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RESUMO: Proporcionar aos estudantes um conhecimento mais aprofundado sobre assuntos relacionados a
producdo de alimentos geneticamente modificados é de grande valia para que eles se apropriem das ferramentas
culturais e assumam uma postura critica e reflexiva sobre o papel destes produtos e da propria ciéncia em sua
qualidade de vida. Deste modo, este trabalho teve como objetivo criar subsidios para a fixagdo de conceitos tedricos
necessarios aos licenciandos; despertar o interesse dos estudantes pela biotecnologia, em particular a Genética e a
Biologia Molecular e, assim, contribuir para o desenvolvimento dos alunos do curso de Licenciatura em Ciéncias
Bioldgicas da UFR/MT. Para tal, foi aplicado uma atividade que consistiu numa simulacdo pratica de uma analise
genética para identificacdo molecular relacionada a modificagdes sofridas por um grupo ficticio de produtos
vegetais em seu material genético, as quais poderiam ter recebido trechos de DNA da bactéria inseticida Bacillus
thuringiensis (Bt) que sdo capazes de produzir proteinas que conferem as plantas resisténcia ao ataque de pragas.
Foi constatado que o recurso didatico contribuiu de forma significativa no processo de ensino e aprendizagem,
principalmente na construcdo do conhecimento sobre a aplicabilidade das enzimas de restricdo e da eletroforese
na investigacdo forense. Espera-se que atividades com esse tipo de metodologia sejam mais abordadas e praticadas,
de forma que torne o ensino de genética mais motivador e dindmico, atraindo ainda mais a curiosidade dos alunos
0s tornando mais presentes nas salas de aula.
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APPLICATION OF A DIDACTIC MODEL OF DNA CHAINS FROM PLANT FOOD
PRODUCTS TO VERIFY IF IN THE INFORMATION OF THEIR GENETIC
MATERIALS THERE ARE EXOGENOUS NUCLEOTIDE SNAPCHES THAT CAN
CHARACTERIZE EVIDENCE OF GENETIC MANIPULATION

ABSTRACT: Providing students with a more in-depth knowledge of issues related to the production of genetically
modified foods is of great value for them to appropriate cultural tools and assume a critical and reflective stance
on the role of these products and of science itself in its quality of life. In this way, this work aimed to create
subsidies for the establishment of theoretical concepts necessary for the licensees; arouse students' interest in
biotechnology, in particular Genetics and Molecular Biology, and thus contribute to the development of students
in the Bachelor's Degree in Biological Sciences at UFR/MT. To this end, an activity was applied that consisted of
a practical simulation of a genetic analysis for molecular identification related to modifications undergone by a
fictitious group of plant products in their genetic material, which could have received stretches of DNA from the
insecticidal bacterium Bacillus thuringiensis (Bt) that are capable of producing proteins that give plants resistance
to pest attack. It was verified that the didactic resource contributed significantly in the teaching and learning
process, mainly in the construction of knowledge about the applicability of restriction enzymes and electrophoresis
in forensic investigation. It is expected that activities with this type of methodology will be more approached and
practiced, in a way that makes the teaching of genetics more motivating and dynamic, attracting even more the
curiosity of the students, making them present in the classrooms.
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INTRODUCAO

Assuntos relacionados a biotecnologia s&o, por natureza, carregados de temas geradores
de discussdes sobre os principios éticos do uso destas tecnologias e as consequéncias para o
futuro da espécie humana e da natureza (GARCIA & CHAMAS, 1996). Portanto, considera-se
que compreender a genética é de fundamental importéncia, tendo em vista que vivemos em uma
sociedade movida pelo desenvolvimento de novas técnicas visando uma maior producdo e
melhores produtos. Assim, varios produtos apresentam em seus rétulos, conceitos relacionados
a aplicacdo da genética. Porém, essas aplicacdes por ser relacionadas ao DNA, causam muitas
discussdes sobre as suas vantagens e desvantagens. Desta forma, proporcionar aos estudantes
um conhecimento mais aprofundado sobre assuntos relacionados a producdo de alimentos
geneticamente modificados é de grande valia para que eles se apropriem das ferramentas
culturais e assumam uma postura critica e reflexiva sobre o papel destes produtos e da prépria
ciéncia em sua qualidade de vida.

O emprego da biotecnologia do DNA, em diversas areas, engloba um conjunto de a¢oes,
as quais despertam duvidas e rejei¢cdes dos produtos gerados por esta inovacao tecnoldgica,
pois, ao se tratar de um avango tecnoldgico recente, as interferéncias religiosas, culturais e
cientificas estdo presentes.

