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RESUMO

A sociedade atual tem como caracteristica a presenca cada vez mais acentuada da ciéncia e
da tecnologia, dessa forma os estudantes da era tecnoldgica demandam da escola um novo
espago de ensino, um espaco em que possam e sejam capazes de inferir, modificar e
produzir. O uso das Tecnologias Digitais da Informagao e Comunicacao (TDICs) no ensino,
desempenham um papel importante. Nessa perspectiva, este trabalho teve por objetivo
produzir um manual de aulas, usando o software Molecular Evolutionary Genetics Analysis
(MEGA), como o recurso de apoio didatico para as aulas de biologia. A metodologia foi
dividida em trés etapas: 1@ — levantamento bibliografico; 2@ — planejamento das aulas; e 32
— elaboracao do manual. Que resultou em um manual com 25 paginas, intitulado MEGA
Molecular Evolutionary Genetics Analysis. uma ferramenta pedagdgica, no formato PDF,
dividido em 5 capitulos de acordo com uma perspectiva de ensino investigativo. A sequéncia
de capitulos e o encadeamento das ideias foram construidos de tal maneira a funcionar
como sugestao de como poderao discorrer as aulas, podendo ser aplicado para a realizacao
de andlises simples tanto em escolas com poucos ou muitos recursos tecnoldgicos. Conclui-
se que o material podera ser usado em aulas de biologia do ensino médio, que a partir dele
professores interessados em inserir a ferramenta terdo um suporte adequado e que estudos
posteriores sejam feitos demonstrando a aplicagao do manual em sala de aula.
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ABSTRACT

Today's society is characterized by the increasing presence of science and technology, so
students of the technological era demand from the school a new teaching space, a space in
which they can and are able to infer, modify and produce. The use of Digital Information and
Communication Technologies (DICTs) in teaching plays an important role. From this
perspective, this work aimed to produce a class manual, using the Molecular Evolutionary
Genetics Analysis (MEGA) software, as a didactic support resource for biology classes. The
methodology was divided into three stages: 1st — bibliographic survey; 2nd — lesson
planning; and 3rd — elaboration of the manual. That resulted in a manual with 25 pages,
entitled MEGA Molecular Evolutionary Genetics Analysis: a pedagogical tool, in PDF format,
divided into 5 chapters according to an investigative teaching perspective. The sequence of
chapters and the chaining of ideas were constructed in such a way as to function as a
suggestion of how the classes could be taught, and can be applied to carry out simple
analyzes both in schools with few or many technological resources. It is concluded that the
material can be used in high school biology classes, from which teachers interested in
inserting the tool will have adequate support and that further studies will be carried out
demonstrating the application of the manual in the classroom.

KEYWORDS: TIDCs; teaching bioinformatics, active methodology.

INTRODUCAO

O processo de globalizagao influencia fortemente na educacao, de tal forma que ela
busca se adequar aos avancos tecnoldgicos, utilizando os recursos provenientes deste
avanco para o aprimoramento do processo de ensino, com o viés de propiciar atividades
pedagdgicas inovadoras (SANTOS et al., 2018).

Para Moran (2015), considerando as mudancas ocorridas na sociedade, ha um
impasse diante da educagao formal; o que deve ser feito para que o ensino evolua em
conjunto com as grandes mudancgas e ainda assim fazer com que todos os alunos consigam
aprender, e com isso possam conhecer, realizar seus projetos de vida e conviver com 0s
demais? Para ele, é necessaria uma revisdao dos processos de organizar o curriculo, das
metodologias, dos tempos e dos espagos de ensino.

Tendo em vista que a sociedade atual tem como caracteristica a presenca cada vez
mais acentuada da ciéncia e da tecnologia no cotidiano, os estudantes da era tecnoldgica
demandam da escola um novo espago de ensino, um espago em que possam € sejam
capazes de inferir, modificar e produzir, sendo cada vez mais ativos na construgao do proprio
conhecimento (ABRAO; ADAMATTI, 2015).

