os processos evolutivos sao
considerados nas discussbes sobre os agrupamentos hierarquicos filogenéticos
(Freitas, 2010; Rodrigues, 2018).

Contudo, o processo de ensino-aprendizagem do conteudo de evolugdo
apresenta desafios significativos em todos os niveis escolares, tanto pela complexidade
inerente aos seus conceitos e a necessidade de integragcdo de multiplos campos da
Biologia para explicar conceitos como sele¢c&o natural, variagdo genética e adaptacgao.
Como também a complexidade a o nivel de abstracdo desses conceitos que
frequentemente levam a dificuldades e equivocos entre estudantes e professores
(Araujo, 2020).

Entre esses desafios destaca-se a interpretacdo equivocada da evolugido como
um processo linear e progressivo desconsiderando sua natureza contingente e nao
direcional. Além disso, crengas politico-religiosas tanto de professores quanto de
estudantes, a caréncia de abordagens pedagogica que incluem os conceitos evolutivos
a exemplos concretos, a visao reducionista e a percepg¢ao da evolugdo como um tema
excessivamente abstrato e complexo dificultam a assimilagdo do conteudo. Esses
fatores comprometem a compreensao dos mecanismos da evolugédo bioldgica, mas
ainda contribuem para o desinteresse e dificuldades de compreensao por parte dos
discentes (Mayr, 2007; Bizzo, 2012; Pegoraro, 2016; Araujo, 2020; Sousa, 2025).



Paralelamente, o ensino da evolugao enfrenta resisténcias extra-pedagdgicas.
Em diversos contextos culturais, a explicagdo cientifica da origem das espécies é
confrontada por interpretagdes religiosas ou tradicionais, gerando disputas sobre o que
deve ser ensinado nas escolas (Licatti, 2005).

Essa oposigdo nédo apenas desafia a legitimidade do conhecimento cientifico,
mas também influencia a receptividade dos estudantes, especialmente quando a
abordagem em sala de aula n&o articula teoria e pratica de forma clara e
contextualizada. Essa resisténcia também é intensificada por questdes politicas, nas
quais decisdes sobre o conteudo curricular podem ser influenciadas por pressdes
ideologicas. Em muitos contextos, as politicas educacionais sdo moldadas por grupos
que buscam inserir suas proprias visdes religiosas ou filoséficas nos curriculos
escolares. O impacto dessa interferéncia politica é significativo, pois compromete a
qualidade da educacado e restringe o acesso dos alunos a informacdes cientificas
atualizadas e fundamentadas em evidéncias (Colli et al., 2022).

Aliado a isso, o conteudo nos livros didaticos sobre o tema, geralmente, é
insuficiente e contextualizado historicamente de maneira imprecisa, com excesso de
termos técnicos, o que dificulta o pensamento critico do conhecimento bioldgico (Silva,
2020).

Por outro lado, essas dificuldades podem ser superadas ou mitigadas com
dados importantes relacionados as questbes da Saude Publica e da Historia
(May,1982; Dolgova, Lao, 2018). Por exemplo, a familia Yersiniaceae constitui um
modelo notavel para investigagbes em evolugdo bacteriana (Kislichkina, 2025). A
trajetéria evolutiva desse grupo apresenta interesse cientifico e didatico particular,
sendo especialmente relevante para o ensino sobre as pandemias e a evolugdo das
espécies (Ferreira, 2022).

A escolha do presente tema foi motivada por uma experiéncia prévia do
pesquisador em um projeto de Iniciagdo Cientifica, no qual se trabalhou com a bactéria
Yersinia pestis, de relevancia socio-histérica para o Brasil. Apesar de sua importancia,
a utilizacao desta bactéria como modelo para o desenvolvimento de atividades didatica
de bioinformatica ainda € incipiente no contexto educacional brasileiro, configurando-se

como uma proposta inovadora e com potencial pedagogico.



A Yersinia pestis € o0 membro mais conhecido por ser o agente etioldégico da
peste, uma doenca zoondtica transmitida por pulgas que afeta uma variedade de
espécies de animais, sendo endémica em algumas regides, como a Republica
Democratica do Congo, Madagascar e Peru, estabelecendo-se em focos naturais
(Almeida, et al., 2020). E responsavel por grandes pandemias ao longo da histéria
humana. A primeira pandemia, chamada de Peste de Justiniano, devastou o mundo
civilizado entre 542 e 602 d.C. A segunda pandemia de peste comecou na Asia e
atingiu a Europa e o Norte da Africa, hoje em dia ela é conhecida como Peste Negra. A
terceira iniciou-se na provincia de Yunnan, na China, em 1855, e disseminou-se
através do transporte maritimo para outros continentes, ficou conhecida como peste
contemporanea. A peste foi introduzida no Brasil durante a atual pandemia, em 1899,
criando focos naturais em diferentes regides do pais (Bramatti, et al. 2016; Vogler, et al.
2019; Almeida, et al. 2020).

O ensino de evolucédo nas escolas € considerado fundamental n&o apenas para
o entendimento de diversos modelos explicativos da Biologia, mas também para a
formagdo de cidadaos criticos, porque uma visao evolucionaria do mundo é
fundamental para a melhora das habilidades criticas, causais, histéricas e relacionais
nos processos mentais cognitivos (Falchetti, 2012). Uma vez que um grande numero
de fendbmenos bioldégicos depende do pensamento evolutivo para serem
contextualizados, dentre os quais destaca-se a evolugdo de doengas emergentes,
capazes de causar pandemias.

Nesse cenario, estratégias atuais e inovadoras tornam-se essenciais para
transformar o ensino em uma experiéncia engajadora e significativa (Araujo, 2017). O
uso adequado deste conhecimento pode contribuir para a superacao das dificuldades
do ensino-aprendizagem tratadas nesta pesquisa.

As Tecnologias Digitais de Informagcdo e Comunicagédo (TDIC) consistem em
recursos tecnoldgicos que, quando integrados, possibilitam a automagao de processos
e a otimizagdo da comunicagdo em diversos ambitos, como negocios, educagao e
pesquisa cientifica. Essas tecnologias atuam como ferramentas capazes de coletar,

distribuir e compartilhar informagdes de maneira eficiente (Mendes, 2008).



As TDIC atuam como mediadoras dos processos informacionais e
comunicativos, oferecendo ferramentas que potencializam um ensino contextualizado
(Benedetti, 2020). Favorecem a aplicagdo de metodologias ativas, colocando os
estudantes como protagonistas do proprio conhecimento e promovendo seu
engajamento. Por meio delas, os alunos podem vivenciar experiéncias diversificadas,
utilizando recursos tecnoldgicos que simulam fenémenos bioldgicos por meios de
comandos e instrucdes interativas.

Ferramentas como aplicativos educacionais, sites, softwares e a internet sédo
essenciais para a educacao atual, pois se alinham ao perfil dos estudantes modernos:
nativos digitais, que desde cedo interagem com a tecnologia em seu dia a dia (Costa,
2015; Silva, et al. 2025) As ferramentas de bioinformatica enquanto recurso tecnoldgico
promotores de um ambiente ludico, interdisciplinar, dindmico, facilitador e diversificador
do aprendizado de evolugdo. Segundo Martins; Tavares e Lencastre, (2017) a
bioinformatica € uma ferramenta que permite preparar os estudantes para as questdes
emergentes da biologia no século XXI.

A Bioinformatica pode ser entendida como qualquer técnica computacional
aplicada ao estudo de sistemas bioldgicos, ela representa uma area de saber
interdisciplinar que visa investigar e desenvolver sistemas que contribuam para a
compreensao do fluxo de informagdes, desde os genes até as estruturas moleculares e
sua consequente influéncia nas enfermidades, na saude e nos estudos ambientais
(Verli, 2014).

Nessa instancia, o uso de plataformas computacionais de bioinformatica
representa uma oportunidade de ferramenta de ensino-aprendizagem. Nesse contexto,
plataformas  computacionais representam ndo apenas ferramentas de
ensino-aprendizagem, mas também uma aplicagdo pratica das TDIC definidas por
Mendes (2008) como recursos tecnologicos que, integrados, automatizam e
potencializam a comunicagdo em processos educacionais e cientificos, além de facilitar
a disseminacgao de informacoes.

Aliado a isso, a bioinformatica possibilita a sintese de uma grande
quantidade de informagdes em arvores evolutivas — os cladogramas, também

chamados de filogenias —, nas quais sdo dispostas as relagées de parentesco entre



grupos biologicos, baseadas na modificagao de seus atributos ao longo do tempo. Os
cladogramas correspondem a hipoteses sobre a evolugdo dos grupos. Seu uso pode
facilitar a introducao de conceitos relativos a construgao, corroboragao ou refutacao de
hipéteses cientificas, aproximando os estudantes da pratica e da natureza da ciéncia
biolégica (Santos, 2007).

Como uma area emergente, a bioinformatica simplifica desafios complexos da
Biologia por meio de algoritmos, modelagem e softwares especializados,
transformando abstragdes tedricas em solugdes tangiveis (Araujo et al. 2008). Sua
integracdo ao ensino ndo apenas moderniza a abordagem pedagdgica, mas também
aproxima os estudantes de praticas cientificas contemporaneas (Mendes, 2008).

A ideia central é contribuir para aproximar o conteudo de evolugao aos contextos
reais e historicos, oferecendo aos professores e estudantes ferramentas praticas e
tedricas que possam auxiliar na superagdo das dificuldades tradicionalmente
enfrentadas nessa area do conhecimento. A partir da analise da historia das
sequéncias gendmicas de representantes de Yersinia, responsaveis pelas grandes
pandemias, seus padrdes e variagdes moleculares organizados linearmente, de forma
acessivel que podem ser utilizados como ferramenta pedagdgica, aliado a isso |,
busca-se contextualizar uma aprendizagem cheia de significados e com sentido
visando a formacao de estudantes criticos e independentes e capazes de ampliar sua
percepcgao cientifica e social em um mundo marcado por constantes transformagdes e

crescente conectividade.



OBJETIVOS

A seguir, apresenta-se os objetivos gerais e especificos da pesquisa.

2.1. OBJETIVO GERAL

Realizar uma pesquisa de ensino sobre as contribuicbes do uso de
ferramentas de bioinformatica no ensino e aprendizagem de evolugao

envolvendo a tematica pandemias causadas pela bactéria Yersinia pestis.

2.2. OBJETIVOS ESPECIFICOS

. Planejar e desenvolver sequéncias de aulas sobre evolugdo, pandemias e
bioinformatica, utilizando como estudo de caso as pandemias provocadas pela
bactéria Yersinia pestis, e elaborar os instrumentos de avaliagdo (questionarios
pré e poés-aula) para analisar a aprendizagem dos discentes em relagdo aos

conteudos de evolugéo.

. Analise interpretativa quali-quantitativa das respostas dos discentes sobre os
conteudos de evolugdo trabalhados nos questionarios prévio e posterior as

sequéncias de aulas;

. Avaliar a percepcédo dos discentes (atitudes, expectativas e dificuldades) e
identificar as potencialidades e contribuicbes da aplicagao de ferramentas de
bioinformatica, utilizando como estudo de caso as pandemias de Yersinia pestis,

para o ensino e aprendizagem de evolugao no ensino médio.



3. FUNDAMENTAGAO TEORICA

3.1. A EDUCAGAO BASICA E O ENSINO DA EVOLUGAO

A Base Nacional Comum Curricular (BNCC) é um documento de carater
normativo que define as diretrizes da educagdo basica no Brasil, orientando os
curriculos escolares em todo o pais (Brasil, 2018). Esse documento trata o ambiente
escolar como um lugar para desenvolver competéncias e habilidades em nossos
alunos que transcendem as disciplinas curriculares, diferentemente de abordagens
tradicionais (Gomes; Henrique; Mendes, 2008).

A BNCC propde que o tema evolugao seja abordado nos anos finais, na unidade
vida e evolucao, na habilidade EF09CI10, sendo os principais aspectos a compreensao
da ideia de evolugado biolégica e a diversidade das espécies com base em evidéncias
(fésseis, anatomia comparada, embriologia e DNA).

A BNCC se propoe a tratar ideias como a hereditariedade de Mendel, comparar
as ideias evolucionistas de Darwin e Lamarck. Ja no ensino médio a evolugao é
abordada com maior profundidade e complexidade no componente Biologia dentro da
area de Ciéncias da Natureza e suas Tecnologias.

As diretrizes para a area de Ciéncias da Natureza que permeiam todo o ensino
basico para Ciéncias e Biologia enfatizam o desenvolvimento de competéncias que
permitam aos estudantes compreender fendmenos naturais, bem como o
funcionamento do mundo, também devem contemplar o ensino de concepcdes
cientificas atualizadas utilizando esses conhecimentos em situagdes praticas reais e

tomar decisdes informadas sobre questbes socioambientais (Brasil, 2018).

3.2. BNCC e TECNOLOGIAS DIGITAIS

Na BNCC, ela enxerga que o uso de tecnologias que vao muito além do que
simplesmente "usar computadores na sala de aula". Ela propde a criagdo de uma
cultura digital que permeia todo o processo de ensino e aprendizagem. ela comenta

ainda que é necessario promover a alfabetizagcdo e o letramento digital, tornando



acessiveis as tecnologias e as informagdes que circulam nos meios digitais e
oportunizando a inclus&o digital (Bncc, 2018). A BNCC estabelece 10 competéncias
gerais que todos os alunos devem desenvolver ao longo da Educagao Basica e a

competéncia 5 é dedicada a cultura digital:
Compreender, utilizar e criar tecnologias digitais de informacdo e
comunicacao de forma critica, significativa, reflexiva e ética nas diversas
praticas sociais (incluindo as escolares) para se comunicar, acessar e
disseminar informacgdes, produzir conhecimentos, resolver problemas e

exercer protagonismo e autoria na vida pessoal e coletiva (Bncc, 2018).

Neste modelo de ensino, a tecnologia ndo € um extra mas sim um meio pelo qual as
habilidades de pesquisa, critica, colaboracido e criacdo dos alunos séo elaboradas e

desenvolvidas.

3.3. DIFICULDADES NO ENSINO DE EVOLUGAO

Contudo, o ensino da evolugdo tem enfrentado desafios significativos tanto no
contexto académico quanto na sociedade em geral, especialmente na ultima década,
em parte devido a nova onda de negacionismo cientifico, que ganhou forga em
diversos setores da sociedade, muitas vezes impulsionado por movimentos politicos e
religiosos, convergindo para falsas concepgdes, que ddo origem a mas interpretagoes,
refletindo-se em aprendizado deficiente e na perpetuagao de interpretacdes incorretas
sobre a evolugdo (Nobre et al., 2017; Sousa et al., 2025).