O pouco conhecimento cientifico provoca uma visdo distorcida dos fatos, pois a
compreensdo desses assuntos depende de um conjunto de informacdes que séo discutidas no
ambito da disciplina de Biologia, sobretudo no que se refere ao conteido de genética. Portanto,
atividades investigativas envolvendo o assunto alimentos geneticamente modificados podem
ser estrategicamente aplicados como um eixo integrador de temas que envolvem biologia
molecular, genética, tecnologia e sociedade. Sugestivamente a atividade desenvolvida abre
portas para a pratica da interdisciplinaridade, permitindo uma interface entre a biologia e a
tecnologia. No processo penal a genética ganha cada dia que passa mais abrangéncia ao ponto
de se tornar imprescindivel para provar a autoria de alguns crimes.

Desse modo, é interessante salientar que a introducdo dos Organismo Geneticamente
Modificado (OGM) na producéo e comercializacao de alimentos tem gerado um intenso debate
em diversas sociedades acerca dos riscos e da necessidade de fornecer informacdes ao
consumidor quanto a presenca destes nos alimentos. Assim, as técnicas de deteccdo de
alimentos transgénicos vém sendo aprimoradas, a fim de identificar eventos de OGM, ou
eventuais contaminacgdes na cadeia produtiva.

Pela legislacdo brasileira, Organismo Geneticamente Modificado (OGM) é definido
como sendo o organismo cujo material genético tenha sido modificado por diversos métodos
de transformacdo de engenharia genética (BRASIL, 2005). Varios métodos de transformacéo
sdo utilizados para a transferéncia de DNA recombinante para a producdo de um OGM.

As variedades transgénicas resistentes a insetos mais populares entre agricultores sao as
de milho, algodédo e batata. Conhecidas como Bt, a planta produz seu proprio inseticida e o
inseto que a infesta morre, quando dela se alimenta. Esse efeito € obtido introduzindo nas
plantas material genético de uma bactéria de solo, Bacillus thuringiensis, dai o nome “Bt”, que
produz naturalmente uma toxina capaz de destruir o aparelho digestivo de insetos. Isolado o
gene responsavel pela producdo da toxina da bactéria B. thuringiensis, este é introduzido em
células do vegetal-alvo por meio de outra bactéria, Agrobacterium tumefaciens, que tem a
capacidade de agregar DNA para dentro de seu nucleo (BARDAU-PIEDNOIR et al, 2010).
Este fato vem trazendo preocupacdo quanto a seguranca alimentar, pois 0s conhecimentos
cientificos sobre as implicacfes e impactos da liberacdo em larga escala de plantas transgénicas
para o cultivo comercial é ainda insuficiente (MAZZA et al., 2005).

A participacdo dos laboratérios de satde publica brasileiros na anédlise de OGM em
alimentos iniciou-se apds a ocorréncia, no ano 2000, de dendncias de institutos de defesa do
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consumidor de que produtos alimenticios continham soja transgénica, o que era proibido na
época. O Instituto Nacional de Controle de Qualidade em Saude (INCQS) passou a realizar
andlises de deteccdo de soja transgénica em 2001 e abriu portas para o surgimento de outros
programas para avaliar a implementacdo da legislacdo de rotulagem e a possivel presenca de
eventos ainda ndo autorizados nos produtos alimenticios contendo soja e milho
(CARDARELLI et al, 2005; FERREIRA et al, 2009; BRANQUINHO et al, 2010b;
BRANQUINHO, et al, 2013).

Para detectar Organismo Geneticamente Modificado (OGM), sdo necessarios métodos
analiticos. A reacdo da polimerizacdo em cadeia (PCR) é o método mais comumente aplicado,
sendo altamente sensivel e especifico para a amplificacdo de DNA (KAKIHARA et al., 2006;
LEE et al., 2006; SHIMIZU et al., 2008; LI et al., 2011).

Para que essas invasfes ndo se tornem rotina desrespeitosa e abusiva faz-se necessario
maior disciplinamento juridico na Lei Maior. Portanto, o direito vive momento de grande
avango com a genética, porque hoje ja estd sendo possivel identificar com certeza quase
absoluta a quem pertence determinados materiais biolégico. E assim, no processo penal a
genética ganha cada dia que passa mais abrangéncia, tendo em vista que a utilizacdo de métodos
moleculares esta se tornando de extrema importancia para as analises forenses, e neste caso
indispensavel para identificacdo especifica e rastreabilidade da origem dos produtos vegetais,
pois objetivam a produgéo de provas confiaveis. Desse modo, a genética forense pode auxiliar
a justica na resolucdo de assuntos de natureza criminosa. Assim, esse tema se torna bastante
atrativo para 0s jovens por ser bastante comum em filmes, séries e jogos. Tais temas voltados
para investigacdo criminal agucam a curiosidade dos alunos e despertam os sentidos criticos e
investigativos.

Deste modo, este trabalho teve como objetivo criar subsidios para a fixacao de conceitos
tedricos necessarios aos licenciandos; despertar o interesse dos estudantes pela biotecnologia,
em particular a Genetica e a Biologia Molecular e, assim, contribuir para o desenvolvimento
dos alunos do curso de Licenciatura em Ciéncias Biologicas da UFR/MT.