Diante do ambiente carregado de informacdes que é vivenciado pelos estudantes,
faz-se necessario que as escolas incorporem a sua pratica pedagdgica as tecnologias
educacionais, pois quando inseridas no ambiente escolar, desempenham um papel
complementar no que diz respeito ao ensino, e se destacam como uma das estratégias que
podem despertar a curiosidade dos estudantes (ABRAO; ADAMATTI, 2015).

A informatizacao mundial, em especial a insercao de tecnologias da informacao nos
aspectos culturais, pessoais, profissionais e educacionais possibilitaram aos estudantes
usarem essas tecnologias no cotidiano e em sala de aula provocando melhorias na qualidade
da educacao, quando seu interesse em aprender é intensificado pela utilizacdo de tais
recursos (OLIVEIRA; MOURA; SOUSA, 2015; SOUZA et al., 2016).

Embora fagam uso frequente de Tecnologias Digitais da Informacao e Comunicagao
(TDICs), em especial de redes sociais e jogos, o0 poder que essas ferramentas possuem para
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a obtencdo de conhecimento ndo é compreendido pelos estudantes. Desta forma cabe ao
professor incentivar e orientar o uso das ferramentas e contextualizar os contetdos
curriculares as metodologias mais adequadas para cada assunto a ser trabalhado (BOCILLA;
PRETTO, 2015 gpud LOPES, 2016).

O acompanhamento do professor contribui na formacdo de individuos mais
conscientes dos processos de obtencao de conhecimento, que se tornam capazes de
estabelecer conexdes nao percebidas, de superar etapas mais rapidamente e de serem
confrontados com novas possibilidades. O professor mediador guia seus estudantes durante
o processo de construcao do conhecimento para verificar a veracidade, filtrar informacoes e
possibilitar uma melhor experiéncia (MORAN, 2015).

Sendo assim, a educacao deve ser tratada como um processo de formagao integral
do sujeito, com énfase na formacao humana. Isso significa que durante este percurso
formativo o estudante deve ser preparado para viver em sociedade e que os curriculos
escolares devem focar no desenvolvimento de competéncias (conjunto de conhecimentos,
habilidades e atitudes) (BRASIL, 2018).

O professor mediador, seja no ambiente de sala de aula ou no ambiente virtual, deve
possibilitar aos estudantes a aplicagdo dos conhecimentos adquiridos ao longo de sua vida,
para que esses conteldos possam fazer sentido, estimulando o estudante na busca de
significado, possibilitando a aquisicao de novos conhecimentos (LIMA; GUERREIRO, 2019).

Os professores devem estar preparados para lidar com os avangos tecnoldgicos, e
devem implementar ferramentas tecnoldgicas no espaco educacional, com objetivo de
promover um melhor aproveitamento desses recursos e de melhorar o entendimento dos
estudantes. Sendo assim, a formacdo de professores deve prepara-los para lidar com o uso
das TDICs, para melhorar o entendimento dos estudantes e transformar o espago de ensino
em um ambiente dinamico e desafiador (OLIVEIRA et al., 2015).

Os recursos tecnoldgicos favorecem o processo de aprendizagem, pois fornecem
instrumentos necessarios para a resolu¢do de problemas reais, por exemplo com o uso de
softwares especificos, ou ainda ampliam as possibilidades de aquisicao de conhecimento dos
alunos, com o uso de bancos de dados (BELUSSO; PERUCHIN, 2018). Utilizando algumas
ferramentas, como as de bioinformatica, os estudantes vivenciam uma atividade cientifica
auténtica e podem desenvolver uma compreensao contextualizada e mais profunda do
conhecimento cientifico, de como esse conhecimento é adquirido, avaliado e determinado
(OLIVEIRA et al., 2019; MACHLUF et al., 2017).