Segundo Futuyma (2007), os conceitos trabalhados na evolugao biolégica e nas
crengas (religiosas ou nao) e valores culturais devem coexistir de forma harmonica e
autbnoma. Ao mesmo tempo, o autor alerta que confundir essas esferas é prejudicial
ao ensino publico de qualidade.

As crengas politico-religiosas, tanto de professores quanto de estudantes,
podem interferir na aceitacao de conceitos especificos das ciéncias, principalmente da
evolucdo. Outra dificuldade encontrada € que o ensino da evolugdo pode ser, muitas
vezes, interpretado como algo abstrato ou complexo, o que pode gerar equivocos

quanto a interpretacao dos processos evolutivos (Araujo, 2020; Bizzo, 2012; Sousa,



2025).

Considerando esses obstaculos, € essencial reconhecer que a evolugido é um
eixo central para o entendimento de diversos temas das ciéncias bioldgicas. E
importante destacar que, devido a Biologia se apresentar como um sistema de
informag¢des complexo, sendo necessaria a atuagao de varias areas do conhecimento
para explicar um unico fendmeno, o docente deve trabalhar os conceitos de maneira
transdisciplinar, explorados tanto na estruturagéo curricular quanto em abordagens de
novas estratégias didaticas direcionadas para intervengcbes em sala de aula (Corréa,
2010; Nobre, 2017).

Sousa (2025) destaca a importancia de estratégias pedagdgicas que conectem
conceitos cientificos a realidade dos alunos, respeitando suas crencgas individuais, mas,
acima de tudo, garantindo uma instrugao cientifica adequada.

E essencial romper com o pensamento fixista, linear e cartesiano ainda
dominante nas escolas e na sociedade. A educacdo deve adotar métodos
globalizadores e transdisciplinares, como instrumentos para tornar a pratica educativa
mais eficaz, contextualizar saberes e capacitar os estudantes com habilidades e
atitudes para enfrentar problemas e encontrar solugées criativas (Baldin, 2019).

O conteudo de evolugdo € considerado um eixo integrador das Ciéncias
Biologicas. Ao longo dos anos, consolidou-se como o paradigma central da Biologia,
transformando-se em um campo vasto e interdisciplinar, com impactos significativos em
diversas areas do conhecimento (Mayr, 2002).

A transdisciplinaridade surge como um caminho para romper com a rigidez do
ensino tradicional, promovendo conceitos significativos e o pensamento complexo.
Essa perspectiva permite contextualizar os saberes, desenvolver uma visao critica e,
sobretudo, integrar os conhecimentos a realidade dos alunos (Freire, 1996; Maturana,
2001; Varela, 2001).

E necessaria uma atuacdo pedagdgica com enfoque globalizador, na qual o
objeto de estudo na escola deve ser a realidade, e os processos de ensino devem
favorecer ao maximo o estabelecimento do maior numero possivel de relagdes entre os

diferentes conteudos aprendidos (Morin, 2006; Zabala, 2002).



Nesse contexto, esta inserida a escola e o ensino do conteudo de evolugéo, que
atuam como mediadores desse processo de aprendizagem e auxiliam na compreenséo
dos termos apresentados aos alunos. Por tanto, como eixo unificador dos
conhecimentos biolégicos a evolugdo deve ser explorada nas estruturagdes
curriculares e nas abordagens estratégicas didaticas direcionadas, ficando a cargo da
escola a responsabilidade por apresentar os conceitos basicos da evolugao bioldgica,
bem como as suas teorias, os seus tedricos e as suas evidéncias (Liporrini, 2014).

De acordo com Ridley (2006), a histéria da evolugdo comega com a publicagao
do livro a Origem das espécies escrito por Charles Darwin, mais ainda, segundo
Futuyma (2007) a perspectiva evolutiva escrita por Charles Darwin abalou os
fundamentos da Filosofia e deixou a marca na Literatura e nas Artes, afetou
profundamente a Psicologia e a Antropologia e trouxe perspectivas inéditas ao
significado de ser humano. Poucas descobertas cientificas tiveram um impacto tao
abrangente e desafiador no pensamento humano.

Mayr (2002, p.5) fala que a evolugdo é o conceito mais disruptivo da histéria da

Ciéncia Bioldgica:

A substituicdo do pensamento tipoldgico pelo pensamento populacional
talvez seja a maior revolugédo conceitual que ocorreu na biologia. Muitos
conceitos basicos da teoria sintética, como a selecdo natural e a
populacdo, ndo tém sentido para o tipologista. Virtualmente toda
controvérsia mais profunda no campo da evolugdo ocorreu entre o
tipologista e o populacionista. Mesmo Darwin, que foi mais responsavel
do que qualquer outro pela introdugéo do pensamento populacional em
biologia, frequentemente recorria ao pensamento tipolégico, por exemplo
em suas discussdes sobre variedades e espécies (Mayr, 2002).

Pois a ideia promovida por Charles Darwin e os pesquisadores que se
sucederam demonstra como houve uma ruptura com as explicagdes pré-darwinianas
que dominavam na época, por meio do pensamento populacional. Os pensamentos
pré-darwinianos, também chamados de essencialistas e tipoldgicos, ideias originadas
dos pensamentos de Platdo e Aristételes, afirmavam que a imensa variabilidade
observada no mundo nao passava de uma ideia ilusoria. Para eles, a variagdo é uma
ilusdo e somente o ‘tipo’ (eidos) é real. Enquanto que, no pensamento populacional,

todos os organismos e fenbmenos organicos podem ser descritos coletivamente em



termos estatisticos, ou seja, o0 ‘tipo’ passa a ser representado por um modelo nulo ou
inicial e apenas a variagao € real (Mayr, 1977; Mayr, 2005; Futuyma, 2007; Andrews,
2010).

O ensino dos conteudos de evolugdo em sala de aula deve ser continuo,
inovador e aperfeigoado simultaneamente, assim como, por exemplo, uma arvore
genealdgica das ciéncias gendmicas das espécies de Yersinia pestis (Demeure et al.,

2019) (Figura 1) e sua versao simplificada pode ser elaborada para o Ensino Médio.
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Figura 01 - Representacdo esquematica da genealogia de Y. pestis , incluindo (0—4) ramos filogenéticos e os
biovars (ANT: Antiqua, MED: Medievalis, ORI: Orientalis, IN: Intermediario, PE: Pestoides).O n6 indicado como um
asterisco marca a politomia conhecida como “Big Bang”, que deu origem as trés pandemias de peste historicamente

registradas.

3.4. TECNOLOGIAS DIGITAIS COMO INSTRUMENTOS MEDIADORES DA
APRENDIZAGEM E FERRAMENTAS DE BIOINFORMATICA

As Tecnologias digitais da Informagdo e Comunicagao (TDICs) podem ser
definidas como o conjunto total de tecnologias permitindo a produgado, o acesso e a
propagacao de informacdes, além de serem tecnologias que permitem a comunicagao
entre pessoas. Com a evolugdo tecnoldgica ao longo dos anos, surgiram novas
ferramentas, que foram disseminadas pelo mundo como formas de difusdo de
conhecimento e facilitaram a comunicagao entre as pessoas, independentemente de

distancias geograficas (Rodrigues et al., 2014).



As tecnologias digitais da Informagcao e Comunicagdao (TDIC) provocaram
transformagdes fundamentais na existéncia e formas de socializagdo humana, atuam
como mediadoras dos processos informacionais e comunicativos e sdao apontadas
como instrumentos mediadores para a educacado no século XXI (Kenski, 2003). Os
estudantes da geracdo atual ja se encontram inseridos em uma sociedade que tem se
organizado e funcionando cotidianamente em torno das tecnologias digitais. Os alunos
ja nascem sendo nativos digitais, com habilidades para usar as TDIC além de se
relacionar com outras pessoas por meio delas (Costa, 2015).

A tecnologia tornou-se parte integrante da vida das pessoas, muitas vezes sem
que elas percebam como suas relacdes e interacdes sdo permeadas e influenciadas
por esses instrumentos contemporaneos. Diante disso, € necessario repensar o papel
da escola nesse contexto. O uso das TDIC abre possibilidades para novas formas de
aprender e ensinar.

Enquanto recursos tecnologicos elas sdo usadas para obter, processar e gerar
informagdes que sao tornadas acessiveis por meio das redes de comunicagédo. A
tecnologia da informacéao, aplicando recursos de desenvolvimento de software, prové
funcionalidades ao hardware, que integrado ao sistema de comunicacbes oferecera
servigos a sociedade, beneficiando pessoas, industria, governo e empresas produzindo
e consumindo informacdes, usando as TDIC, para melhorar os processos decisérios, a
eficiéncia e a qualidade de vida.

A bioinformatica surge como um instrumento essencial para capacitar
estudantes a enfrentar os desafios contemporaneos da biologia moderna, integrando
conhecimentos biolégicos com analise computacional de dados (Martins, Tavares,
Lencastre, 2017).

A bioinformatica pode ser entendida como o estudo de técnicas computacionais
aplicadas ao estudo de sistemas biolégicos para a geragcdo e gerenciamento de
bioinformacado. Busca oferecer uma percepcdo multidisciplinar, abordando aspectos
relacionados a sequéncias de nucleotideos e aminoacidos quanto a estrutura e
dinamica de proteinas (Verli, 2014).

A bioinformatica € um recurso importante para o estudo e ensino de forma

inovadora e atrativa para a visualizagao e interpretagdo de fendmenos biolégicos. Em



associacdo com as TDIC a bioinformatica podera apontar para a diversidade de
recursos e uso de metodologias variadas, que podem estimular o aluno a uma
participacao ativa, desenvolvendo habilidades, diversificando os espagos de construcéo
do conhecimento e revolucionando processos do ensino-aprendizagem (Locatelli, 2020;
Vieira, 2003).

3.5. Yersinia pestis e as pandemias histéricas de peste

A bactéria Yersinia pestis € a responsavel pela peste, uma doenga zoondtica
transmitida por picadas de artropodes, contato com animais infectados, ingestao de
alimentos, agua contaminada, exposi¢cdo a ambientes hospitalares e procedimentos
meédicos. A peste ainda € endémica em algumas regides do planeta como a Republica
Democratica do Congo, Madagascar e Peru, estabelecendo-se em focos naturais
(Almeida, et al. 2020).

Conhecida desde a antiguidade, provavelmente originada no Planalto Central
Asiatico (Pollitzer, 1954), a peste causou grandes pandemias ao longo da histéria
humana, a primeira pandemia, chamada de Peste de Justiniano, devastou o mundo
civilizado entre 542 e 602 d.C. A segunda pandemia de peste comegou na Asia e
atingiu a Europa e o Norte da Africa, perdurando do século XIV ao XVI. Ela ceifou a
vida de um terco da populagado europeia no periodo de 1346 a 1353 d.C, que, hoje em
dia, € comumente conhecido como Peste Negra (Bramatti, et al. 2016; Almeida, et al.
2020). A peste foi introduzida no Brasil durante a atual pandemia, em 1899, que
iniciou-se na provincia de Yunnan, na China, em 1855, e disseminou-se através do
transporte maritimo para outros continentes, criando focos naturais em diferentes
paises (Vogler, et al. 2019).

Apesar dos avancos cientificos e tecnoldgicos, a peste ainda representa um
problema de saude publica, porque persiste em varios focos naturais em diversos
paises da Africa, Asia e Américas, além de ndo existir uma vacina totalmente eficaz e
pelo fato de ser classificada como um agente classe A para o bioterrorismo.

O género Yersinia inclui um total de 14 espécies: Yersinia pestis, Yersinia

pseudotuberculosis, Yersinia enterocolitica, Yersinia aldovae, Yersinia mollareti,



Yersinia  bercovieri,  Yersinia  frederiksenii,  Yersinia  kristensenii,  Yersinia
intermedia, Yersinia rohdei e Yersinia ruckeri. Desse grupo, apenas a Y.pestis,
Y.pseudotuberculosis e Y.enterocolitica sao enteropatogénicas para o homem e outros
animais. No homem, o quadro clinico foi denominado Yersiniose (Almeida, et al. 2020).

A Yersiniose é uma infecgdo bacteriana que geralmente as manifestacoes
clinicas provoca sintomas gastrointestinais como diarreia, além de febre, dores
abdominais e nauseas (Le Guern, 2016). Yersinia € a terceira causa de diarréia
bacteriana na Europa (EFSA Journal, 2025).

Ja a Y.pestis ela possui uma maior letalidade, por causar a peste uma infecgao
grave que frequentemente afeta linfonodos e/ou pulmdes (Bush, Pertejo, Tesini, 2025).
No homem, a doenga pode apresentar-se em trés formas clinicas principais: bubdnica,
pulmonar e septicémica (Butler et al., 1983).

De acordo com analises bioquimicas, as cepas de Y.pestis podem ser
classificadas em quatro variedades, de acordo com a capacidade de fermentar o
glicerol, arabinose e reduzir o nitrato a nitrito. Cada variedade corresponde a uma
distribuicdo geografica diferente, existem quatro biovares principais que podem ser

vistos no quadro 1 (Barros, 2012).

Quadro 1 - Variedades ou biovares das cepas de Y.pestis

Variedades Nitrato Glicerol | Arabinose Distribuicao Geografica

Africa (Zaire, Quénia, Tanzania);

Antiqua * * * China (Manchuria, Mongdlia):

Medievalis - + + Russia; Kurdistao;

Asia (india, Birmania, Vietnam,
Tailandia,Cambodja);

Oceanica ou + - + Africa (Africa do Sul, Madagascar);

orientalis América (Estados Unidos, Bolivia,
Brasil,Equador, Peru).
Microtus - + + China

Fonte: Almeida et al. 2002; Barros, 2012



Portanto, a familia Yersiniaceae constitui um modelo notavel para investigacbes
em evolugdo bacteriana. A trajetéria evolutiva desse grupo apresenta particular
interesse cientifico e didatico, sendo especialmente relevante para o ensino de
evolucao(Ferreira, 2022 ; Kislichkina, 2025).

4. METODOLOGIA

Este trabalho caracteriza-se como wuma pesquisa de abordagem
quali-quantitativa. Segundo Minayo (2009), a pesquisa qualitativa € aquela que busca
compreender realidades que ndao podem ser quantificadas, dando énfase a realidade
dos significados, levando em consideracéo as crengas e valores dos entrevistados. Ja
a abordagem quantitativa se faz presente na analise dos dados numéricos obtidos por
meio das respostas dos estudantes, permitindo mensurar determinados aspectos do
fendmeno estudado.