MATERIAL E METODOS

Segundo Zabala (1998) as sequéncias didaticas sdo, um conjunto de atividades
ordenadas, estruturadas e articuladas para a realizacdo de certos objetivos educacionais, que
tem principio e fim conhecidos tanto pelos professores como pelos alunos. Essa sequéncia
didatica foi realizada na Universidade Federal do municipio de Rondondpolis do Estado de
Mato Grosso, utilizando-se do método quanti-qualitativo de natureza estruturada, destacando a
utilizacdo das técnicas de biologia molecular para auxiliar na distincdo de variedades
transgénicas.

Os sujeitos de estudo foram 28 (vinte e oito) alunos do Curso de Licenciatura em
Ciéncias Bioldgicas do Instituto de Ciéncias Exatas e Naturais, sendo 36,0% de sexo masculino
e 64,0% de sexo feminino, com faixa etaria entre 18 e 36 anos.

Para a resolucdo da atividade foi elaborado uma sequéncia didatica dividida em duas
aulas, de 50 minutos/cada. A atividade de investigacdo foi organizada em dois momentos, da
seguinte forma:

A primeira aula (50 min) foi composta pela parte introdutoria do tema abordado, de
maneira que os alunos pudessem se contextualizar, compreender e envolver com o tema
relacionado. E nesse sentido, os alunos foram orientados em conhecimentos teéricos de plantas
que foram geneticamente modificadas e da aplicacdo das enzimas de restri¢do para o rastreio,
identificacdo e controle de variantes genéticas que possam estar presentes em produtos
alimentares comercializados no mercado brasileiro, a fim de que os alunos adquirissem
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conhecimento cientifico e tecnoldgico relacionados as diferengas que caracterizam variedades
transgénicas.

Na segunda aula (50 min) foi aplicado uma atividade que consistiu numa simulacéo
pratica de uma andlise genética para identificacdo molecular relacionada a modificaces
sofridas por um grupo ficticio de produtos vegetais em seu material genético, as quais podem
ter recebido sequéncias de DNA da bactéria inseticida Bacillus thuringiensis (Bt) que sao
capazes de produzir proteinas que conferem as plantas resisténcia ao ataque de pragas.

Apresentacdo da Situagdo-problema

A situacdo — problema apresentada teve como temaética a biologia molecular aplicada ao
uso do exame de DNA em teste de identificacdo de organismos naturais e geneticamente
modificados. O tema foi escolhido por ser um assunto de uso comum das pessoas e por
possibilitar uma correlacdo estreita com conhecimento cientifico trabalhado na disciplina de
genética. Foi dado énfase ao teste de identificacdo de organismos naturais e geneticamente
modificados para que fossem trabalhados conceitos ligados a genética e biologia molecular, tais
como, estrutura da molécula de DNA e sua localizacdo na célula, bases da hereditariedade,
enzimas de restricdo, PCR e informacdes que envolvem temas de interesse social como a
utilizacdo de métodos moleculares de manipulacdo do DNA empregadas no dia-a-dia. E além
disso, comentar sobre a importancia da construcdo coletiva do conhecimento cientifico.

Os modelos didaticos (Figuras 1 e 2), foram elaborados visando a interdisciplinaridade.
Assim, foi adotado a abordagem qualitativa e investigativa, considerando uma acao relacionada
a saude humana, onde um consumidor com fortes alergias, acusava um comerciante de fraude
de venda de produtos vegetais de origem de plantas que foram geneticamente modificadas, fato
que ele ndo admitia.

O juiz sabedor que os produtos vegetais transgénicos recebem sequéncias de DNA da
bactéria inseticida Bacillus thuringiensis (Bt) que sdo capazes de produzir proteinas que
conferem as plantas resisténcia ao ataque de pragas, solicitou para resolver o caso, exames de
DNA.

Bacillus thuringiensis (Bt) € uma bactéria gram-positiva que produz cristais proteicos
durante a fase de esporulacdo. Os cristais, sdo formados por proteinas Cry e apresentam
atividade toxica especifica a determinadas classes de insetos-praga, sendo o seu uso bastante
difundido na agricultura.

Assim, para a solucdo do caso, os alunos receberam as amostras AM: 01, 02, 03, 04 e
05 (Figura 1) e amostras AM: 06, 07, 08, 09 e 10 (Figura 2) que simulavam as sequéncias de
DNA de determinados produtos vegetais devidamente identificados por 153 letras cada. A letra
A correspondia a base Adenina, a letra T a base Timina, a letra C a base Citosina e a letra G a
base Guanina.

A finalidade foi procurar ao longo da sequéncia de nucleotideos de cada uma das
amostras, provas forenses de manipulacdo génica artificial, ou seja, uma caracteristica ou
propriedade que que foi transferido para o vegetal, adaptando-o a um propdsito.