O software Molecular Evolutionary Genetics Analysis (MEGA), criado para que
pesquisas cientificas nas mais diversas areas relacionadas a andlise de dados bioldgicos
possam ser realizadas permite a visualizacdo e a andlise de sequéncias proteicas, de genes e
genomas completos dos mais diversos organismos, bem como a realizagdo de analises
genéticas, especialmente do ponto de vista evolutivo (KUMAR; STECHER; TAMURA, 2016). E
uma ferramenta intuitiva e de facil manuseio, e que mesmo com grande potencial
educacional, ndo ha literatura reportando o uso do MEGA na educagao basica ou ainda no
ensino superior. Por esse motivo, um manual de aulas em que o software MEGA é usado
como o recurso didatico de apoio foi produzido e descrito neste trabalho. A utilizacdo desse
software por professores como ferramenta de apoio para as aulas de biologia pode servir
como recurso para despertar o interesse por carreiras em Ciéncia, Tecnologia, Engenharia e
Matematica (do inglés, Science Technology, Engineering, Mathematics - STEM), um maior
envolvimento dos estudantes durante as aulas e incentiva-los a seguirem carreiras afins.
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METODOLOGIA

Para uma melhor apresentagdo, a metodologia foi dividida em trés etapas: 12 etapa
levantamento bibliografico, 22 etapa planejamento das aulas e 32 etapa elaboragao do
manual, que estao descritas a seguir.

12 Etapa: levantamento bibliografico

Um levantamento bibliografico foi realizado utilizando as bases de dados do Google
Académico (https://scholar.google.com.br), Scientific Electronic Library Online - SciELO
(https://www.scielo.org) e PubMed Central — PMC (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc),
usando as seguintes palavras-chave: bioinfomatica; ensino médio; aprendizagem e
metodologias ativas, em busca de artigos que tivessem relagdago com o tema do trabalho,
bem como para a busca de informagdes que pudessem ser inseridas no manual.

22 Etapa: planejamento das aulas

Nesta etapa foram definidos, respectivamente: os temas das aulas, os objetivos, os
conteldos, a metodologia (sendo que a metodologia empregada em todas as aulas foi pauta
no ensino investigativo) e a avaliacdo. Os recursos necessarios além do préprio MEGA
(utilizado como recurso educacional digital) envolveram: computador, sequéncias de
nucleotideos (ou proteinas) no formato FASTA, buscadas no portal National Center for
Biotechnology Information (NCBI) (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) e conexdao com a
internet.

32 Etapa: elaboracao do manual

O manual foi elaborado para a utilizacdo em aulas de biologia do ensino- médio,
contém cinco capitulos e cada um destes representa uma aula, sao eles: 1. Download MEGA,;
2. Download de Sequéncias no NCBI; 3. Alinhando Sequéncias com o MEGA; 4. Analisando
Sequéncias com o MEGA,; 5. Construindo Filogenia com o MEGA.

Cada aula foi planejada para durar em média, entre 50 min e 1h e 40 min, mas fica a
critério do professor responsavel a definicdao da duracdo. A metodologia empregada na
construgao das aulas foi a metodologia investigativa e alguns recursos foram inseridos no
manual para favorecer o processo de ensino, como por exemplo, figuras, esquemas e
tabelas.

As figuras foram criadas por meio de captura de tela (do inglés, print) durante a
construcao das aulas, recortadas e redimensionadas para uma melhor visualizagdo. Ja os
dados usados no manual foram coletados no banco de dados NCBI e a analise feita no
MEGA, onde foi realizado o alinhamento de sequéncias, a identificacdo do melhor modelo
evolutivo e a construgao de filogenias.

RESULTADOS E DISCUSSAO

A partir do levantamento bibliografico foram encontrados livros, artigos e materiais
que serviram de base para a elaboracdao do manual. O trabalho resultou em um manual de
aulas para a aplicacao no ensino de biologia (Figura 1), intitulado MEGA Molecular
Evolutionary Genetics Analysis. uma ferramenta pedagdgica, disponivel como Material
Suplementar, no formato PDF.
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Figura 1: Capa do manual

O manual contém 25 pdaginas, nas quais a utilizacdo de algumas funcionalidades
foram apresentadas, como: forma de alinhar sequéncias (Figura 2), forma para encontrar o
melhor modelo evolutivo (Figura 3) e a forma como construir filogenias (Figura 4).
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1. NP 983401.1 myoglobin 3us scrofa WG L LVLNY KVEADVAGH VLIRLFKGHEP LEKFDKFKHLK WK A LKKH
2. NP 776306.1 myoglobin Bos taurus WGL LVLNA KVEADVAGH VL IRLF‘HF LEKFDKFKHLEK WK A LEKH
3. NP 0675991 myoglobin Rattus norvegicus WGl L MV LI KV LAGH VLISLFKAHP LEK FDKFKNLEK WK LKKH
4. NP 001157520.1 myoglobin Mus musculus| M & L LVLNY KVEADLAGH VL IBLFKWHP LIBK F KFKILK WK LEKH
5. NP 001072126.1 myoglobin Ovis aries M@ L LVLNA KVEAGBVAGH VL IRLF‘HF LEKFDKFKHLEK AEMEK A LEKKH