Adicionalmente, trata-se de uma pesquisa de natureza descritiva. Conforme
Gil(2002) O dado descritivo tem como objetivo principal descrever as caracteristicas de
populagbes, grupos ou fendmenos, utilizando instrumentos como questionarios e

formularios para a coleta de dados.

Podemos definir uma pesquisa/método descritivo como aquela pesquisa que
tem como objetivo basico descrever as caracteristicas de populagdes e de fendmenos,

utilizando questionarios e formularios (Gil, 2002, p. 131):

As pesquisas descritivas tém como objetivo basico descrever as
caracteristicas de populagdes e de fendbmenos. Muitos dos estudos de
campo, bem como de levantamentos, podem ser classificados nessa
categoria. Nos levantamentos, contudo, a preocupagédo do pesquisador é a
de descrever com precisao essas caracteristicas, utilizando instrumentos
padronizados de coleta de dados, tais como questionarios e formularios,
que conduzem a resultados de natureza quantitativa [...]

Gil (2022) traz também uma definicdo clara de abordagem qualiquantitativa, o que,

segundo o autor, seria um delineamento convergente:



O delineamento convergente caracteriza-se pela coleta e analise tanto
de dados quantitativos quanto qualitativos durante a mesma etapa do
processo de pesquisa, seguida da fusdo dos dois conjuntos de dados em
uma interpretacdo geral. Seu propdsito € o de obter dados diferentes,
mas complementares, sobre 0 mesmo tdpico, para melhor entender o
problema de pesquisa. O que se pretende com esse delineamento é aliar
as vantagens dos meétodos quantitativos (amostragem representativa,
quantificagdo, generalizagéo etc.) as vantagens dos métodos qualitativos
(pequenas amostras, profundidade etc.) [...] (Gil, 2022, p. 166).

Foi realizado uma pesquisa exploratéria na web de literaturas académicas com
discussbes sobre evolugdo, ensino de evolucdo, dificuldades no aprendizado de
evolugdo, como também,o ensino-aprendizagem por meio de ferramentas de
bioinformatica, o ensino de pandemias e Yersinia pestis. A pesquisa exploratoria foi
realizada priorizando repositérios como Google Académico, SciELO e Periddicos
CAPES, observando-se como critério de inclusao artigos dos ultimos 10 anos, porém,

nao se limitando totalmente a este critério.

41. CONTEXTO DE PESQUISA E APRESENTAGAO DA PROPOSTA

O estudo foi desenvolvido em uma escola publica estadual de referéncia em
ensino médio, situada em uma area urbana da cidade do Recife, Pernambuco - Brasil.

Para realizacdo da pesquisa, foram necessarias visitas a escola no periodo de
junho a julho do ano corrente, divididas em quatro encontros distintos. O processo de
ensino-aprendizagem de evolugao foi aplicado em uma turma do 3° ano do Ensino
Meédio, composta por 22 estudantes participantes.

O estudo teve como pauta uma abordagem observacional, na qual o
pesquisador assumiu o papel de observador ndo participante. Este delineamento
metodoldgico foi eleito por assegurar a auséncia de interferéncia direta na sala de aula,
preservando, assim, a autenticidade dos fendémenos investigados. Conforme
preceituam os parametros éticos em pesquisa, tal postura garantiu que nao fossem
causados quaisquer riscos ou desconfortos aos participantes, limitando a atuacdo do
investigador a coleta passiva de dados. Para legitimar o processo e garantir o estrito

cumprimento dos protocolos éticos e institucionais, toda a etapa de coleta de dados foi



conduzida sob a supervisdo e anuéncia prévia do docente responsavel pela turma. A
presenca do professor também teve por finalidade proporcionar um ambiente de maior
seguranga e normalidade aos discentes envolvidos na pesquisa.

A proposta envolveu o uso de uma sequéncia de aulas voltada ao processo de
ensino-aprendizagem sobre o tema “evolugdo” sendo utilizada como uma estratégia
para revisar e complementar conteudos da parte de genética basica, historia, e
evolugao, conforme previsto na grade curricular do ensino médio alinhados a BNCC.

Durante o segundo encontro, foi aplicado um questionario diagnostico com
perguntas abertas e fechadas, a fim de identificar os conhecimentos prévios dos alunos
sobre os temas abordados.

No terceiro encontro, realizou-se a aula expositivo-dialogada com aplicagdo da
sequéncia de aulas, envolveu momentos expositivos, atividades praticas no laboratorio
de informatica e discussdes em grupo.

Ja o quarto encontro foi destinado a aplicagdo de um questionario final Em todos
os momentos foram coletados relatos orais e escritos dos estudantes sobre a
experiéncia.

Os instrumentos utilizados para a coleta de dados incluiram questionarios,
registros fotograficos, observagdes diretas e relatos dos préprios alunos, os quais

foram analisados com base em critérios qualitativos e quantitativos.

4.2. ASPECTOS ETICOS

Na primeira visita a instituicdo, os professores, a coordenagdo pedagdgica e aos
estudantes participantes, foram apresentados ao projeto, aos objetivos, as etapas de
pesquisa, bem como a proposta pedagdgica. Nessa ocasido, foi entregue o Termo de
Consentimento Livre e Esclarecido (TCLE), conforme pode ser visto no apéndice D.
Que deveria ser assinado pelos pais ou responsavel legal, do total de 24 estudantes
convidados a participar do estudo, 22 aceitaram participar. Os participantes foram
informados de que sua participagao era voluntaria, e que poderiam desistir a qualquer

momento, sem qualquer prejuizo académico ou pessoal.



4.3. ETAPAS DA PESQUISA

O presente estudo faz parte de uma pesquisa de ensino realizada com a

proposta de criacdo e aplicagcdo de sequéncias de aulas. Para tal, foi proposto a

utilizagéo de ferramentas de bioinformatica no ensino-aprendizagem dos conteudos de

evolucao, a partir da tematica das pandemias provocadas pela bactéria Yersinia pestis.

4.3.1. CRIAGAO DA SEQUENCIA DE AULAS

O quadro 2 refere-se a criagdo da sequéncia de aulas com a utilizacdo das

ferramentas de bioinformatica com o propdsito do ensino-aprendizagem de conteudos

evolucdo. A sequéncia de aulas descrita foi elaborada com base nas metodologias

propostas por (Marcelino; Silva, 2018).

Quadro 2. Sequéncia de aulas sobre o conteudo das ferramentas de bioinformatica

Sequéncia de aulas — Ensino de evolucao

Aula 01 - 50 minutos

Introdugao ao tema
Ao final da aula os estudantes deveréo:

e Conhecer o conceito de evolugao,
mecanismos que levam a evolugéo,
Histéria do pensamento evolutivo,
pandemias, bioinformatica e Yersinia
pestis.

e Investigar fendmenos do cotidiano
relacionados ao tema.

No primeiro momento de aula os discentes
realizaram o preenchimento de um questionario
diagnéstico (Apéndice A) contendo perguntas
sobre informatica, pandemias e conceitos de
genética e evolugdo com o objetivo de identificar
0os conhecimentos iniciais sobre os tépicos a
serem trabalhados, esses dados serviram como
base para o delineamento das atividades.

Em seguida foi iniciado a aula expositiva
dialogada sobre a pandemia da Yersinia pestis,
conteudos de evolugdo e de bioinformatica. A
aula foi iniciada com um questionamento aos
estudantes, foi feita a pergunta “ De onde surgiu a
diversidade de organismos no planeta terra? ” A
partir das reflexdes o docente explicou o conteudo
a ser trabalhado.

Foi passado os videos de paginas de divulgacao
cientifica tanto brasileiras quanto de outras
linguas:

© How Evolution Works (And How We Figure...
O 4,6 Bilhdes de anos em 50 minutos: A histor...

Os estudantes deveriam apresentar problemas



https://www.youtube.com/watch?v=dyiZaHIRM6w
https://www.youtube.com/watch?v=Is8AvIyzR9A&t=13s

do cotidiano relacionados a tematica da aula e
tentar explicar como a temética da aula atual
nesse problema.

Aula 02 - 50 minutos

Sequéncia de aulas com ferramentas de
bioinformatica

Ao final da aula os estudantes deveréo:

e O que é uma sequéncia nucleotidica,
além do que € um DNA e um RNA.

e Entender a importancia das bases de
dados, como o conhecimento cientifico é
produzido, organizado e compartilhado.

e O papel da bioinformatica na ciéncia
contemporanea

No laboratério de informatica, os
estudantes realizaram uma atividade Iudica
chamada: “busca da sequéncia perdida”, na qual
buscaram sequéncias nucleotidicas de bactérias
no NCBI (Figura 02). Por meio dessa andlise, os
alunos exploraram a interface da ferramenta e
aprenderam suas principais funcionalidades, além
de conceitos fundamentais, como bancos de
dados bioldgicos, estrutura de sequéncias
génicas e sua relagado com a sintese proteica.

Em seguida o docente discutiu com os
alunos sobre o que foi descrito por eles refletindo
erros e acertos.

Aula 03 - 50 minutos

Sequéncia de aulas com ferramentas de
bioinformatica

Ao final da aula os estudantes deverao:

e Conhecer o que é um alinhamento de
sequéncias, 0 que é uma arvore
filogenética;

e Indicar fatores que podem alterar a
sequéncia nucleotidica;

e Elaborar um modelo de arvore
filogenética;

e Entender a importancia e como as
ferramentas de computagao validam o
conhecimento cientifico.

No laboratério de informatica os
estudantes realizaram a atividade Iudica
‘comparagdo das sequéncias” com sequéncias
gendmicas selecionadas. O programa Molecular
Evolutionary Genetics Analysis (MEGA), versao
11.0.13 (Figura 03), foi apresentado e, na
sequéncia, os discentes utilizaram a ferramenta
de alinhamento entre as sequéncias previamente
selecionadas, na etapa inicial, tudo com auxilio do
docente. Os alunos puderam explorar a interface
da ferramenta e aprender algumas das suas
principais funcionalidades, ao mesmo tempo que
permite ao docente reforgcar alguns conceitos
essenciais.

Em seguida o docente discutiu com os
alunos sobre o que foi descrito por eles refletindo
erros e acertos.

Aula 04 - 50 minutos
Revisao e contextualizagao
Ao final da aula os estudantes deverao:

e Contextualizar o conhecimento aprendido
no seu cotidiano.

e Visualizar como o conhecimento é
cobrado em vestibulares.

Apods a realizagcdo da sequéncia didatica,
os discentes participaram de uma roda de dialogo
para troca de opinides e construgcao dos saberes
sobre a importancia desses conhecimentos tanto
para a sua formagdo académica e vivéncias
sociais. Em seguida, foi utilizado a plataforma de
aprendizado Wayground(https://wayground.com/),
que permitiu criar alguns games utilizando
questdes de vestibulares envolvendo o tema.

Posteriormente, foi aplicado um
questionario eletrénico, construido no Google
Forms (Apéndice A), para avaliar as experiéncias
de aprendizagem e o aproveitamento das




ferramentas. As respostas foram tabuladas em
planilhas do Excel (2025, versédo 15.0) e
contabilizadas.

Fonte: O autor

4.3.2. APLICAGAO DA SEQUENCIA DE AULAS

Os discentes realizaram as atividades no auditério e no laboratério de
informatica da instituicdo, em duplas e/ou trios, com assisténcia do pesquisador. Os
encontros foram realizados em quatro momentos, de uma horas-aula cada, com
duracao de 50 minutos. Cada etapa da sequéncia didatica foi realizada de acordo com
o Quadro 1.

Na aula 01 os estudantes realizaram um realizaram o preenchimento de um
questionario diagnostico construido no Google Forms (Apéndice A), Tal questionario
teve como objetivo fazer um diagnéstico dos conhecimentos prévios dos alunos sobre o
tema. Em seguida foi iniciado a aula expositiva dialogada sobre a pandemia da Yersinia
pestis, conteudos de evolugio e de bioinformatica.

Logo apds, os estudantes realizaram uma atividade ludica chamada: “busca da
sequéncia perdida”, na qual buscaram sequéncias nucleotidicas de bactérias no NCBI
(Figura 02).
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Figura 02: Primeira etapa, atividade ludica, “busca das sequéncias perdidas”, para explorar a pagina principal do
NCBI, e encontrar sequéncias nucleotidicas de representantes de Yersinias pestis das trés grandes pandemias.

Fonte: o Autor

Com o objetivo de facilitar o processo, algumas sequéncias foram previamente
disponibilizadas pelos docentes. Trechos de sequéncias conhecidas de nucleotideos,
representantes das trés grandes pandemias causadas pela Yersinia pestis, foram
localizados a partir do gene housekeeping especifico da bactéria: a sequéncia 16S
rRNA ribossomal®, que é uma molécula de RNA de aproximadamente 1500
nucleotideos, a qual compde parte da subunidade ribossémica em procariotos. Essa
sequéncia apresenta padrbes que contém regides altamente conservadas, comuns a
todos os procariotos, além de regides hipervariaveis especificas de cada espécie,
sendo um recurso-chave para estudos filogenéticos (Parello, 2020; Janda et al., 2007).
Essas sequéncias podem ser observadas no Apéndice B.

Em seguida, os estudantes realizaram a atividade ludica “comparagdo das
sequéncias” com sequéncias genbmicas selecionadas. O software Molecular
Evolutionary Genetics Analysis (MEGA), versao 11.0.13 (Figura 03), foi apresentado e,
na sequéncia, os discentes utilizaram a ferramenta de alinhamento entre as sequéncias

previamente selecionadas, na etapa inicial.

3 rRNA - RNA ribossdmico (ribosomal RNA, em inglés), um tipo de RNA essencial no processo de
sintese de proteinas nas células.
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Figura. 3 - Segunda etapa da sequéncia didatica - SD, apresentacédo do software MEGA e das ferramentas de
alinhamento (seta vermelha) e criacdo de arvores filogenéticas (seta azul).
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1. NR_180761.1 Versinia canariae strain NCTC 14382 165 rioosomal RNA complets sequence gilc
2. NR_104903.1 Yersinia enterocoliica subsp. palearctica strain 11 165 ribosomal RNA partial sequence - - -
3. AM285415.1:17506-18994 Yersinia enterocoltica subsp. enterocolica 081 complete genome:
4.HG326186.1 Yersinia pseudotuberculosis partial 165 rRNA gene strain OKS608

5. AE009952.1:565257-566841 Yersinia pestis KIM10+ complete genome

6. AL590842.1:12282-13763 Versinia pestis CO82 complete genome

7. NR_118987.2 Staphylococcus aureus strain ATCC 12600 165 ribosomal RNA complete sequence
8. AE017042.1:12057-13545 Versinia pestis biovar Microtus str. 31001 complete genome

9. HG326186.1 Yersinia pseudotuberculosis partial 165 rRHA gene strain OKS608(2)

10. AJ232238.1 Yersinia pestis 165 rANA gene isolate: S5-Yp-116

11. AJ232237.1 Yersinia pestis 165 rRNA gene isolate: S5-Yp-115

12. FNG3B391.1 Yersinia ruckeri 165 rRNA gene strain 8960
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Figura. 4 - Alinhamento das sequéncias nucleotidicas de representantes de Yersinias pestis das trés grandes
pandemias. Em destaque, trechos de suas regides conservadas e variadas.