Ap0s a aula tedrica, cada aluno recebeu previamente os dois modelos didaticos que
ilustrava o perfil genético de 10 alimentos (Figura 1 e 2) impresso em uma folha em papel
sulfite A4 com a finalidade de identificar segmentos de DNA que foram introduzidos
artificialmente a partir das técnicas de engenharia genética, no qual, os discentes poderiam se
organizar em grupos ou nao, para execucao da atividade.
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Modelo didatico 1.

O modelo didatico (Figura 1) foi composto por cinco amostras, sendo 4 de legumes:
tomate, pimentdo, berinjela, batata e uma de milho de pipoca, que o dono do mercado afirmava
néo ser derivados de plantas geneticamente modificadas.
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Figura 1. Seguimentos demonstrativo de DNA de produtos vegetais para verificar se nas informactes
contidas nos seus materiais genéticos, existem adicdo de trechos de nucleotideos exdgenos que possa
caracterizar provas de manipulacédo genética.

Modelo didatico 2.

O modelo didatico (Figura 2) esta ilustrando cinco amostras de frutas: melancia, manga,
maca, pera e morango, todas em que o dono do mercado afirmava néo ser derivados de plantas
geneticamente modificadas.
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Figura 2. Seguimentos demonstrativo de DNA de produtos vegetais para verificar se nas informac@es
contidas nos seus materiais genéticos, existem adicdo de trechos de nucleotideos exdgenos que possa
caracterizar provas de manipulacéo genética.
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Aplicabilidade da enzima de restricdo Bam HI na investigacéo forense

Apb6s sequenciar e organizar a ordem das bases nitrogenadas no DNA de um
determinado organismo é preciso efetuar uma varredura neste em busca das sequencias de
nucleotideos correspondentes a regido de interesse. Assim, nos casos das amostras das Figuras
1 e 2, a anélise da adi¢do de genes exdgenos que transforma plantas convencionais em plantas
geneticamente modificadas podera ser feita através da utilizacdo de enzimas de restricao.

Nesse caso, Figuras 1 e 2, os produtos naturais ou geneticamente modificados poderéao
ser reconhecidos quando o material genético das suas amostras for colocado em contato com a
enzima de restricdo Bam HI que é capaz de reconhecer uma sequéncia especifica de
nucleotideos, com a combinacao de “letras” GGATCC ao longo da cadeia do DNA, permitindo
a identificacdo simbdlica dos alimentos que foram artificialmente modificados geneticamente.
Para isso, quando a sequéncia GGATCC fosse encontrada, os alunos deveriam destacar,
colorindo esse fragmento de amarelo.

As enzimas de restricdo reconhecem sequéncias especificas de bases no DNA, a
alteracdo de um par de bases na sequéncia do reconhecimento pode criar ou abolir um sitio de
restricdo em um determinado l6cus do genoma, que gera um polimorfismo. Dessa forma, se a
cadeia do DNA do produto vegetal for reconhecida com a enzima de restricdo Bam HI (Figuras
3 e b5), sera observado uma alteragdo no tamanho da cadeia da DNA. Esse tipo de procedimento
é conhecido como RFLF — polimorfismo no comprimento do fragmento de restricdo. Portanto,
nesse caso, dependendo se o sitio de restricdo da enzima Bam HI estiver ausente ou presente,
cada produto vegetal podera apresentar um ou dois fragmentos de restricdo de DNA possiveis,
que serdo separados por eletroforese em gel de agarose. Desse modo, os fragmentos obtidos
com a amplificacdo das amostras dos 10 produtos vegetais que estavam sendo comercializados
foram analisados em gel. As Figuras 4 e 6 apresentam o0s resultados para essas 10 amostras.

RESULTADOS E DISCUSSOES

Um dos resultados surpreendentes da biologia moderna foi a capacidade de criar
Organismos Geneticamente Modificados (OGM), que sdo organismos Vvivos, cujo material
genetico foi alterado por meio de engenharia genética (MEYER et al., 1996; ANKLAM et al.,
2002, DE ANDRADE, 2003; PETIT et al., 2003; CONCEICAO et al., 2006). A modificagio
genética envolve a inser¢cdo de um fragmento de DNA no genoma do organismo a ser
modificado, num processo designado de transformacdo (GACHET et al., 1999; HOLST-
JENSEN, 2003; AHMED, 2002, VILJOEN et al., 2006b).

Segundo James (2011), a adicdo de genes exdgenos tem sido frequentemente utilizada
em plantas, permitindo a transformacdo de plantas convencionais em plantas com melhor
qualidade e mais produtividade. Estas mudancas permitem as mesmas serem resistentes as
pragas, tolerantes a condi¢des ambientais adversas e produzirem variedades nutricionalmente
mais enriquecidas.