Figura 2: Alinhamento de sequéncias da proteina mioglobina, criado a partir das instrucoes contidas

no manual
"Results'
Table. Maximum Likelihood fits of 56 different amino acid substitution models

Model Parameters  BIC AlCc InL  (+) (+G) AA) fiR) AIN) fD) AC) fiQ) fIE) fiG) AH) A) AL) AK) fIM) AF) AP)
Dayhoff+| 8 1472.828 1435846 -709.828 038 n/a 0087 0.041 0040 0.047 0034 0.038 0.050 0.089 0.034 0.037 0.085 0.081 0.015 0.040 0.051
Dayhoff 7 1472.907 1440529 -713.191 n/a n/a 0087 0.041 0.040 0.047 0.034 0.038 0.050 0.089 0.034 0.037 0.085 0.081 0.015 0.040 0.051
Dayhoff+G 8 1472979 1435997 -709.904 n/a 057 0087 0.041 0040 0.047 0034 0038 0.050 0089 0.034 0.037 0.085 0.081 0.015 0.040 0.051
JIT 7 1476.996 1444618 -715.235 n/a n/a 0077 0.051 0.043 0.051 0.020 0.041 0.062 0.075 0.023 0.053 0.091 0.060 0.023 0.041 0.051
JTT+ 8 1477.717 1440735 -712.273 038 n/a 0077 0.051 0043 0.051 0020 0.041 0.062 0075 0.023 0.053 0.091 0.060 0.023 0.041 0.051
JTT+G 8 1477.907 1440926 -712.368 n/a 059 0077 0.051 0043 0.051 0020 0.041 0.062 0075 0.023 0.053 0.091 0.060 0.023 0.041 0.051
Dayhoff+G+| 9 1478.260 1436.679 -709.221 0.51 200.00 0.087 0.041 0.040 0.047 0.034 0.038 0.050 0.089 0.034 0.037 0.085 0.081 0.015 0.040 0.051
WAG 7 1479.583 1447205 -716.529 n/a n/a 0087 0.044 0039 0.057 0019 0.037 0.058 0.083 0.024 0048 0086 0062 0.020 0.038 0.046
WAGH 8 1480.786 1443.804 -713.807 038 n/a 0087 0.044 0.039 0.057 0.019 0.037 0.058 0.083 0.024 0.048 0.086 0.062 0.020 0.038 0.046
WAG+G 8 1480988 1444006 -713.909 n/a 063 0087 0.044 0039 0.057 0019 0.037 0.058 0.083 0.024 0048 0086 0062 0.020 0.038 0.046
LG+G 8 1481249 1444 267 -714.039 n/a 049 0079 0.056 0042 0.053 0013 0.041 0.072 0.057 0.022 0.062 0.099 0065 0.023 0.042 0.044
LG+ 8 1481.723 1444741 -714.276 038 n/a 0079 0.056 0.042 0.053 0.013 0.041 0.072 0.057 0.022 0.062 0.099 0.065 0.023 0.042 0.044
LG 7 1482.023 1449645 -717.749 n/a n/a 0079 0.056 0042 0.053 0013 0.041 0.072 0057 0.022 0062 0.099 0065 0.023 0.042 0.044
JTT+G+ 9 1483.293 1441.713 -711.738 0.51 200.00 0.077 0.051 0.043 0.051 0.020 0.041 0.062 0.075 0.023 0.053 0.091 0.060 0.023 0.041 0.051
LG+G+ 9 1486.537 1444956 -713.360 055 200.00 0.079 0.056 0042 0.053 0.013 0.041 0.072 0057 0.022 0062 0.099 0065 0.023 0.042 0.044
WAG+G+! 9 1486.657 1445076 -713.420 050 200.00 0.087 0.044 0039 0.057 0.019 0.037 0.058 0.083 0.024 0.048 0.086 0062 0.020 0.038 0.046
nREV+G 8 1489.804 1452.822 -718.317 n/a 048 0065 0.045 0.038 0.042 0.011 0.061 0.061 0.064 0.027 0.068 0.102 0.075 0.015 0.029 0.068
nREV+ 8 1490665 1453.683 -718.747 038 n/a 0065 0.045 0038 0.042 0011 0.061 0.061 0.064 0.027 0068 0102 0075 0.015 0.029 0.068
nREV 7 1491.362 1458.984 -722.419 n/a n/a 0065 0.045 0.038 0.042 0.011 0.061 0.061 0.064 0.027 0.068 0.102 0.075 0.015 0.029 0.068
MtREV+G+ 9 1495330 1453.750 -717.756 055 200.00 0.065 0.045 0038 0.042 0011 0.061 0.061 0.064 0.027 0068 0102 0075 0.015 0.029 0.068