O MEGA ¢é um software livre, amplamente utilizado em bioinformatica e biologia
evolutiva, atualmente usado por pesquisadores em areas como evolugdo molecular e
filogenética. Esse software foi desenvolvido para facilitar estudos comparativos de
sequéncias de DNA, RNA e proteinas, com foco em inferéncia filogenética, estimativa
de taxas de evolugdo molecular e teste de hipéteses evolutivas (Tamura, Stecher,

Kumar, 2021). Foi langado pela primeira vez em 1993 para oferecer métodos



estatisticos de evolugcdo molecular por meio de uma interface interativa no Microsoft
Disk Operating System (MS-DOS) (Kumar et al., 1993).

Por meio dessas ferramentas, os alunos serdao capazes de relacionar as cepas
em estudo a pandemias historicas, percebendo, dessa forma, que o processo evolutivo
opera em uma extensa escala temporal, abrangendo milhares de geragdes, conforme
pode ser visto no quadro 3. As ferramentas de bioinformatica vao atuar nesse momento

demonstrando de uma maneira ludica como esses processos ocorrem.

Quadro 3 - Relacao entre as cepas estudadas, biovar e pandemias relacionadas a Yersinia pestis.

CEPAS BIOVAR PANDEMIAS
Cepa - CP000308.1:136253-137768 Antiqua Peste de
Justiniano
Cepa - AE009952.1:12016-13600 . .
Yersinia pestis KIM10+ Medievalis Peste Negra
Cepa - AL590842.1:12292-13763 Oceanica ou Peste
Yersinia pestis CO92 orientalis Contemporanea
Cepa - AE017042.1:12057-13545 str. ; Auséncia de
Microtus .
91001 pandemias

Fonte: O autor

Por meio dessa analise, os alunos podem explorar a interface da ferramenta e
aprender algumas das suas principais funcionalidades, ao mesmo tempo em que
permitem aos professores reforcarem conceitos essenciais, como alinhamento de
sequéncias, genética evolutiva, filogenia e bioinformatica. Assim, os discentes podem
visualizar as regides das sequéncias conservadas e variadas, ao mesmo tempo em
que podem gerar, via software, uma arvore filogenética para debater a histéria das
sequéncias gendmicas das espécies estudadas no tempo e no espago (Figura 1;

Figura 3; Figura 4).



Posteriormente, foi aplicado um questionario final (Apéndice A), para avaliar as
experiéncias de aprendizagem e o aproveitamento das ferramentas. As respostas

foram tabuladas em planilhas do Excel (2025, versao 15.0) e contabilizadas.

4.3.3. ANALISE DE DADOS

Apods a coleta dos dados, foi realizada uma analise de interpretacéo, foi feito um
recorte do questionario diagnéstico, sequéncias de aulas e do questionario final com
base nos nossos referenciais tedricos. O uso dos testes pré e pds sequéncia de aulas
teve como objetivo avaliar se houve melhora no aprendizado apds a aplicagdo desta
metodologia. A analise interpretativa busca compreender os significados subjacentes
aos fendbmenos sociais, culturais, textuais ou discursivos. Ela parte do pressuposto de
que a realidade € construida através de interpretagdes e que o conhecimento é

mediado por contextos historicos, linguisticos e simbolicos.

5. RESULTADOS E DISCUSSOES

Neste topico, os resultados obtidos serdao apresentados a partir do: questionario
diagndstico; das sequéncias de aulas desenvolvidas e do questionario final, por meio

de registros, fotografias e relatos dos estudantes.

5.1. ANALISE DO QUESTIONARIO DIAGNOSTICO

Na aplicagdo da metodologia proposta inicialmente quando perguntados sobre
contato prévio com o conteudo de evolugéo no ensino médio, cerca de (49%) do grupo
entrevistado responderam afirmativamente, enquanto (36%) do grupo responderam

“nao” e os demais (14%) responderam talvez (Figura 5).
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Fonte: O autor
Figura 5: Proporgao de discentes ja tiveram contato prévio com os contetdos de evolugéo

durante o ensino médio.

As proporgbes indicam que ainda precisamos avangar no processo de
ensino-aprendizagem dos conteudos de genética e evolugdo, Vvisto que
aproximadamente 50% dos discentes ainda nao tiveram contato prévio com o tema.

Segundo Almeida e Falcdo (2005) e Oleques (2010), no Ensino Médio, os
conteudos relacionados a evolugéo bioldgica sdo frequentemente excluidos em
detrimento de outras areas do conhecimento. Quando sdo abordados, o tratamento
dado aos temas costuma ser superficial. Comprometendo a compreensao efetiva dos
alunos. Além disso, esses conteudos, quando ensinados, muitas vezes sao
apresentados de forma fragmentada, sem uma progressao didatica coerente.

Essa descontinuidade é agravada pelo fato de que, geralmente, o tema é
reservado para os bimestres finais do ano letivo, periodo em que, devido a atrasos
acumulados ao longo do semestre (resultantes de feriados, greves ou atividades
extracurriculares, por exemplo), muitos professores ndo conseguem sequer alcangar ou
aprofundar a tematica. Como destaca Baldin (2019), esse efeito em cascata pode
comprometer seriamente a abordagem dos conteudos sobre a origem e evolugédo da

vida.



Quando os discentes foram questionados sobre seu entendimento de evolugao e
como ela ocorre (Figura 6), aproximadamente 63% do grupo a definiram como um
processo transformacional, enquanto 22% responderam que evolugédo é um processo
de descendéncia com modificagdo. Adicionalmente, 9% responderam que a evolugao é
um processo mutacional.
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Qual é seu entendimento sobre evolugdo? Fonte: O autor.

Fonte: O autor

Figura 06 - Porcentagem dos alunos e seu entendimento sobre o significado de evolugao.

Além disso, quando os discentes foram questionados sobre a teoria da evolugao
mais aceita atualmente (Figura 7), 77% dos entrevistados citaram a teoria da evolugao

de Charles Darwin, enquanto 22% mencionaram a teoria de Lamarck.
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Fonte: O autor

Figura 07 - Porcentagem dos alunos e seu entendimento sobre a teoria evolutiva mais aceita.

Os dados revelam que a maioria dos estudantes ainda nao estao familiarizados
com um entendimento adequado do pensamento evolucionista. Essa lacuna conceitual
pode impactar diretamente a maneira como assimilam outros conhecimentos e
interpretam fendmenos naturais. Ademais, ao conceberem a evolugdo como um
processo meramente transformacional, muitos recorrem a uma visdo reducionista,
ancorada em concepgdes tipologicas do século XIX , desconsiderando os avangos
contemporaneos da evolugao (Mayr, 2007; Araujo, 2020).

Sob uma perspectiva social, a falta de compreensdo do pensamento
evolucionista pode dificultar significativamente a desconstrugdo de preconceitos.
Segundo Syropoulos et al. (2022), a falta de ensino sobre a evolugdo humana esta
associada a niveis mais elevados de preconceito, incluindo atitudes racistas contra
pessoas negras, imigrantes e membros da comunidade LGBTQ+.

Na Figura 7 a proporgao significativamente correta de respostas dos
entrevistados pode estar relacionada ao fato de que previamente os discentes ja
tinham conhecimento dos conteudos de evolugédo durante o Ensino Médio (Figura 5).

Entretanto, o fato de alguns estudantes identificarem a teoria de Lamarck como
a mais aceita atualmente evidencia ndo apenas a falta de contato com os fundamentos
da biologia evolutiva, mas também possiveis confusdes e/ou resisténcia na absorgéo

no processo de ensino-aprendizagem desse conteudo nas etapas anteriores da



formacgao escolar. Constata-se a auséncia de mengao a Teoria Sintética da Evolucéo, o
que indica uma possivel lacuna no conhecimento dos estudantes sobre os avancgos
mais recentes da biologia evolutiva.

Adicionalmente, essas associagdes revelam que, apesar de 77% terem atribuido
a evolugcdo a Darwin, o grupo ndo consegue associar o trabalho de Darwin com
processos evolutivos, e sim com principios transformistas de Lamarck (63%) ou seja,
pensamentos tipoldgicos. Leal et al. (2016) chamou a atencédo para o fato de que
muitos discentes associam evolugao a um sentido linear de “progresso”, portanto, o
presente trabalho demonstrou que o problema ainda persiste em 2025 e essas
propor¢des também demonstram que a grande maioria dos discentes interpretam a
evolucdo como um processo ascendente, culminando no ser humano como apice
evolutivo (Leal et al., 2016).

Essa interpretacdo corrente € a de que a evolugdo orgénica leva
inexoravelmente ao “melhoramento e ao progresso” (Gould, 1990; Klassa, 2012;
Santos, 2019). Essa perspectiva € explicita na iconografia candnica da evolugao
classica de primatas em fila (Figura 08), geralmente iniciada por um chimpanzé ou um
Australopithecus e finalizada com um Homo sapiens, que geralmente é representado
por um “homem branco” como estagio superior da evolugao (Santos, 2019).

Essa iconografia vai ao encontro da visdo que boa parte dos estudantes tém
sobre o conceito de evolugdo: um processo de aprimoramento da espécie humana
(Bizzo, 1991; Pereira, 2009).

Fonte: www.freepik.com

Figura 08 - representagao errénea da evolugao biolégica que os estudantes apresentaram.



A evolucgao bioldgica é o processo que explica as mudangas nas caracteristicas
hereditarias das populagdes ao longo das geragdes (Futuyma, 2007). Diferente de uma
concepgao linear e progressiva, a evolugdo nado possui direcao pré-estabelecida;
trata-se de um processo ramificado, no qual as espécies divergem ao longo do tempo,
resultando em multiplas linhagens com trajetorias independentes (Gould, 1990;
Freeman; Herron, 2017; Mayr, 2005). Essa perspectiva enfatiza que a diversidade
bioldgica atual é resultado de bifurcagbes evolutivas e ndo de um avango continuo em
direcao a complexidade ou superioridade.

A evolugdo linear refere-se & compreensdo da evolugdo organica como a
substituicdo de organismos “mais primitivos” por outros “mais evoluidos”. A ideia esta
relacionada a percepcédo da evolugdo como melhoramento, progresso e aumento de
complexidade, tal como expressa na iconografia canénica da evolugdo (Figura 8). E
uma visao equivocada da teoria evolutiva, ela melhor representada através de imagens
de padrdes ramificados (Figura 9) (Gould, 1990; Santos, 2019).
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Fonte: Carl Zimmer, Roberts & Company, Greenwood Village
Figura 09 - representacgao correta da evolugao biolégica, a imagem representa que a evolugao

nao é linear e sim ramificada.

A ideia de evolugdo como progresso foi fortemente aceita e defendida no século

XIX. Com a expansao do capitalismo industrial na Inglaterra (Hobsbawm, 1981), a ideia



de que as sociedades humanas avangavam em dire¢ao ao progresso era tida como
certa. Essa visao influenciou pensadores como Herbert Spencer, que contribuiu com o
Darwinismo social, que serviu de base ideoldgica para criagdo de um cultura eugénica
no final do século XIX e inicio do XX, com consequéncias nefastas tanto biolégica
como socialmente (Blanc, 1994; Bowler, 2009; Santos, 2019 ).

Segundo Mayr (1997), classicamente os melhoristas trabalhavam com poucos
locus* génicos e o modelo hibrido tende a ser ‘um tipo intermediario’. Enquanto, os
evolucionistas avaliavam a hibridagdo como complexos de gendtipos intermediarios. As
diferengas culturais e politicas também contribuiram na formacédo de diversos
geneticistas eugenistas, entre os quais Francis Galton (1822-1911) e Ronald A. Fisher
(1890-1962), um dos fundadores da genética populacional moderna e da estatistica.
Diferentemente, Richard Lewontin (1929-2021), figura central na evolugao molecular e
genética de populagdes, conhecido por sua critica ao reducionismo, foi uma das
principais vozes que combatem o racismo cientifico. Em defesa de que os aspectos
sociais, politicos e éticos devem ser considerados, defendendo uma abordagem mais
ampla e humanista da ciéncia (Reyes, Pifero, 2021).

Dessa forma, o conteudo de evolugdo deve ser ensinado de maneira
contextualizada, em um viés historico-filoséfico e humanistico, que permite ao
estudante compreender sua relagdo com os demais membros da espécie humana e
com o ambiente. E fundamental que os processos de ensino-aprendizagem da
evolugcdo e seus conceitos essenciais, relacionados as variagbes intra e
interespecificas, sejam abordados de forma inter e transdisciplinar, promovendo uma
compreensao integrada entre as ciéncias naturais, humanas e politico-sociais (Moura;
Silva, Santana 2012, Baldin, 2019).

Além disso, tratar destas questdes em sala de aula € uma das formas de
entender a revolugdo intelectual provocada por Darwin que ao propor a teoria da
selegdo natural, ele introduziu na biologia a ideia de que os fendmenos naturais podem
ser explicados por leis cientificas, dispensando a necessidade de recorrer a

explicagcdes sobrenaturais. Nesse sentido, Ayala (2007) destaca que:

* Locus - localizagdo de um gene em um cromossomo ou a identidade de uma variante genética.



A maior contribuicdo de Darwin para a ciéncia € que ele completou a
Revolugdo Copernicana revelou para a biologia a nogdo da natureza como
um sistema de matéria em movimento governado por leis naturais. Com a
descoberta da seleg¢do natural por Darwin, a origem e as adaptacdes dos

organismos foram trazidas para o reino da ciéncia [...]

O ensino da evolugdo sem o conhecimento do contexto histérico, social e
filosofico em que ela foi desenvolvida (Blanc, 1994; Paul, 2003; Bowler, 2009) é
deficiente, focado somente na questdo biolégica. Segundo Oleques, Santos e Boer
(2011), para compreender a complexidade da evolugdo €& preciso abarcar
conhecimentos em areas tao distintas quanto Geologia, Paleontologia, Matematica e
Filosofia. A teoria da evolugao transmite a ideia de acaso e necessidade, aleatoriedade
e determinismo, entrelacados conjuntamente na esséncia da vida (Ayala, 2007).