Entretanto, apesar de a Engenharia Genética ser anunciada com expectativa de futuro
melhor e sob a perspectiva da promessa de resolver a fome no mundo e de melhores terapias
médicas, ha forte evidéncia de que a manipulacdo genética pode, potencialmente, danificar
irreversivelmente a biodiversidade e trazer sérios prejuizos para a sociedade. Portanto, vé-se a
necessidade de fazer uma critica, pois em muitos destes produtos podem existir propriedades
que desconhecemos seu papel no corpo humano. Podendo causar danos e trazer consequéncias
indesejaveis.
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Assim, a presencga crescente de culturas e produtos alimentares derivados de plantas
geneticamente modificadas tem levado ao desenvolvimento de métodos de deteccdo capazes de
distinguir entre alimentos derivados da biotecnologia e alimentos convencionais. A técnica de
PCR convencional tem sido utilizada para detectar organismos geneticamente modificados
(OGM) em matéria prima e em alimentos altamente processados. Portanto, todo organismo que
tenha sofrido alteragdo do seu genoma, a prova irrefutavel da modificacdo consiste na
identificacdo da principal molécula alterada, ou seja, 0 DNA.

Na presente pesquisa, para reconhecimento dos produtos vegetais que foram
comercializados com suspeita de serem de origem geneticamente modificados (Figuras 1 e 2)
foi utilizado, além do DNA a ser examinado, uma enzima chamada Bam HI. Essa enzima que
foi isolada da bactéria Bacillus amyloliquefaciens e nomeadas com uma sequéncia de quatro
letras seguida por um ndmero romano, reconhece no sequenciamento das bases da cadeia de
DNA, um sitio especifico de seis nucleotideos com a seguinte sequencia: GGATCC, cortando
a cadeia do DNA nos locais onde esta combinagao de “letras” ocorrem (G/GATCC) entre as
duas guaninas.

Apos a analise das cadeias do DNA das amostras dos produtos vegetais suspeitos AM:
01, 02, 03, 04 e 05 (Figura 1) e AM: 06, 07, 08, 09 e 10 (Figura 2) e para facilitar a interpretacédo
da coleta de dados, quando em uma cadeia do DNA das amostras, fosse verificado um sitio com
a combinacdo de sequéncia de bases GGATCC, os estudantes deveriam situar 0s sitios,
colorindo de amarelo (Figuras 3 e 5).

Assim, a Figura 3, ilustra, respectivamente, as cadeias de DNA das amostras dos
produtos vegetais AM: 01, 02, 03, 04 e 05, com 153 letras cada.

Para que se tornassem visiveis os locais dos sitios de restricdo da enzima Bam HI na
cadeia do DNA, os estudantes quando encontraram a combinacdo de sequéncia de bases
GGATCC coloriram de amarelo

Na ordem das sequencias das cadeias do DNA, amostras AM: 01, 02, 04 e 05 testadas
(Figura 3), foram reconhecidos sitios da enzima de restricdo Bam HI com a sequéncia de bases
GGATCC. Portanto, foi observado que a maioria (n=4; 80,0%) das amostras eram portadoras
de sitios da enzima de restricdo Bam HI com a sequéncia de bases GGATCC no sequenciamento
da cadeia do DNA, respectivamente, tomate, piment&o, batata e milho de pipoca (AM: 01, 02,
04 e 05).

%TGAGCTCGAGCTATGAGCTCGAGCTTCGAGCTTTAGCTAGCTATGAGCTC‘

AM TTCGAGCTTTAGCTTCGAGCTTTAGCTAGCTATAATTCCGGATCCCGAGCT

\. m'JﬁCGAGCTCGAGCTACGAGCTCGAGCTTCGAGCTTTAGCTAGCTACGAGCTCJ

02 AGCTAGCTTTAGCTTCAGCTTTTAGCTAGCTAAGCTTCCGAGCTTCGAGCT
\_ MNGCTCGCTCGAGGATCCGCTCCGAGCTTCGAGCGCTCGCTAGCTACGAGCTC )

AM (TGGATGTCGAGCTGTGAGCTCGAGCTTCGAGCTTTAGCTGGCTATGAGCTG |
05 TCCGTCCTTTAGTCTCGAGCTTTAGGATACTATAATTCTCAGCTTCGAGTC
\. JNCGGACGTCGAGCCGCGAGCTCGAGCTTCGAGCTTTAGCCGGCTACGAGCCG )

' Y
&
. oy
a1 (GCTCGCTCGAGCTATGGCTCCGAGCTTCGAGCGCTCGCTAGCTATGAACTA ) 'i‘
A A
' r ™
v)
'd 4 ™

AM (AGCTGCTCGAGCAGCTAGCTCGAGCTTCGAGCTTTAGCTAGCTATGAAGCT )
04 GAGCAGCTTTAGGAGCGAGCTTTAGCTAGCTATAATTCCGAGCTTCGGAGC
\ JAGCTGCTCGAGCAGCTAGCTCGAGCTTCGAGCTTTAGGATCCTACGAAGCT )

L A

-

([CAGCGCTCGAGCTATGAGCAGCTGCTTCGAGCAGCTGCTAGCTATGACAGC )
05 AGAGAGCTTTAGCTTCGAGGAGCAGGATCCTAGAGCTCCGAGCTTCGAGAG -ﬁ%ﬁ
\_ NCAGCGCTCGAGCTACGAGCAGCTGCTTCGAGCAGCTGCTAGCTACGACAGC )\ 7