Figura 3: Quadro dos melhores métodos encontrados, criado a partir das instrugGes contidas no

manual
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I_ NP 776306.1 myoglobin Bos taurus

I— NP 001072126.1 myoglobin Qvis aries

MNP 999401.1 myoglobin Sus scrofa

NP 067599.1 myoglobin Rattus norvegicus

MNP 001157520.1 myoglobin Mus musculus

—_—

0.050
Figura 4: Apresentagao da filogenia criada através do método de Maxima Verossimilhanga, criada a
partir das instrucdes contidas no manual

A sequéncia de capitulos e o encadeamento das ideias no manual foram construidos
de tal maneira a funcionar como sugestao de como poderao discorrer as aulas. Entretanto,
incentivamos o professor que decide aplicar o manual em sala de aula a ter autonomia para
inserir informacdes durante a aula ou adequar os passos sugeridos de acordo com os
objetivos tragados e levando em consideracdo o contexto ao qual esta inserido.

Com esse material e a partir de sua execucao em sala de aula, os estudantes poderao
inferir sobre os resultados encontrados-em uma analise que eles mesmos realizem, e para
promogao do desenvolvimento do senso critico do estudante, deve ser aplicado através de
uma metodologia de aprendizagem pautada no ensino investigativo, como sugere a Base
Nacional Comum Curricular (BNCC), que propde a superacao da fragmentagao radical
disciplinar do conhecimento e o estimulo a sua aplicacao na vida real, assim como menciona
a importancia do contexto para dar sentido ao que se aprende e promover o protagonismo
do estudante em sua aprendizagem e na construcao de seu projeto de vida (BRASIL, 2018).

Deve-se observar que mesmo com as sugestdes feitas no manual e com as possiveis
alteracdes e insercdes autonomas feitas pelo professor, o material deve estar adequado
conforme o nivel de escolaridade dos estudantes, tendo em vista que os conteldos que sd@o
discutidos fazem parte dos contetdos que os estudantes devem aprender no ensino médio
de acordo com a BNCC (BRASIL, 2018; ALEIXO; CALVO; NOVELLI, 2021).

O paragrafo Unico, do capitulo dois, artigo 5° do Conselho Nacional de Educacao
(CNE), que retrata os fundamentos e politica para a formacdo docente, define que a inclusao
dos conhecimentos produzidos pelas ciéncias para a educacao, contribuem com 0s processos
de ensino e aprendizagem, e que devem ser adotadas estratégias e recursos pedagdgicos,
que deverdo ter como base esses processos. Essas estratégias e recursos devem favorecer o
desenvolvimento de saberes e eliminar as barreiras que limitam o acesso ao conhecimento
(BRASIL, 2019).

Diante desse cenario, as Metodologias Ativas (MA) podem ser uma alternativa para
atingir as competéncias e habilidades, tratadas na BNCC. Esses métodos se aplicam dentro
de uma percepcao de estimulo a autonomia dos estudantes no processo de aprendizagem,
pois desenvolvem esse processo contextualizando as diferentes praticas sociais e além do
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potencial de despertar a curiosidade dos estudantes, a implementacao dessas metodologias
favorecem a autonomia e o fortalecimento da percepcao deles (PIFFERO et al., 2020).