O ensino de Ciéncias com enfoque ecoldgico e evolutivo visa fazer com que os
educandos percebam as relagbes entre diferentes disciplinas na tentativa de
compreender a dinamica do mundo vivo e suas transformacgdes (Silva; Silva; Teixeira,
2011).

A teoria da evolugcdo expressa uma sintese entre acaso e necessidade,
aleatoriedade e determinismo, elementos entrelagados na préopria esséncia da vida
(Ayala, 2007). O ensino de Ciéncias com uma abordagem ecoldgica e evolutiva busca
promover uma compreensao integrada das relagcbes entre os seres vivos € 0 meio,
articulando diferentes disciplinas para explicar a dindmica da vida e suas
transformacgdes (Silva; Silva; Teixeira, 2011).

Assim, a insercao do pensamento evolucionista no ambiente escolar torna-se
essencial ndo apenas para a compreensao cientifica do mundo, mas também para o
combate a preconceitos historicos, como o racismo cientifico. Um ensino humanizado e
critico é fundamental para evitar a reproducao de ideias equivocadas que naturalizam
desigualdades.

Essa perspectiva é defendida por Richard Lewontin, que avalia interpretagoes

reducionistas de autores que citam a teoria de Darwin. Para o autor:



“[-..] A vulgarizacdo do darwinismo, que vé a luta apenas pela existéncia
como nada mais do que a competicdo por algum recurso ambiental
escasso, ignora o grande conjunto de evidéncia sobre a complexidade real

da relagao entre os organismos e os seus recursos [...]" (Lewontin, 1972).

Assim, as dificuldades enfrentadas pelos discentes podem ser minimizadas e,
novas estratégias de ensino podem ser continuamente implementadas em sala de aula,
com discussdes de interesse do grupo, voltadas para valores humanisticos e para a
inclus&o social.

Sendo assim, quando questionados sobre suas percepg¢des em relagdo aos
conteudos de evolugdo, 54,2% dos estudantes os classificaram como dificeis e
abstratos. Em contraste, 27,3% consideraram-nos de facil compreensdo, enquanto

18,3% demonstraram indiferenga (Figura 10).

@® Compreensdo Dificil e abstrata @ Compreensao facil Indiferente

Fonte: O autor
Figura 10 - Porcentagem sobre o que os alunos acham acerca dos conteudos de evolugdo. Em

vermelho esta compreensao dificil e abstrata, em verde compreensao facil e em laranja indiferente.

Esses dados evidenciam que, para a maioria dos estudantes, a abordagem do
tema ainda apresenta barreiras cognitivas e conceituais que dificultam sua assimilagao,
O fato de que o ensino da teoria da evolugao bioldgica por diversas vezes se concentra
em processos abstratos como mutagdo, adaptacdo, elementos genético moveis,

podendo dificultar a aprendizagem (Dodick, Orion , 2003).



Além disso, as crencas pessoais dos discentes podem impactar o seu
aprendizado do conteudo de evolugédo. Os discentes, geralmente, abordam este topico
com preconceitos, baseados em ensinamentos religiosos especificos, bem como
fatores psicolégicos que podem influenciar o aprendizado (Blackwell et al., 2003). Por
outro lado, os professores podem utilizar metodologias que dificultam o aprendizado,
devido a falhas na formacdo académica, aliadas também as suas proprias crencgas,
que, consequentemente, dificultam o processo de ensino-aprendizado, como relatado
por alguns estudantes e por Kose (2010).

Observa-se, tanto nos EUA quanto no Brasil, o avango de movimentos
anti-evolucionistas muitas vezes apoiados por criacionistas que tratam a teoria da
evolugdo como crenga ou uma hipétese e ndo como fato cientifico (Martin, 2015). Essa
situacdo reflete uma lacuna na formacgao cientifica da sociedade, agravada pela
atuacgao de diferentes midias (Santos; Calor, 2007).

Por fim, € necessaria uma atuagao pedagodgica com enfoque globalizador, que
permita dialogar com as diferentes crengas e com a ciéncia de forma harménica, sem
prejuizo a educacgao publica de qualidade.

A incompreensao do pensamento evolutivo abre espacgo para o negacionismo
cientifico, o racismo e outros preconceitos historicos. Compreender a teoria evolutiva
de Darwin, amplificada pela sintese moderna, permite entender, além dos modelos
matematicos que comprovam a transmissado das caracteristicas, as mutagdes, a
migracdo e a deriva genética. Esse conhecimento é fundamental para compreender
desde a teoria cromossOmica da hereditariedade até os pilares da ciéncia
contemporanea, incluindo avangos cruciais, como o desenvolvimento de vacinas.

Quando questionados se a evolugao dos seres vivos pode estar relacionada
com o surgimento de pandemias 40,9% disseram que sim, enquanto que 13,6%

responderam que néo e 45,5% responderam que talvez (Figura 11).
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Fonte: O autor

Figura 11 - porcentagem dos estudantes que acham que a evolugéo dos seres vivos pode estar
relacionado com o surgimento de novas pandemias. Em azul estdo os estudantes que responderam sim,

em vermelho ndo e em laranja talvez.

Os dados revelam que muitos estudantes ainda ndo compreendem plenamente
a relacdo entre o surgimento de pandemias e os processos evolutivos. Isso fica
evidente ao observar que 40,9% (Figura 12) dos participantes acreditam que
pandemias sdo causadas apenas por virus, desconsiderando a possibilidade de serem
provocadas também por bactérias e fungos. Tal percepgdo limitada reforca a
necessidade de se abordar, no ensino de Biologia, uma visdo mais ampla e integrada

dos fatores evolutivos que influenciam a emergéncia e reemergéncia de doengas.
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Fonte: O autor
Figura 12 - Percepgédo dos alunos sobre as causas de pandemias: Virus em (azul), Bactérias e outros

microrganismos (vermelho) e Nao sabe (laranja).

Outro dado que corrobora essa informacéao foi quando questionados acerca de
quando os estudantes foram perguntados se eles ja tinham ouvido falar sobre a peste
negra 72,7% dos estudantes afirmaram ja ter ouvido falar sobre a peste negra,

enquanto 18,2% disseram que n&o conheciam, e 9,1% falaram talvez (Figura 11).
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Fonte: O autor

Figura 13 - Conhecimento prévio dos estudantes sobre a Peste Negra (causada por Yersinia pestis): em azul os
estudantes que Conheciam (azul), Ndo conheciam (vermelho) e Indecisos/incertos (laranja).



A compreensdo da relagdo entre os agentes biolégicos e os conceitos de
evolucdo ainda se mostra superficial. Essa limitacdo evidencia ndo apenas uma
fragilidade no dominio conceitual, mas também uma desconexao entre os conteudos
escolares e os contextos histéricos, sociais e ambientais nos quais 0s processos
evolutivos efetivamente ocorrem. Tal lacuna compromete a formagao de uma visao
critica e integrada da biologia, dificultando a aplicacdo do conhecimento cientifico na
interpretacéo de fenbmenos reais. Isso reforga a necessidade de praticas pedagodgicas
que articulem os conceitos evolutivos com situagdes concretas e contemporaneas e
locais, favorecendo uma aprendizagem contextualizada e significativa.

Diante disso, destaca-se a importancia de um ensino de evolugao que valorize
sua natureza multidisciplinar. Ao compreenderem a teoria da evolucéo, os estudantes
tornam-se mais aptos a interpretar a dindmica da vida no planeta e a refletir sobre as
consequéncias das agbes humanas nesses processos, ampliando sua percepgao
cientifica e social do mundo.

O ensino de evolugdo é a base para o ensino de biologia, devido a sua
multidisciplinaridade. Também ¢é relevante destacar que a visdo evolucionaria do
mundo é fundamental ndo apenas para os biolégicos, mas também para os estudantes
de todas as areas. Segundo Falchetti (2012) aprimora habilidades criticas, causais,
histéricas e relacionais nos processos mentais cognitivos. Podemos entender que as
pessoas que compreendem a teoria da evolugao, podem ter uma visdo mais completa
da dinamica do planeta Terra, podendo avaliar as consequéncias das agdes humanas

Nesses processos.

5.2. ANALISE DA SEQUENCIA DE AULAS

Na primeira aula apos os discentes realizarem o preenchimento do questionario,
foi feita a aula expositiva-dialogada que foi recebida de forma bastante positiva pelos
discentes, resultando em um maior engajamento da turma durante a execugao das
atividades.

Na primeira aula da sequéncia de aula durante a atividade expositiva-dialogada,

apos assistirem ao video, alguns estudantes opinaram, a maioria das explicagdes



foram pautadas em informacdes relacionadas as vivéncias cotidianas, como pode ser
observado em algumas explicagdes dadas pelos estudantes acerca do conteudo, em
relagdo ao conteudo de evolugdo os estudantes relacionam com o anime japonés

Pokémon (1996), como também ja tiveram contato em canais no youtube:

Aluno A - “ eu conheco evolugao pelo Pokémon”
Aluno B - “ Ja assisti no Pokémon ”

Aluno C - “ assisti sobre o conteudo em videos no Youtube”.

O docente aproveitou essa correlagao para explicar para os alunos que na
verdade a representacdo da ideia de evolucdo do anime esta equivocada e nao
necessariamente mostra o que a evolugdo é em si, ela esta relacionada ao
pensamento tipoldgico.

O interesse demonstrado pela turma foi evidenciado pelo numero significativo de
questionamentos sobre os temas abordados e pela constante relacdo que
estabeleciam com situagdes do cotidiano, fato que contribuiu significativamente para o
dinamismo das atividades.

O trabalho demonstrou que esse lado social também € importante na
internalizacdo do assunto pelo estudante. Também é necessario considerar os
conceitos prévios trazidos pelos estudantes sobre o tema e qual sua visdao do mundo
biologico. Os estudantes recebem informagdes o tempo todo: na escola, em casa, na
rua e, sobretudo, em ambientes digitais. Experiéncias semelhantes como a nossa,
foram relatadas por Santos e Calor (2007); Baldin (2018), que afirmaram parte das
informacdes dos discentes sdo assimiladas fora do espaco escolar, 0 que muitas vezes
gera interpretacbes distorcidas pela auséncia de conhecimento elementar sobre a
teoria da evolucgao.

Em relagdo ao conteudo sobre pandemias, Yersinia pestis alguns estudantes
expressaram algumas opinides, as explicagbes também foram pautadas em
informacgdes relacionadas a suas vivéncias cotidianas, como pode ser observado em

algumas falas:



Aluno A - “Eu vi sobre essa doenca em um filme*

Aluno B - “Eu vi no youtube quando estava estudando para o enem”

Aluno C - “Conhego porque ja joguei em um videogame”

Aluno D - “Eu nao sabia que ainda existia essa doenga no Brasil”

Aluno E - “De pandemia eu conhego s6 a de Covid-19”

Aluno F - “Eu conhec¢o a pandemia causada pela covid-19, mas o virus evoluiu ?“
Aluno G - “Foi causada porque o homem se alimentou do morcego e espirrou”

Aluno H - “E por isso que precisamos tomar vacina”

Os questionamentos levantados pelos estudantes durante a atividade foram
fundamentais para o aprofundamento do conteudo em sala de aula. O docente atuou
de forma ativa, esclarecendo duvidas, aproveitando esse momento para contextualizar
temas relevantes como surtos, epidemias e pandemias. Além disso, foi possivel
abordar novamente a evolugdo dos seres vivos, a importancia da vacinagcdo como uma
estratégia essencial de prevengéo coletiva, especialmente, em cenarios de emergéncia
em saude publica.

Ja na segunda aula da sequéncia de aulas, os estudantes foram levados ao
laboratorio de informatica para acessarem as plataformas NCBI e utilizarem o software
MEGA. A utilizagdo da plataforma NCBI no processo de ensino permitiu aos estudantes
uma aproximagao concreta com banco de dados que armazenam conhecimento
cientifico organizado e pode ser compartilhado. Por meio do acesso a bases de dados
como o GenBank, os discentes puderam compreender o funcionamento dos
repositorios publicos de sequéncias de DNA, RNA e proteinas, fundamentais para a
pesquisa em biologia molecular e evolutiva.

Ja na terceira aula apés a selecdo das sequéncias de Yersinia no Genbank,
ainda em laboratério de informatica os estudantes utilizaram o Software MEGA, versao
11.0.13 (Figura 03), como atividade ludica para realizar o alinhamento multiplo, das
sequéncias de previamente selecionadas na aula anterior. Apds realizar o alinhamento
completo (Figura 4), os estudantes utilizaram o recurso “Phylogeny” para a construgao

das arvores filogenéticas.



Essa experiéncia ludica possibilitou que os alunos visualizassem, na pratica,
como dados genéticos sdo armazenados, acessados e utilizados por pesquisadores
em todo o mundo de forma gratuita e colaborativa. Além disso, o contato com esse tipo
de ferramenta evidenciou o papel central da bioinformatica na ciéncia contemporanea,
sobretudo na comparagcdo de genomas de diferentes espécies, nos estudos de
evolugdo molecular, na construgao de arvores filogenéticas e na identificagado de genes
associados a doencas e caracteristicas especificas das pandemias historicas de
Yersinia sp.

Curiosamente, do total de 24 estudantes convidados a participar do estudo, 22
aceitaram participar. Contudo, a recusa dos dois participantes restantes merece uma
analise particular, pois evidencia uma barreira de natureza sociocultural. O nao
consentimento dos pais a participacdo do discente devido ao fato de que associaram o
nome da bactéria em questdo a conotacbes pejorativas e nao cientificas,
especificamente a uma suposta referéncia a elementos "diabdlicos" ou malignos. Este
episodio, embora isolado, serve como um caso de como o desconhecimento e a
descontextualizagdo podem gerar resisténcia ao avango do conhecimento, um
fendmeno observado na literatura sobre divulgacéo cientifica (Silva, 2020). E crucial
enfatizar que a nomenclatura "pestis" deriva do latim para "praga" ou "doencga
contagiosa", sendo um termo taxondmico estritamente descritivo e histérico, sem
qualquer fundamento ou conotagéo metafisica.

Além do que, de maneira quase unanime, os estudantes manifestaram surpresa
e admiracdo pela atividade, afirmando que a dinamica proposta foi "muito diferente do
que imaginaram". Esta reagcdo sugere que a metodologia aplicada conseguiu romper
com expectativas baseadas em modelos de aula convencionais, promovendo um
engajamento que transcende a mera obrigatoriedade curricular. A novidade da
abordagem parece ter atuado como um catalisador para a curiosidade na possibilidade

de eles proprios realizarem a pesquisa pela sequéncias de nucleotideos na plataforma.