Figura 3. Esquema demonstrando o sequenciamento do DNA das amostras de produtos vegetais (Figura 1).
Cada ponto corado em amarelo, representa a expressao de origem de plantas de variedades transgénicas
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Na Tabela 1, ap6s a andlise dos dados das amostras AM: 01, 02, 03, 04 e 05,
considerando desde onde comeca e até onde termina a sequéncia do DNA, os estudantes
reconheceram que a enzima de restricdo Bam HI indicou as posi¢6es dos sitios de restricdo na
ordem das sequéncias das bases nitrogenadas em locais relacionado a sequéncia G/GATCC e
verificaram que apenas as amostras AM: 01, 02, 04 e 05, apresentaram posicGes de sitios em,
respectivamente, 91 pb, 113 pb, 139 pb e 76 pb (n=4; 80,0%).

Os estudantes também puderam observar que as amostras AM: 01, 02, 03, 04 e 05,
apresentaram padrdes de nimero de sitios e, de cortes na sequéncia do DNA de zero ou um e
de bandas, uma ou duas. O padréo de zero sitios equivale ao seguimento de bases nitrogenadas
desde onde comeca e até onde termina a sequéncia do DNA e indica as auséncias de posi¢do de
sitio e de nimero corte, uma banda e fenétipo natural. E o padrdo de um sitio indica as presencas
das posi¢des dos sitio em 91 pb, 113 pb, 139 pb e 76 pb, equivalendo a um corte, duas bandas
e fen6tipo OGM.

Deste modo, verificou-se que a presenca ou auséncia dos sitios de restricdo na ordem
das sequéncias das bases nitrogenadas das amostras AM: 01, 02, 04 e 05, indicou um corte e
duas bandas e fenétipos de origem OGM. Na amostra do produto vegetal 03, verificou-se a
auséncia de corte e uma banda e fenotipo Natural.

Assim, comparando-se as sequéncias fornecidas pelas amostras AM: 01, 02, 03, 04 e
05, notou-se que as amostras AM: 01, 02, 04 e 05, provavelmente pertencem a origem de
produtos vegetais geneticamente modificados, pois, na ordem das sequéncias das bases
nitrogenadas de DNA das suas amostras esta representado o sitio de restricdo Bam HI que €
capaz de reconhecer a sequéncia GGATCC (Figura 4), permitindo a identificacdo simbolica
das posi¢cdes 91 pb, 113 pb, 139 pb e 76 pb, onde estdo localizadas as modificacbes que
caracterizam os produtos vegetais origem geneticamente modificados.

Tabela 1. Esquema demonstrando a partir do sequenciamento do DNA as posic¢des dos sitios (pb), gerados
pela enzima de restricdo Bam HI e que permite diferenciar os produtos vegetais de origem geneticamente
modificados e naturais.

Amostras \ { 43%
AM: 01 02 03 04 05
Posic¢ao do sitio 91 113 — 139 76
Ne sitios Bam HI 1 1 0 1 1
Ne de cortes 1 1 0 1 1
Ne de bandas 2 2 1 2 2
Fenotipo OGM OGM Natural OGM OGM

A Figura 4, ilustra de forma esquematica o resultado da analise da separacdo dos
fragmentos por eletroforese de DNA das amostras dos produtos vegetais AM: 01, 02, 03, 04 e
05, apresentando padrdes eletroforético distintos, com uma ou duas bandas, que permite
identificar a origem dos produtos vegetais em natural (padrdo verde) e geneticamente
modificado (padrao azul).
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Quando o trecho de DNA em estudo foi clivado com a enzima de restricdo Bam HI,
resultando em fragmentos de restricdo de DNA que sdo separados por eletroforese em gel de
agarose, foram identificados nove tipos de bandas (padréo): 14 pb, 40 pb, 52 pb, 76 pb, 77 pb,
91 pb, 113 pb, 139 pb e 153 pb. Esses tipos de fragmentos podem ser detectados do lado
esquerdo na primeira coluna do diagrama do perfil eletroforético do DNA de cada amostra de
produto vegetal, onde observa-se uma régua numerada, pelo seu tamanho relativo (Numero de

pb).

Na avaliagdo dos resultados discutido acima, o gel mostra uma banda Unica apenas para
0 produto vegetal que possui origem natural (padrdo verde) permanecendo o tamanho original
da sequéncia do DNA (153 pb). J& nos produtos vegetais em que o DNA foi clivado pela enzima
de restricdo, no caso, a Bam Hl, duas bandas séo visiveis no gel (padréo azul) e reconhecem os
produtos com origem genética modificado. A segunda coluna ilustra por ordem de tamanho
(pb) coloridas em azul ou verde 0s nove tipos de bandas (Padrdo), distribuidos em faixas.