Todavia, estratégias ativas de aprendizagem devem estar vinculadas com o projeto
institucional, bem estruturadas, adequadas aos objetivos propostos e devem favorecer o
processo de construcao de conhecimento dos estudantes. O objetivo da aplicacdo destas
estratégias, ou seja, sua contribuicdo com a aprendizagem, deve estar clara aos estudantes,
nao podendo ser encarado como um momento apenas de diversao, sem alinhamento com o
contexto do projeto pedagdgico e desconectado dos conteldos que devem ser trabalhados
(OLIVEIRA et al., 2017).

Piffero et al (2020), afirmam que as metodologias ativas constituem alternativas
pedagdgicas que colocam o foco do processo de ensino e de aprendizagem no aprendiz,
envolvendo-o na aprendizagem por descoberta, investigacao ou resolugao de problemas.
Sendo assim, a acao mediadora dos professores e a reorganizacao das estratégias
pedagdgicas escolares tornam-se fundamentais. Essa mediacdo provoca ndo sO a
colaboracao, a cooperacao e habilidades que promovem o protagonismo do estudante, como
também facilitam o didlogo e a construcdo do conhecimento. Dessa forma, pode-se perceber
que a aplicacdao das metodologias ativas promove uma aprendizagem ativa quando envolvem
o estudante na busca de seu conhecimento.

Portanto, o manual pode ser considerado um recurso para a aplicacdo de uma
metodologia ativa de aprendizagem, usando uma ferramenta da bioinformatica, o MEGA.
Para Freire et al. (2018), a bioinformatica € uma area interdisciplinar do conhecimento, cujo
objetivo € empregar técnicas computacionais, fisicas e matematicas para avaliar, gerar e
gerenciar informagdes biologicas (FREIRE et al., 2018).

Aprender por meio de atividades ou simulagdes de pesquisa, utilizando ferramentas
da bioinformatica, pode complementar e expandir a compreensdo do conteldo bioldgico,
bem como expor os estudantes a novas informagdes, novas tecnologias e diferentes
pedagogias. Além disso, pode também promover o reconhecimento das praticas de
investigacao, ajudar os estudantes a refletirem sobre .a complexidade dos processos
cognitivos e epistemoldgicos que norteiam a investigacdo auténtica, sendo sua aplicagao
extensivel do ensino médio a universidade (GELBART; YARDEN, 2006; HOLTZCLAW et al.,
2006; GRISHAM et al.,, 2010; VIA et al., 2011).

De acordo com Kovarik et al. (2013), muitas ferramentas de bioinformatica usadas
por cientistas estao disponiveis gratuitamente e podem ser prontamente implementadas em
ambientes de ensino médio com pouco ou nenhum custo inicial. Essa implementacao fornece
aos alunos a vivéncia de uma pesquisa cientifica auténtica por propiciar aos estudantes a
utilizacdo de ferramentas e bancos de dados da bioinformatica utilizados por cientistas em
atividade. E essa experiéncia em conjunto com a construcao sequencial de habilidades de
aula, aumentam o senso de autoeficacia dos estudantes.

Ja para Machluf et al. (2017), o uso de ferramentas da bioinformatica pode orientar
os estudantes a serem capazes de usar seus modelos mentais para explicar e prever
fenOmenos naturais. Uma explicagdo ou previsao correta, apoiada tanto no uso de
ferramentas e bancos de dados de bioinformatica quanto a luz do modelo bioldgico,
representa essa integragao.

Mas a bioinformatica € um campo complexo, necessitando de amplas habilidades
procedimentais para usar ferramentas e bancos de dados, juntamente com conhecimento
factual e pensamento estratégico (MACHLUF et a/, 2017). Desta forma, o manual fornece
conceitos e uma estruturagao para analises simples e de primeiro contato entre o leitor e a
ferramenta, contendo inferéncias e ndo conclusdes, ndo sendo indicado para realizacdo de
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anadlises mais complexas, pois para isso seria necessario um nivel mais elevado de
aprofundamento de conhecimentos prévios que nao sdo abordados no ensino médio.