Durante essas etapas os estudantes levaram as seguintes questodes:

Aluno A - “Isso tem dentro da gente?”



Aluno B - “Eu consigo visualizar o DNA dos seres humanos?“

Aluno C - “Isso serve para o qué?”

Ao vivenciar esse processo, os estudantes foram expostos a uma perspectiva
mais concreta e critica da ciéncia, compreendendo que o conhecimento cientifico ndo é
algo “inventado” ou meramente tedrico hipotético sem validagdo, mas fruto de uma
construcéo coletiva, fundamentada em evidéncias e constantemente atualizada. Essa
vivéncia contribui, portanto, para a valorizagdo da ciéncia enquanto pratica validativa,
sendo essencial para o avango do conhecimento cientifico das nossas préximas
geracgdes, além de promover um letramento cientifico necessario para formagao de
cidadaos criticos e conscientes.

A arvore filogenética de Yersinia sp. gerada pelos estudantes (Figura 14) € uma
representacao grafica simplificada das relagbes evolutivas entre diferentes organismos
ou genes, baseada em caracteristicas compartilhadas e na ancestralidade comum. A
partir das arvores € possivel visualizar como diferentes espécies ou linhagens se
diversificaram ao longo do tempo a partir de um ancestral comum, sendo amplamente
utilizada na biologia evolutiva, na taxonomia e na gendbmica comparativa (Santos,
2023).

No sentido da Sistematica Filogenética a avore filogenética € um dendrograma
que expressa relagdes filogenéticas tanto entre taxons terminais, quanto entre espécies
ancestrais e espécies descendentes (Amorim, 2002). Para a construgao das arvores,
foi utilizado o método de Maxima Verossimilhangca (MMV), que ja é nativo do software ,
€ um meétodo estatistico usado para estimar os parametros de um modelo, buscando os
valores que tornam os dados observados mais provaveis. Todavia essas informacodes
basicas foram exemplificadas para os discentes apenas como meros modelos

matematicos realizados pelo soffware Mega.



AL590842 1:12292-13763 Yersinia pestis CO92 complete genome

AE017042.1:12057-13545 Yersinia pestis biovar Microtus str. 91001 complete genome

AE009952.1:12016-13600 Yersinia pestis KIM10+ complete genome

Yersinia pseudotuberculosis IP31758

Fonte: O autor (2025)
Figura 14 - arvore filogenética obtida através das sequéncias nucleotidicas através do software
MEGA essas sequéncias demonstram as relagdes evolutivas entre os representantes da familia

Yersiniaceae e um outgroup para comparacao.

Esta arvore filogenética ilustra as relagdes evolutivas entre diferentes cepas do
grupo Yersiniaeceae, incluindo dois grupos externos (outgroups) utilizados como
referéncia comparativa. A representagdo esta organizada em uma escala temporal
evolutiva, partindo da cepa mais ancestral (na base da arvore) até a mais recente (no
topo).

Na base da arvore a cepa Y. pseudotuberculosis € considerada o ancestral
evolutivo mais préximo da Y. pestis. Evidéncias indicam que Y. pestis tenha emergido
ha cerca de 1.500 a 6.000 anos a partir de uma cepa de Y. pseudotuberculosis que
sofreu importantes adaptagdes genéticas, como a aquisicao de plasmideos especificos,
que permitiram sua alta viruléncia e transmissao via pulgas (Demeure, 2019).

A cepa KIM10+ foi isolada durante um surto ocorrido na Asia Central e esta
associada a Segunda Pandemia da Peste. Essa cepa representa o biovar Medievalis e
€ considerada uma linhagem ancestral, atuando como elo evolutivo entre os biovares
Antiqua e Medievalis (Deng, 2002).

A cepa CO92 foi isolada de um paciente com peste pneumdnica nos Estados
Unidos, em 1992. Associada a Terceira Pandemia da peste, ela representa o biovar

Orientalis e se destaca por ter sido uma das primeiras cepas de Yersinia pestis com o



genoma completamente sequenciado, sendo amplamente utilizada como modelo de
referéncia em estudos gendémicos(J. Parkhill, 2001; Deng et al., 2002).

O biovar Microtus de Yersinia pestis foi isolado principalmente de roedores
silvestres em focos endémicos na China, como as regides montanhosas de
Qinghai-Tibete. Este biovar é notavel por sua baixa viruléncia ou aviruléncia em
humanos, embora permanecga altamente letal para varias espécies de roedores e
camundongos de laboratorio.

Estudos genbmicos revelam que o biovar Microtus apresenta uma significativa
degradacdo gendmica, incluindo a perda de genes funcionais € o acumulo de
pseudogenes, elementos que refletem um processo de especializagdo adaptativa que é
possivel atenuagdo patogénica. Essas alteragbes genéticas podem estar relacionadas
a sua incapacidade de causar infecgao severa em seres humanos, ao contrario de
outros biovares (Barros, 2012 ).

Conforme escrita de Mayr (2008), a sistematica filogenética proporciona
organizar os conhecimentos sobre diversidade biolégica tomando como pressuposto as
relagdes de parentesco, promovendo a possibilidade de os estudantes compararem as
diferencas entre os seres, comparagao da vida, aproximando-se assim a uma
classificagdo mais condizente com a histéria evolutiva dos seres.

Por meio desses conhecimentos supracitados, dialoguei com os discentes sobre
a importancia de explorar a interface da ferramenta e aprender algumas das suas
principais funcionalidades, ao mesmo tempo que reforcamos conceitos essenciais,
como alinhamento de sequéncias, genética evolutiva, filogenia e bioinformatica. Assim,
os discentes além de visualizarem através das interfaces as regides das sequéncias
conservadas e variadas, puderam compreender como as arvores filogenética sao
geradas e na sequéncia debateram a histéria das sequéncias gendmicas das espécies
estudadas no tempo e no espaco (Figura 1; Figura 3; Figura 4), de uma forma
contextualizada.

Na quarta e ultima aula, apo6s a aplicagao das sequéncias didaticas, foi realizada
uma etapa de revisdo com os estudantes, através de quiz por meio da plataforma
wayground (https://wayground.com/), foram respondidas questbes de vestibulares

(figura 15), ao todo foram 10 perguntas (Apéndice C).



Fonte: O autor

Figura 15 - Realizacdo de atividade de revisdo em laboratério de informatica, com o objetivo
resolucao de questbes selecionadas do Exame Nacional do Ensino Médio (ENEM), visando a

consolidacéo dos conteudos trabalhados e a familiarizagado dos estudantes com o formato da avaliagéo.

Essa atividade teve como objetivo reforgar os conhecimentos a partir da
vivéncia, estimular a aplicagao pratica dos conceitos trabalhados e aproximar os
discentes do formato de avaliagédo presente nos vestibulares ao longo do Brasil.

Durante a realizagdo das questbes, houve constante mediagédo pedagogica,
quando dialoguei continuamente com os estudantes, promovendo o aprofundamento
dos conteudos. O docente atuou de forma ativa, esclarecendo duvidas, retomando
conceitos centrais e incentivando o raciocinio biolégico necessario para a resolugao
das questdes, configurando-se como um momento significativo de consolidagao da
aprendizagem. Nessa etapa reforcei a importancia da razao pela qual devemos estudar
evolucdo e incentivei que sempre que tenhamos duvidas devemos questionar quais
séo as evidéncias para o fendbmeno biolégico.

A escolha por questdes de vestibulares teve como finalidade contextualizar os
conteudos de evolucdo em situagdes reais de avaliagao, favorecendo a familiaridade
com o estilo de cobranga dos exames e fortalecendo a autonomia dos discentes frente

a esse tipo de desafio.



5.3. ANALISE DO QUESTIONARIO FINAL

Ao serem questionados novamente sobre o conceito de evolugao, observou-se
um aumento significativo no numero de estudantes que associaram corretamente o
fenbmeno a ideia de "descendéncia com modificacbes" (86,7%), conforme
demonstrado na Figura 13. Esse resultado indica uma melhora na compreensao

conceitual apds as intervengdes pedagdgicas aplicadas.

@ Descendéncia com modificagdo @ Transformagdo

Fonte: O autor

Figura 16 - Porcentagem dos alunos e seu entendimento sobre o significado de evolugdo. Em
verde estdo os alunos que acham que evolucao é um processo de descendéncia com modificagdes e em

laranja estdo os alunos que acham que evolugéo € um processo transformacional.

Os resultados obtidos indicam uma melhora na assimilagdo de ideias e
conceitos, por parte dos estudantes, em relacdo ao pensamento evolutivo.
Evidenciando que é possivel trabalhar conceitos considerados complexos e abstratos

com a introdugao das ferramentas de bioinformatica apresentadas.

Além disso, quando perguntados sobre a teoria evolutiva atual, 77,3% dos
alunos responderam ser o neodarwinismo e 22,2% falaram ser a teoria de Darwin
(Figura 14).
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Fonte: O autor

Figura 17 - Porcentagem dos alunos e seu entendimento sobre a teoria evolutiva mais aceita
atualmente, a esquerda do leitor esta a sintese moderna e o neodarwinismo, a direita do leitor esta a
teoria de Darwin.

Os dados indicam que os estudantes possuem uma compreensao mais alinhada
com o pensamento biolégico contemporaneo do século XXI, ao invés do pensamento
tipolégico predominante no século XIX.

Além disso, observa-se que os discentes conseguiram estabelecer conexdes
entre os conceitos evolutivos posterior a teoria da evolugao de Darwin e relacionar com
outras areas do conhecimento, demonstrando um raciocinio mais integrado e
interdisciplinar. Apesar de nao ter sido estabelecido o modelo da hereditariedade das
populagdes mendelianas e dos mecanismos basicos da evolugdo, que nao foram
objetivos desta pesquisa e, que é a base do neodarwinismo/sintese moderna (Figura
17).

A sequéncia de aulas foi recebida de forma bastante positiva pelos discentes,
resultando em um maior engajamento da turma durante a execugao das atividades. O
interesse demonstrado pela turma foi evidenciado pelo numero significativo de
questionamentos sobre os temas abordados e pela constante relacdo que
estabeleciam com situagdes do cotidiano, fato que contribuiu significativamente para o

dinamismo das atividades.



Quando questionados sobre a contribuicdo da atividade para a compreensao do
conteudo de evolugéo (Figura 15), 77,8% dos discentes afirmaram que ela facilitou o
entendimento. Em contrapartida, 11,1% consideraram que ndo houve contribuicdo

significativa, e outros 11,1% classificaram a atividade como indiferente.
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Figura 18 - Proporgéo de discentes que acharam que a atividade de sequéncia didatica facilitou o aprendizado do

conteudo de evolugao.

Os resultados demonstram que a metodologia utilizada foi eficaz para promover
a compreensdo do pensamento evolutivo do século XXI pelos discentes. Isso é
especialmente relevante, considerando que esse tipo de conteudo frequentemente
exige um alto nivel de abstracdo, uma habilidade que nem sempre é estimulada pelas
metodologias tradicionais de ensino (Corréa, 2010; Nobre, 2017).

As ferramentas de bioinformatica colocam o estudante no centro do processo de
aprendizagem e tornam o aprendizado significativo, promovendo um ambiente ludico e
interdisciplinar que permite preparar os estudantes para as questdes emergentes da
biologia do século XXI (Martins; Tavares e Lencastre, 2017).

Segundo Castro et al. (2020) as ferramentas da bioinformatica possibilitam aos
alunos uma inser¢ao tecnologica e sua aprendizagem proporciona momentos mais
atrativos que contribuem para o seu aprendizado. Aliado a isso, como destaca Maia et
al. (2020), o uso de softwares de analise filogenética no ensino médio e superior
contribui para o desenvolvimento do raciocinio cientifico e da compreensdao de

processos evolutivos complexos de forma interativa e contextualizada.



O modelo pratico proposto na presente pesquisa de ensino nao apenas
favoreceu a aprendizagem dos conceitos de biologia evolutiva, mas também favoreceu
a correlagao entre conceitos de microbiologia, saude publica, informatica e fortaleceu o
entendimento de como os dados cientificos sdo processados e interpretados para
construir explicagdes evolutivas, legitimando o poder do conhecimento cientifico.

A insercao de ferramentas computacionais como as disponiveis no NCBI e no
MEGA no contexto dessa pesquisa permitiu integrar a bioinformatica ao ensino de
Biologia, tornando o processo de ensino-aprendizagem mais significativo e alinhado
com a pratica cientifica atual. Por meio da visualizacdo dos alinhamentos de
sequéncias geneticas (Figura 4), os discentes puderam observar padrées conservados
de bases de DNA, bem como regides de variagdo entre as sequéncias analisadas.
Esse tipo de atividade contribui significativamente para que os discentes
compreendam, de forma concreta, que as espécies variam ao longo do tempo.

Essa atividade promove por tanto a Alfabetizagdo Cientifica (AC) ao possibilitar
que os estudantes aprendessem conhecimentos cientificos e os aplicassem de forma
critica em seu cotidiano. Segundo Sasseron e Carvalho (2011), a AC ocorre quando o
individuo se apropria do conhecimento cientifico e o utiliza criticamente em situacdes
reais do dia a dia. O objetivo da AC nao é formar cientistas, mas sim cidadaos criticos,
capazes de compreender o mundo, avaliar informagdes com base cientifica e participar

ativamente da sociedade.

5.3.1. EXPERIENCIA PREVIA DOS ESTUDANTES EM
LABORATORIO DE INFORMATICA

Quando questionados sobre o uso do laboratério de informatica, metade da
turma (50%) afirmou ter tido atividades envolvendo o conteudo de biologia no

laboratorio, enquanto outros 50% afirmaram que nunca tiveram (Figura 18).



Fonte: O autor

Figura 19 - Proporcdo de estudantes que tiveram algum tipo de aula envolvendo o contetdo de

Biologia no laboratério de informatica.

O dialogo com os estudantes permitiu identificarmos que as experiéncias prévias
relatadas pelo grupo que teve atividades no laboratorio de informatica, ou seja, 50% do
grupo avaliado eram restritas apenas a atividades de assistir flmes relacionados ao
conteudo de biologia e de realizar pesquisas na web.