Nas colunas verticais seguintes das amostras 01, 02, 03, 04 e 05, as bandas se distribuem
possuindo diferencas no seu comprimento. E assim, foi possivel observar que no produto
vegetal portador de sitio da enzima de restricdo Bam HI com a combinacdo de sequéncia de
bases GGATCC na cadeia do DNA, o sistema produzira duas bandas padréo azul, fruto da
clivagem entre as duas guaninas (G/GATCC).

O produto vegetal AM: 03, identificado por apenas um fragmento de aproximadamente
153 pb, foi utilizado como parametro de comparacao para identificar fragmentos especifico de
produtos vegetais naturais.

Desse modo, em situacOes judiciais, as amostras (AM: 01, 02, 04 e 05) que foram
identificadas por dois fragmentos, supGe-se que sejam dos produtos vegetais que tenham sido
alterados geneticamente por métodos e meios que ndo ocorrem naturalmente. Portanto,
respectivamente, tomate, pimentao, batata e milho de pipoca.

Amostras — Identificacio de perfil genstico

0J. 46

b

Separagio dos

por eletroforese @

fragmentos

Nede pb Padrio 01 02
153
139
113
o1
77

76
52
40
14

FIGURA 4. Esquema demonstrativo da eletroforese de DNA das amostras 01, 02, 03, 04 e 05. Cada padrao,
também chamado de banda, representa um fragmento de DNA que permite identificar a origem dos
produtos vegetais em fenotipos Geneticamente Modificado (Padrao azul) e Natural (Padr&o verde).
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A Figura 5, ilustra, respectivamente, as cadeias de DNA das amostras dos produtos
vegetais AM: 06, 07, 08, 09 e 10, com 153 letras cada. Essas amostras eram de 5 espécies de
produtos vegetais, respectivamente, melancia, manga, magé, pera e morango.

Para que se tornassem visiveis os locais dos sitios de restricdo da enzima Bam HI na
cadeia do DNA, os estudantes quando encontraram a combinacdo de sequéncia de bases
GGATCC coloriram de amarelo. Desse modo, na ordem das sequencias das cadeias do DNA,
amostras AM: 06, 08 e 10 testadas (Figura 5), foram reconhecidos sitios da enzima de restricdo
Bam HI com a sequéncia de bases GGATCC. Portanto, foi observado que a maioria (n=3;
60,0%) das amostras eram portadoras de sitios da enzima de restricdo Bam HI com a sequéncia
de bases GGATCC no sequenciamento da cadeia do DNA, respectivamente, melancia, maca e
morango (AM: 06, 08 e 10).

AM 1TGAGCTCGAGCTATGAGCTCGAGCTTCGAGCTTTAGCTAGCTATGAGCTC‘
06 TTCGAGCTTTAGCTTCGAGCTTTAGCTAGCTATAATTCCGAATCCCGAGCT
\ JACGGATCCGAGCTACGAGCTCGAGCTTCGAGCTTTAGCTAGCTACGAGCTC /L

rAm[\%TTCGCTCGAGCTATGGCTCTTCGCTTCGAGCGCTCGCTAGCTATGCTTCG\r ;‘%\
07 GCTAGGCTTTAGCTTCAGCGCTAGGCTAGCTAAGCTTCCGAGCTTCGCTAG J

\_ JCTTCGCTCGATGATCCGCTCTTCGCTTCGAGCGCTCGCTAGCTACGCTTCG L )

i ™

AM %GGATCTTCGGCTGTGAGCCTTCGCTTCGACTTCGAGCTGGCTATGAGCTG‘q-ﬂ )
08 TCCGTGCTAGAGTCTCGAGGCTAGGGATCCGCTAGTTCTCAGCTTCGAGTC i
\CGGACCTTCGGCCGCGAGCCTTCGCTTCGAGCTTTAGCCGGCTACGAGCCG )

-
L.

(AGCTGCTCGAGCAGCTAGCTCGAGCTTCGAGCTTTAGCTAGCTATGAAGCT | () )

%? GAGCAGCTTTAGGAGCGAGCTTTAGCTAGCTATAATTCCGAGCTTCGGAGC
\_ MAGCTGCTCGAGCAGCTAGCTCGAGCTTCGAGCTTTAGGATACTACGAAGCT )| L

10 AGAGAGCTTTAGCTTCGAGGAGCAGGATGCTAGAGCTCCGAGCTTCGAGAG
\_ JNCAGCGCTCGAGCTACGAGCAGCTGCTTCGAGCAGCTGCTAGCTACGACAGC ) |

AM (CAGCGCTCGAGCGGATCCCAGCTGCTTCGAGCAGCTGCTAGCTATGACAGC ) ‘ii

Figura 5. Esquema demonstrando o sequenciamento do DNA das amostras de produtos vegetais (Figura 1).
Cada ponto corado em amarelo, representa a expressao de origem de plantas de variedades transgénicas

Na Tabela 2, apos a analise dos dados das amostras AM: 06, 07, 08, 09 e 10,
considerando desde onde comeca e até onde termina a sequéncia do DNA, os estudantes
reconheceram que a enzima de restricdo Bam HI indicou as posi¢6es dos sitios de restri¢cdo na
ordem das sequéncias das bases nitrogenadas em locais relacionado a sequéncia G/GATCC e
verificaram que apenas as amostras AM: 06, 08 e 10, apresentaram posicGes de sitios em,
respectivamente, 13 pb, 76 pb e 105 pb (n=3; 60,0%).