O MEGA é uma das ferramentas da bioinformatica que propicia que aulas possam
ocorrer de forma integrada entre os componentes curriculares; por exemplo, a interface do
software (Figura 5) é na lingua inglesa, algoritmos matematicos estao por tras das analises e
os dados usados nas andlises sao dados bioldgicos. Desta forma, os estudantes poderdo
perceber as relagdes que existem entre esses diferentes campos de conhecimento.

File Analysis Help

ujn H H ™ T v 5 . w3 il @ +

(s - ” o @ ] ¥ =) o
Figura 5: Tela inicial do software MEGA com suas funcionalidades
Fonte: www.megasoftware.net.

O software pode ser baixado nos PCs dos professores e seu funcionamento
independe de conexdao com a internet. Sendo assim, mesmo que a escola de atuacdo do
professor ndo tenha salas de informatica ou conexdao.com a internet, desde que o professor
ja tenha realizado o download do software (Figura 6) e das sequéncias bioldgicas para a
analise, ndo tera problema para executar a analise junto com os estudantes em sala de aula,
com o PC pessoal e um projetor.

m gﬂ;\ic‘u:?;ju‘\omu tutorial +  features  documentation - feedback
AR VA A RSRE SR N BN AL S K & S e

Testers needed for MEGAT1 (ALPHA) for Windows, Linux, and macOS!

Version 11.0 has a new memory-efficient ML engine, updated Tree Explorer, and many other enhancements.

Figura 6: Download do software MEGA para o sistema operacional Windows
Fonte: www.megasoftware.net.

Um embate que rodeia a producdo deste material € a questdo de que os bancos de
dados e softwares estdao em constante avango e passam por mudangas constantemente;
sendo assim, 0 manual permanecera estagnado?
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E fato que o conhecimento como um todo é dindmico; por exemplo, existem
contelidos que demoram anos para chegar a sala de aula mesmo depois de descobertos e
muitos deles nem ao menos chegam. O uso de ferramentas da bioinformatica na educacao
pode colaborar também para acelerar a chegada de conhecimentos recém produzidos a sala
de aula.

O manual apresenta algumas vantagens. Uma vez que esta disponivel para download
no formato de e-book em PDF, pode ser salvo no PC sem a necessidade de impressdo. Além
disso, o software MEGA é livre, ndao gerando custos ao usuario e os dados contidos no NCBI
sao gratuitos e de dominio publico.

De acordo com Menezes et al (2020), o uso de e-books favorece o processo de
ensino-aprendizagem pelo dinamismo e versatilidade possivel de se obter com a aplicacdo do
recurso, uma vez que pode apresentar imagens, hiperlink de videos, jogos, entre outros
recursos, além de levar em consideracdo a preocupacao ambiental, ndo utilizando papel no
processo.

O ideal seria que as aulas fossem aplicadas em uma sala em que todos os estudantes
pudessem manipular um PC, mas para as muitas escolas brasileiras que ndo tém a estrutura
tecnoldgica necessaria, por exemplo, uma sala de informatica em funcionamento, o
professor pode discorrer a aula usando seu computador/ notebook pessoal, com o critério de
que utilize um equipamento para projetar para os estudantes e dessa forma os eles
acompanhem as analises e as sequéncias de passos que o professor realiza.

Segundo Avelino e Mendes (2020), a falta de infraestrutura das escolas € um dos
problemas que o Brasil vem enfrentando ao longo dos anos, que contribui para a ma
qualidade da educacao, assim como a falta de formagao continuada de parte dos
professores. O primeiro passo para a integracao tecnoldgica é a implantacdo e o acesso
amplo aos equipamentos tecnoldgicos necessarios para execucao de programas educacionais
de computador. Aos professores, deve ser dada a oportunidade de um desenvolvimento
profissional eficaz para o uso de novas tecnologias, caso contrario, mesmo inserindo
recursos tecnoldgicos no ambito educacional, eles ndo serdo capazes de usa-los em todo o
seu potencial (JOHNSON et al., 2016).