A falta de experiéncia pelo outro 50% do grupo entrevistado ndo pode aqui ser
determinada. Todavia, identificamos algumas limitagdes estruturais na unidade onde foi
realizada a presente pesquisa de ensino, com um numero reduzido de computadores
em relacdo ao numero de estudantes por sala de aula e principalmente de dificuldade
ao instalar o MEGA nos computadores, dependendo de uma autorizagao externa.

Os dados obtidos revelam importantes limitagdes estruturais e pedagdgicas que
implicam diretamente no processo de ensino-aprendizagem, especialmente no que diz
respeito ao uso de recursos tecnologicos e laboratoriais. Embora a escola possua
laboratério de informatica, nem todos os estudantes conseguem acessa-lo, tendo a
necessidade de formar duplas e trios em um unico equipamento.

A dificuldade na instalacdo do programa exigiu que a instituigdo entrasse em
contato com 6rgaos superiores para liberagado do MEGA aos computadores. O que
atrasou e dificultou a execugao plena da proposta. Tais obstaculos evidenciam um
cenario ainda distante do ideal, no qual a infraestrutura deveria apoiar, € nao limitar,

praticas pedagogicas inovadoras e integradas as tecnologias digitais.



Segundo Costa (2015), a aquisicdo de novas tecnologias por parte das
escolas ndo € garantia de aprendizagem, pois, ha pratica, muitas escolas que
possuem tecnologias a sua disposicdo muitas vezes ndo sao utilizadas, e se
sdo, sao utilizadas sem a devida exploragao pedagogica, resumindo-se apenas em
um acessorio. Além disso, as organizagdes que sdo ligadas a escola devem colaborar
para que essas novas formas de ensino acontecam, propiciando o acesso tanto de
alunos quanto de professores aos recursos necessarios para as novas praticas
educacionais.

De acordo com Cardoso (2018) a utilizagao dos computadores no ensino pode
proporcionar um maior didlogo de conteudo por parte dos discentes, tornando a
aprendizagem mais facil e prazerosa e, consequentemente, pode trazer um maior
engajamento e para o professor maior disponibilidade de conteudos para serem
trabalhados.

Além disso, a figura do professor como mediador durante a atividade € essencial
para organizar o conhecimento e o uso das ferramentas digitais, uma vez que o
simples acesso as tecnologias ndo garante seu uso eficaz se ndo houver orientagao
adequada.

O professor é quem define quando, por que e como utilizar o recurso tecnoldgico
a servigo do processo de ensino-aprendizagem (BRASIL, 1998, p. 155). Entretanto a
realidade atual do brasil, geralmente os professores no ensino médio lecionam em um
grande numero de turmas com um grande numero de discentes e geralmente
trabalham em mais de uma escola. Limitando sua disponibilidade de se especializar na
educacao na era digital (Oliveira, 2003; Rosa, 2013).

Além disso, a dificuldade de formacao continuada de professores na area, faz
com que muitos profissionais se tornem resistentes ao uso e incorporagcéo de novas
tecnologias na sala de aula e deixem de utiliza-las por falta de formacéo (Costa, 2015).

Finalmente, a dimensdo pedagdgica e emocional da resisténcia dos discentes.
Mesmo que os professores estejam preparados sobre os conteudos de biologia,
sempre ha desafios em lidar com conteudos complexos e sensiveis: com a reagao dos
discentes, que muitas vezes podem resistir a aceitacdo da teoria da evolugédo por

causa de suas crengas pessoais ou por falta de repertorio cientifico com a realidade



pessoal; com a necessidade de estratégias didaticas inovadoras, como o0 uso de
debates, simulagdes, estudos de caso ou abordagem por historias evolutivas como € o
caso desse trabalho, que podem ajudar a tornar o conteudo mais acessivel e
engajadora; dificuldade de integragdo entre biologia e outras areas, como filosofia e
sociologia, para discutir ciéncia, fé, e construgdo de conhecimento, favorecendo um

pensamento critico mais amplo.

6. CONCLUSOES

O presente estudo permitiu concluir que as ferramentas de bioinformatica
contribuem significativamente para o processo de ensino-aprendizagem de conceitos
evolutivos no ensino meédio. Apesar de ainda serem pouco exploradas nesse nivel de
ensino, essas ferramentas apresentam grande potencial para transformar a
compreensao cientifica dos estudantes, oferecendo experiéncias interativas e
contextualizadas que dialogam com as ciéncias bioldgicas, gendmicas, sociais e da
saude.

A utilizacdo dessas ferramentas no ensino da evolugdao mostrou-se eficaz por
sua capacidade de traduzir conceitos tedricos em representagdes dindmicas, facilitando
a superagao de desafios como a persisténcia de concepgbes equivocadas e a
dificuldade de compreensdo dos mecanismos evolutivos. Por meio de sequéncias de
aulas aplicadas de forma ludica, que envolveram o alinhamento de sequéncias e a
construcdo de arvores filogenéticas, os estudantes puderam visualizar processos
historicos e evolutivos relacionados a bactéria Yersinia pestis.

A atividade revelou que inicialmente os discentes pensavam na evolugao a partir
do pensamento tipologico (século XIX). No entanto, ao serem apresentados as
ferramentas de bioinformatica, conseguiram avangar em diregdo ao pensamento
evolutivo atual e entenderem que o material genético das espécies sofrem alteragcdes
ao longo do tempo.

Os estudantes ao utilizarem as ferramentas de bioinformatica contextualizadas

com os diferentes momentos histéricos das pandemias de Yersinia pestis e,



conseguiram fazer um paralelo com a pandemia da covid-19 ao correlacionar a
modificagdo do virus e seus diferentes variantes identificados na atualidade.

As ferramentas de bioinformatica facilitam também a observacido da variagao
genética em populagbdes, contribuindo para o entendimento das dinamicas
populacionais e das herangas mendelianas, tornando mais clara a atuagdo da
bioinformatica na ciéncia contemporanea.

O uso das ferramentas de bioinformatica utilizada como um recurso ludico, apos
as sequéncias de aulas, sao eficazes na promogdo do pensamento critico e podem
facilitar a compreensao da evolugao das espécies e consequentemente contribui para a
alfabetizacao cientifica.

Superar as barreiras do ensino-aprendizagem dos conteudos de evolugao exige
0 uso de praticas interdisciplinares e criativas que conectem os conteudos cientificos a
vivéncia dos discentes, estimulando o pensamento critico e a aprendizagem
significativa. Contudo, a ampliagdo do uso dessas metodologias requer investimentos
em infraestrutura tecnoldgica e na formacéo continuada de professores.

Por fim, o ensino da evolugéo continua enfrentando dificuldades no processo de
ensino-aprendizagem, em parte devido as dificuldades emocionais enfrentadas por
professores e estudantes, além de desafios pedagogicos, especialmente pela
resisténcia de ambos, influenciada por crengas pessoais e pela falta de embasamento

cientifico.
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8. APENDICES

8.1. APENDICE A.

Formulario produzido no Google Forms e fornecido aos estudantes.

1 - Vocé ja teve aulas no laboratério de informatica da escola? Se sim, que tipo de atividades
realizou?

2 - Vocé ja ouviu falar sobre o conceito de pandemias?

() SIM
() NAO
() OUTRO

3 - Vocé acha que a evolugao dos seres vivos pode estar relacionada com o surgimento de
novas pandemias (como a COVID-19) ? Na sua opinido, as pandemias estao relacionadas
apenas a virus ou também podem ser causadas por bactérias e fungos?

() sim
() néo
() talvez
() outro

4 - Vocé ja ouviu falar sobre a Peste Negra/peste bubdnica ou sobre a bactéria Yersinia pestis?

() sim
() néo
() outro

5 - Vocé ja estudou anteriormente o conteudo de Evolugao?

sim
nao
talvez
outro

Se vocé estudou sobre Evolugao, gostou de estudar?

sim
nao
talvez
outro

Para vocé, a evolugédo é um processo:
transformacional

mutacional L
descendéncia com modificagdes
outro

Qual a teoria evolutiva mais aceita?

Lamarckismo

Darwinismo .
Sintese moderna/ neodarwinismo
outro

SeD\ilngé)ILé estudou sobre evolugao, vocé acha os conteudos de evolugao algo:

Abstrato
Nao estudei
Outro



8.2. APENDICEB

Sequéncias nucleicas utilizadas na sequéncia de aula.

#AE017042.1:12057-13545 Yersinia pestis biovar Microtus str. 91001 complete genome

1
------- ATTGAACGCTGGCGGCAGGCCTAACACATGCAAGTCGAGCGGCAGCGGGAAGTAGTTTACTACTTTGCCGGCGAGCGGCGGACG
GGTGAGTAATGTCTGGGGATCTGCCTGATGGAGGGGGATAACTACTGGAAACGGTAGCTAATACCGCATGACCTCGCAAGAGCAAAGTG
GGGGACCTTAGGGCCTCACGCCATCGGATGAACCCAGATGGGATTAGCTAGTAGGTGGGGTAATGGCTCACCTAGGCGACGATCCCTA
GCTGGTCTGAGAGGATGACCAGCCACACTGGAACTGAGACACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATG
GGCGCAAGCCTGATGCAGCCATGCCGCGTGTGTGAAGAAGGCCTTCGGGTTGTAAAGCACTTTCAGCGAGGAGGAAGGGGTTGAGTT
TAATACGCTCAATCATTGACGTTACTCGCAGAAGAAGCACCGGCTAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGGAGGGTGCAAGCGTT
AATCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGCACGCAGGCGGTTTGTTAAGTCAGATGTGAAATCCCCGCGCTTAACGTGGGAACTGCATTTGAA
ACTGGCAAGCTAGAGTCTTGTAGAGGGGGGTAGAATTCCAGGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATCTGGAGGAATACCGGTGGCGAA
GGCGGCCCCCTGGACAAAGACTGACGCTCAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAA
CGATGTCGACTTGGAGGTTGTGCCCTTGAGGCGTGGCTTCCGGAGCTAACGCGTTAAGTCGACCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGG
TTAAAACTCAAATGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTACTCTTG
ACATCCACAGAATTTGGCAGAGATGCTAA-AGTGCCTTCGGGAACTGTGAGACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTTGTGAA
ATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTATCCTTTGTTGCCAGCACGTAATGGTGGGAACTCAAGGGAGACTGCCGGTGAC
AAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGGCCCTTACGAGTAGGGCTACACACGTGCTACAATGGCAGATACAAAGTGAA
GCGAACTCGCGAGAGCCAGCGGACCACATAAAGTCTGTCGTAGTCCGGATTGGAGTCTGCAACTCGACTCCATGAAGTCGGAATCGCT
AGTAATCGTAGATCAGAATGCTACGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCATGGGAGTGGGTTGCAAAAGAA
GTAGGTAGCTTAACCTTCGGGAGGGCGCTTACCACTTTGTGATTCATGACTGGGGTGAAGTCGTAACAAGGTAACCGTAGG

#AE009952.1:12016-13600 Yersinia pestis KIM10+ complete genome

1
AATTGAAGAGTTTGATCATGGCTCAGATTGAACGCTGGCGGCAGGCCTAACACATGCAAGTCGAGCGGCAGCGGGAAGTAGTTTACTAC
TTTGCCGGCGAGCGGCGGACGGGTGAGTAATGTCTGGGGATCTGCCTGATGGAGGGGGATAACTACTGGAAACGGTAGCTAATACCGC
ATGACCTCGCAAGAGCAAAGTGGGGGACCTTAGGGCCTCACGCCATCGGATGAACCCAGATGGGATTAGCTAGTAGGTGGGGTAATGG
CTCACCTAGGCGACGATCCCTAGCTGGTCTGAGAGGATGACCAGCCACACTGGAACTGAGACACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCA
GCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCCATGCCGCGTGTGTGAAGAAGGCCTTCGGGTTGTAAAGCACTTTCA
GCGAGGAGGAAGGGGTTGAGTTTAATACGCTCAATCATTGACGTTACTCGCAGAAGAAGCACCGGCTAACTCCGTGCCAGCAGCCGCG
GTAATACGGAGGGTGCAAGCGTTAATCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGCACGCAGGCGGTTTGTTAAGTCAGATGTGAAATCCCCGCGC
TTAACGTGGGAACTGCATTTGAAACTGGCAAGCTAGAGTCTTGTAGAGGGGGGTAGAATTCCAGGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGAT
CTGGAGGAATACCGGTGGCGAAGGCGGCCCCCTGGACAAAGACTGACGCTCAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATA
CCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGATGTCGACTTGGAGGTTGTGCCCTTGAGGCGTGGCTTCCGGAGCTAACGCGTTAAGTCGACCGC
CTGGGGAGTACGGCCGCAAGGTTAAAACTCAAATGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGCAAC
GCGAAGAACCTTACCTACTCTTGACATCCACAGAATTTGGCAGAGATGCTAAAGTGCCTTCGGGAACTGTGAGACAGGTGCTGCATGGC
TGTCGTCAGCTCGTGTTGTGAAATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTATCCTTTGTTGCCAGCACGTAATGGTGGGAAC
TCAAGGGAGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGGCCCTTACGAGTAGGGCTACACACGTGCT
ACAATGGCAGATACAAAGTGAAGCGAACTCGCGAGAGTCAGCGGACCACATAAAGTCTGTCGTAGTCCGGATTGGAGTCTGCAACTCGA
CTCCATGAAGTCGGAATCGCTAGTAATCGTAGATCAGAATGCTACGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCAT
GGGAGTGGGTTGCAAAAGAAGTAGGTAGCTTAACCTTCGGGAGGGCGCTTACCACTTTGTGATTCATGACTGGGGTGAAGTCGTAACAA
GGTAACCGTAGGGGAACCTGCGGTTGGATCACCTCCTTACCTAACGATACGCATTGCGCAGTGCCCACACAGATTGTCTGAT