A formacao inicial de professores deveria dar conta minimamente de um repertorio
de conhecimentos, fornecendo as bases iniciais para que consigam exercer a profissao, e
para que possam também refletir criticamente sobre esses conhecimentos. Mas a utilizacdo
da tecnologia ainda é desafio para muitos dos professores, tendo em vista que muitos nao
tém dominio das ferramentas tecnoldgicas (OLIVEIRA et al, 2015; MONTEIRO E
FONTOURA, 2017).

A pandemia da COVID-19 requereu dos professores a manipulacao constante e
dominio de certas TDICs, e esta nova realidade repentina deixou claro o despreparo de
muitos dos profissionais com relacdo ao uso destas tecnologias. Tendo em vista que estao
na linha de frente da educacdo, é necessario equipar os professores com as competéncias
necessarias para que eles possam explorar plenamente o potencial das tecnologias digitais
(LUDOVICO et al., 2020).

Em uma pesquisa com licenciandos e licenciados em Ciéncias Bioldgicas, foram
observadas limitacbes quanto ao uso de ferramentas da bioinformatica; falta de
experiéncia/conhecimento dos docentes, engessamento curricular e falta de infraestrutura de
parte das escolas (MORAES; CEZAR-DE-MELO, 2021). De acordo com Morais e Cezar-de-
Mello (2021), os resultados indicaram que os professores reconhecem as potencialidades da
bioinformatica enquanto recurso didatico. Em contrapartida, eles ndo apresentam formacao
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adequada para a utilizagdo, e que, para a resolugdo deste problema, seria necessaria a
oferta de treinamento para o uso de suas ferramentas.

Embora nao seja fonte definitiva para os professores, o manual aborda conceitos
basicos que permitirdo um aprofundamento da bioinformatica e suas aplicagdes, na ciéncia e
nas suas proprias aulas. A partir da utilizacdo do manual por parte dos professores, os
estudantes poderdo perceber a relacao que ha entre os contetdos trabalhados durante as
aulas de biologia e areas relacionadas, a partir dos dados usados no MEGA. Além disso, os
estudantes também poderao perceber a aplicabilidade dos contetdos estudados, isso podera
estimula-los a seguirem carreiras afins (KOVARIK et a/., 2013).

Com base em conhecimentos bioldgicos e experiéncias com modelos cientificos, os
estudantes poderao fazer seus préprios modelos mentais de fendmenos cientificos para
mostrar sua compreensado. Esses modelos mentais podem servir como ferramentas
explicativas ou ser usados para formular teorias e fazer previsdes (TREAGUST;
CHITTLEBOROUGH; MAMIALA, 2002).

O engajamento em uma simulagdo de pesquisa cientifica auténtica requer integracao
continua de fatos cientificos e procedimentos de bioinformatica enquanto raciocinam
cientificamente e tomam decisdes (GELBART; YARDEN, 2006; GELBART; YARDEN, 2011). A
capacidade de coordenar e usar diferentes dimensdes do conhecimento, e principalmente o
conhecimento estratégico, estdo no cerne da realizacdo de pesquisas cientificas
auténticas. Essa coordenagao nao é normalmente encontrada em tarefas escolares regulares
e requer apoio e orientacao do professor (CHINN; MALHOTRA, 2002; FALK; YARDEN, 2009;
YARDEN, 2009; GELBART; YARDEN, 2011).

Com base nas descobertas de Machluf et a/ (2017), sobre as dificuldades dos
estudantes, a discrepancia observada entre o desempenho dos estudantes e as previsdes
dos professores, recomendam o ensino da bioinformatica de uma forma integrativa e
abrangente, e vinculado ao curriculo de ciéncias mais amplo.

CONCLUSAO

O manual produzido podera auxiliar professores do ensino médio em suas aulas
relacionadas ao componente curricular de biologia, de acordo com uma metodologia ativa de
aprendizagem. Esta disponivel como Material Suplementar, onde tanto professores quanto
estudantes que estiverem interessados poderao acessar gratuitamente.

Esse recurso pode ser o passo inicial, para que os professores interessados em inserir
ferramentas da bioinformatica em suas aulas possam se sentir seguros para a aplicacao de
uma metodologia investigativa no ensino de biologia do ensino médio. Sugerimos que esse
material seja inserido em sala de aula e que os resultados da insergao possam ser coletados,
analisados e publicados em um estudo posterior.
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