#AL590842.1:12292-13763 Yersinia pestis CO92 complete genome

1
------- ATTGAACGCTGGCGGCAGGCCTAACACATGCAAGTCGAGCGGCAGCGGGAAGTAGTTTACTACTTTGCCGGCGAGCGGCGGACG
GGTGAGTAATGTCTGGGGATCTGCCTGATGGAGGGGGATAACTACTGGAAACGGTAGCTAATACCGCATGACCTCGCAAGAGCAAAGTG
GGGGACCTTAGGGCCTCACGCCATCGGATGAACCCAGATGGGATTAGCTAGTAGGTGGGGTAATGGCTCACCTAGGCGACGATCCCTA
GCTGGTCTGAGAGGATGACCAGCCACACTGGAACTGAGACACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATG
GGCGCAAGCCTGATGCAGCCATGCCGCGTGTGTGAAGAAGGCCTTCGGGTTGTAAAGCACTTTCAGCGAGGAGGAAGGGGTTGAGTT
TAATACGCTCAATCATTGACGTTACTCGCAGAAGAAGCACCGGCTAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGGAGGGTGCAAGCGTT
AATCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGCACGCAGGCGGTTTGTTAAGTCAGATGTGAAATCCCCGCGCTTAACGTGGGAACTGCATTTGAA
ACTGGCAAGCTAGAGTCTTGTAGAGGGGGGTAGAATTCCAGGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATCTGGAGGAATACCGGTGGCGAA
GGCGGCCCCCTGGACAAAGACTGACGCTCAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAA
CGATGTCGACTTGGAGGTTGTGCCCTTGAGGCGTGGCTTCCGGAGCTAACGCGTTAAGTCGACCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGG
TTAAAACTCAAATGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTACTCTTG
ACATCCACAGAATTTGGCAGAGATGCTAA-AGTGCCTTCGGGAACTGTGAGACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTTGTGAA
ATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTATCCTTTGTTGCCAGCACGTAATGGTGGGAACTCAAGGGAGACTGCCGGTGAC
AAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGGCCCTTACGAGTAGGGCTACACACGTGCTACAATGGCAGATACAAAGTGAA
GCGAACTCGCGAGAGCCAGCGGACCACATAAAGTCTGTCGTAGTCCGGATTGGAGTCTGCAACTCGACTCCATGAAGTCGGAATCGCT
AGTAATCGTAGATCAGAATGCTACGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCATGGGAGTGGGTTGCAAAAGAA
GTAGGTAGCTTAACCTTCGGGAGGGCGCTTACCACTTTGTGATTCATGACTGGGGTGAAGTCGT------mmmmmmmmm-

>NC_008150.1 Yersinia pestis Antiqgua, complete sequence
GATCTTTTTATTTAAAGATCTCTTTATTAGATCTCTTATTAGGATCATGATCCTCTGTGGATAAGTGATTATTCACATGGAAGATCATATAATTA
AGGAGGATCGTTTGTTGTGAGTGACCGGTGATCCTATTGCGTATAGCTGGGATCTAAATGGCATGTTATGCACAGTCACTCGGCAGAATC
AAGGTTGTTATGTGGATATCTACTCCCTGCTTTTAAGCATAGTTATACACATTCGTTCGCGCGATCTTTGAGCTAATTAGAGTAAAT
TAATCCAATCTTTGACCCAAATCTCTGCTGGATCCTCTGGTATTTCATGTTGGATGACGTCAATTTCTAAACCCAACCGTTGAGCACCTTGT
GCGATCAATTGTTGATCCAGTTTTATGATTGCACCGCAGAAAGTGTCATATTCTGAGCTGCCTAAACCAACCGCCCCAAAGCGTACTTGG
GATAAATCAGGCTTTTGTTGTTCGATCTGTTCTAATAATGGCTGCAAGTTATCAGGTAGATCCCCGGCACCATGAGTGGATGTCACGATTA
CCACAGGCCATTCAGCGTAAGTTCGTCCAACTCTGGGCCATGAAGTATTTCTGTAGAAAACCCAGCTTCTTCTAATTTATCCGCTAAATGT
TCAGCAACATATTCAGCACTACCAAGCGTACTGCCACTTATCAACGTTATGTCAGCCATTCAAGAACCCAACTGAAGTAAAGAGCTGGCAT
TGTACTCTGTGAATCAGCTGGGATCTAGCTGTGGATAATGTGGGTATAGTTATTTTAGGGTTAAGGAACGATCGTACGCATGATAGGGTTTT




GCAGTATATTAGTGTCTCGGTTGACTGGATCTCATCAATAGTCTGGATTTTGTTGATAAGTACCTGCTGCAATGCATCAATGGATTTACACA
TCACTTTAATAAATATGCTGTAGTGGCCAGTGGTGTAATAGGCCTCAACCACTTCTTCTAAGCTTTCCAATTTTTTCAAGGCGGAAGGGTAA
TCTTTGGCACTTTTCAAGATTATGCCAATAAAGCAGCAAACGTCGTAACCCAGTTGTTTTGGGTTAACGTGTACACAAGCTGCGGTAATGA
TCCCTGCTTGCCGCATCTTTTCTACTCTTACATGAATAGTTCCGGGGCTAACAGTGAGGTTTTTGGCTAATTCAGCATAGGGTGTGCGTG
CATTTTCCATTAATGCTTTCAGGATGCTGCGATCGAGATTATCGATCTGATAAATTTCACTCATATTTCCCCCGTTTTTTTATCGATATCTCAA
I\-(I::}AC-I- éEg_CI_-} AC CE)é;l_;ﬁ'_lI'_/gﬁﬁc\'l_'l_'ltz“CATTATTAAAACCATAAG GCTATATTTGTTATTGGATATTGAATTTAACCCTCATTCTGTTGCTTAATCGATGACA

8.3. APENDICEC

8.3.1. TCLE PARA OS MAIORES DE IDADE
UNIVERSIDADE FEDERAL DE PERNAMBUCO
DEPARTAMENTO DE BIOLOGIA
TERMO DE CONSENTIMENTO LIVRE E ESCLARECIDO

Leia este documento com bastante atengéo antes de assina-lo. Caso haja alguma palavra ou frase que o (a) senhor
(a) ndo consiga entender, converse com o pesquisador responsavel pelo estudo ou com um membro da equipe
desta pesquisa para esclarecé-los. A proposta deste termo de consentimento livre e esclarecido (TCLE) & explicar
tudo sobre o estudo e solicitar a sua permissao para participar do mesmo.

Ao (A) estudante maior de 18 anos de idade, o (a) qual esta sendo convidado (a) a participar da pesquisa intitulada
“Contribuicdes do uso de ferramentas de bioinformatica no ensino e aprendizagem de evolugdo envolvendo a
tematica pandemias causadas pela bactéria Yersinia pestis’, sob a responsabilidade do pesquisador Matheus
Geovane Gomes de Sousa e orientacdo da Dr.? Nara Suzy Aguiar e do Me Alexsandro Alberto da Silva, a qual
pretende compreender quais as contribuicdes da utilizacdo de ferramentas de bioinformatica no ensino e
aprendizagem da biologia evolutiva a partir da tematica pandemias provocadas pela bactéria Yersinia pestis.

A sua participagdo é voluntaria e se dara por meio da atitude ativa, ao responder um questionario diagndstico,
vivenciado dentro de trés encontros, de duas horas-aulas cada, com 01 hora e 30 minutos de duragéo, onde sera
aplicado um jogo didatico sobre arvores filogenéticas, debates critico reflexivo sobre os fundamentos da teoria
evolutiva por meio de tirinhas, producédo de arvores filogenéticas com o uso de softwares de bioinformatica e de
mapas mentais, envolvendo conteudos de genética e evolugédo no contexto de pandemias provocadas pela bactéria
Yersinia pestis, durante as aulas de biologia, no ambiente de sala de aula e do laboratdrio de informatica da Escola
de Referéncia em Ensino Médio Professora Helena Pugd, situada na rua Quinze de Margo, SN - San Martin,
Recife-PE, CEP 50761-275.

Os riscos decorrentes de sua participagdo na pesquisa podera ser relembrar os impactos na vida e na saude mental
vividos por muitas familias durante a ultima pandemia de COVID-19. Ao aceitar participar na pesquisa, os resultados
decorrentes do estudo estardo contribuindo com a produgéo cientifica da area de ensino de ciéncias/biologia, a
aprendizagem de conceitos de genética de populacdo e evolucdo através de uma abordagem tematica
interdisciplinar sobre pandemias, de ferramentas de dois softwares aplicados na bioinformatica, de agbes ludicas,
dialdgico-problematizadoras e critico-reflexivas.

Se depois de consentir sua participagdo desistir de continuar participando, tem o direito e a liberdade de retirar seu
consentimento em qualquer fase da pesquisa, seja antes ou depois da coleta dos dados, independente do motivo e
sem prejuizo a sua pessoa.

Nao esta previsto nenhum tipo de pagamento pela participagdo na pesquisa e ndo tera nenhum custo com respeito
aos procedimentos descritos. As despesas serdo pagas pelo orcamento da pesquisa e os resultados serédo
analisados e publicados em eventos e revistas/periddicos da area de ensino/educagéo em ciéncias/biologia nacional
e/ou internacional. Por ocasido da publicagdo dos resultados, seu nome sera mantido em sigilo absoluto, bem como
em todas as fases da pesquisa.

E garantido o livre acesso a todas as informagdes e esclarecimentos adicionais sobre o estudo e suas
consequéncias a qualquer momento do desenvolvimento do estudo. Para isso, podera procurar o pesquisador no



endereco rua Dom Manuel de Medeiros, SN — Dois Irmaos, Recife-PE, CEP 52171-900, no numero de telefone (81)
9 8402-4750 ou no enderego de e-mail: math

Consentimento Pés—Informacgao

Eu, , fui informado sobre o projeto
“Contribuicdes do uso de ferramentas de bioinformatica no ensino e aprendizagem de evolugdo envolvendo a
tematica pandemias causadas pela bactéria Yersinia pestis” que o pesquisador quer fazer e porque precisa de minha
colaboracgdo, deixo claro que entendi a explicagdo. Por isso, concordo com a participagdo no projeto, sabendo que
ndo vai haver ganho nenhum e que pode sair quando quiser. Este documento foi emitido em duas vias que serao
ambas assinadas por mim e pelo pesquisador, ficando uma via com cada um de nés.

Data: / /

Assinatura do participante menor de 18 anos de idade

Assinatura do pesquisador

8.3.2. TCLE PARA MENORES DE IDADE

UNIVERSIDADE FEDERAL DE PERNAMBUCO
DEPARTAMENTO DE BIOLOGIA
TERMO DE CONSENTIMENTO LIVRE E ESCLARECIDO

Leia este documento com bastante atencdo antes de assina-lo. Caso haja alguma palavra ou frase que o
(a) senhor (a) ndo consiga entender, converse com o0 pesquisador responsavel pelo estudo ou com um
membro da equipe desta pesquisa para esclarecé-los. A proposta deste termo de consentimento livre e
esclarecido (TCLE) é explicar tudo sobre o estudo e solicitar a sua permissao para participar do mesmo.

Aos senhores pais e/ou responsaveis do (a) estudante menor de 18 anos de idade, o (a) qual esta sendo
convidado a participar da pesquisa intitulada “Contribuicées do uso de ferramentas de bioinformatica no
ensino e aprendizagem de evolugao envolvendo a tematica pandemias causadas pela bactéria Yersinia
pestis”, sob a responsabilidade do pesquisador Matheus Geovane Gomes de Sousa e orientagdo da Dr.2
Nara Suzy Aguiar e do Me Alexsandro Alberto da Silva, a qual pretende compreender quais as
contribuicbes da utilizacdo de ferramentas de bioinformatica no ensino e aprendizagem da biologia
evolutiva a partir da tematica pandemias provocadas pela bactéria Yersinia pestis.

A participagdo do (a) estudante & voluntaria e se dara por meio da atitude ativa, ao responder um
questionario diagndstico, vivenciado dentro de trés encontros, de duas horas-aulas cada, com 01 hora e
30 minutos de duragdo, onde sera aplicado um jogo didatico sobre arvores filogenéticas, debates critico
reflexivo sobre os fundamentos da teoria evolutiva por meio de tirinhas, produgdo de arvores
filogenéticas com o uso de softwares de bioinformatica e de mapas mentais, envolvendo contetdos de
genética e evolucdo no contexto de pandemias provocadas pela bactéria Yersinia pestis, durante as
aulas de biologia, no ambiente de sala de aula e do laboratério de informatica da Escola de Referéncia
em Ensino Médio Professora Helena Pugo, situada na rua Quinze de Margo, SN - San Martin, Recife-PE,
CEP 50761-275.



Os riscos decorrentes da participagdo na pesquisa podera ser relembrar os impactos na vida e na saude
mental vividos por muitas familias durante a ultima pandemia de COVID-19. Se os senhores aceitarem a
participacdo do (a) estudante na pesquisa, os resultados decorrentes do estudo estardo contribuindo
com a produgdo cientifica da area de ensino de ciéncias/biologia, a aprendizagem de conceitos de
genética de populacdo e evolugéo através de uma abordagem tematica interdisciplinar sobre pandemias,
de ferramentas de dois softwares aplicados na bioinformatica, de acgdes Iudicas,
dialoégico-problematizadoras e critico-reflexivas.

Se depois de consentir a participagdo do (a) estudante desistir de continuar participando, tem o direito e
a liberdade de retirar seu consentimento em qualquer fase da pesquisa, seja antes ou depois da coleta
dos dados, independente do motivo e sem prejuizo ao (a) estudante.

N&o esta previsto nenhum tipo de pagamento pela participagdo na pesquisa e ndo tera nenhum custo
com respeito aos procedimentos descritos. As despesas serdo pagas pelo orgamento da pesquisa e 0s
resultados serdo analisados e publicados em eventos e revistas/periddicos da area de ensino/educacao
em ciéncias/biologia nacional e/ou internacional. Por ocasido da publicagdo dos resultados, o nome do
(a) estudante sera mantido (a) em sigilo absoluto, bem como em todas as fases da pesquisa.

E garantido ao (a) estudante o livre acesso a todas as informagdes e esclarecimentos adicionais sobre o
estudo e suas consequéncias a qualquer momento do desenvolvimento do estudo. Para isso, podera
procurar o pesquisador no enderego rua Dom Manuel de Medeiros, SN — Dois Irmaos, Recife-PE, CEP
52171-900, no numero de telefone (81) 9 8402-4750 ou no enderego de e-mail:
matheus.geovane@ufrpe.br

Consentimento Pés—Informacéao
Eu, , fui informado (a)
sobre o projeto “Contribuicbes do uso de ferramentas de bioinformatica no ensino e aprendizagem de
evolugcédo envolvendo a tematica pandemias causadas pela bactéria Yersinia pestis” que o pesquisador
quer fazer e porque precisa da minha autorizagdo na colaboragcdo do (a) estudante
menor de 18
anos de idade, deixo claro que entendi a explicagdo. Por isso, concordo com a participagao dele (a) no
projeto, sabendo que nao vai haver ganho nenhum e que pode sair quando quiser. Este documento foi
emitido em duas vias que serdo ambas assinadas por mim (pais/responsaveis), o (a) estudante e pelo
pesquisador, ficando uma via com cada um de nos.

Data: / /

Assinatura do (a) pai/mae ou responsavel

Assinatura do participante menor de 18 anos de idade

Assinatura do pesquisador
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