Os estudantes também puderam observar que as amostras AM: 06, 07, 08, 09 e 10,
apresentaram padrbes de nimero de sitios e, de cortes na sequéncia do DNA de zero ou um, e
de bandas uma ou duas. O padréo de zero sitios equivale ao seguimento de bases nitrogenadas
desde onde comeca e até onde termina a sequéncia do DNA e indica as auséncias de posicdo de
sitio e de nuamero corte, uma banda e fendtipo Natural. E o padrdo de um sitio indica as
presencas das posi¢cdes dos sitio em 13 pb, 76 pb e 105 pb, equivalendo a um corte, duas bandas
e fendtipo OGM.

Deste modo, verificou-se que a presenca ou auséncia dos sitios de restricdo na ordem
das sequéncias das bases nitrogenadas das amostras AM: 06, 08 e 10, indicou um corte e duas
bandas e fenotipos de origem OGM. Nas amostras dos produtos vegetais 07 e 09, verificaram-
se a auséncia de corte e uma banda e fenétipo Natural.
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Assim, comparando-se as sequéncias fornecidas pelas amostras AM: 06, 07, 08, 09 e
10, notou-se que as amostras AM: 06, 08 e 10, provavelmente pertencem a origem de produtos
vegetais geneticamente modificados, pois, na ordem das sequéncias das bases nitrogenadas de
DNA das suas amostras esté representado o sitio de restricdo Bam HI que é capaz de reconhecer
a sequéncia GGATCC (Figura5), permitindo a identificacdo simbolica das posi¢des 13 pb, 76
pb e 105 pb, onde estdo localizadas as modificagfes que caracterizam os produtos vegetais
origem geneticamente modificados.

Tabela 2. Esquema demonstrando a partir do sequenciamento do DNA as posi¢des dos sitios (pb), gerados
pela enzima de restricdo Bam HI e que permite diferenciar os produtos vegetais de origem geneticamente
modificados e naturais.

Amostras
AM: 06 10
Posicdo do sitio 105 13
Ne sitios Bam HI 1 1
Ne de cortes 1 1
Ne de bandas 2 2
Fenotipo OGM Natural OGM Natural OGM

A Figura 6, ilustra de forma esquematica o resultado da analise da separacdo dos
fragmentos por eletroforese de DNA das amostras dos produtos vegetais AM: 06, 07, 08, 09 e
10, apresentando padrdes eletroforético distintos, com uma ou duas bandas, que permite
identificar a origem dos produtos vegetais em natural (padrdo verde) e geneticamente
modificado (padréo azul).

Quando o trecho de DNA em estudo foi clivado com a enzima de restricdo Bam HI,
resultando em fragmentos de restricdo de DNA que sdo separados por eletroforese em gel de
agarose, foram identificados sete tipos de bandas (padrédo): 13 pb, 48 pb, 76 pb, 77 pb, 105 pb,
140 pb e 153 pb. Esses tipos de fragmentos podem ser detectados do lado esquerdo na primeira
coluna do diagrama do perfil eletroforético do DNA de cada amostra de produto vegetal, onde
observa-se uma régua numerada, pelo seu tamanho relativo (Numero de pb).

Na avaliacdo dos resultados discutido acima, o gel mostra uma banda Unica apenas para
0 produto vegetal que possui origem natural (padrdo verde) permanecendo o tamanho original
da sequéncia do DNA (153 pb). Ja nos produtos vegetais em que o DNA foi clivado pela enzima
de restricdo, no caso, a Bam HI, duas bandas sdo visiveis no gel (padrao azul) e reconhecem os
produtos com origem genética modificado (OGM). A segunda coluna ilustra por ordem de
tamanho (pb) coloridas em azul ou verde os nove tipos de bandas (Padrdo), distribuidos em
faixas.

Nas colunas verticais seguintes das amostras 06, 07, 08, 09 e 10, as bandas se distribuem
possuindo diferencas no seu comprimento. E assim, foi possivel observar que no produto
vegetal portador de sitio da enzima de restricio Bam HI com a combinacdo de sequéncia de
bases GGATCC na cadeia do DNA, o sistema produzira duas bandas padrdo azul, fruto da
clivagem entre as duas guaninas (G/GATCC).
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Os produtos vegetais AM: 07 e 09, identificado por apenas um fragmento de
aproximadamente 153 pb, foram utilizados como parametro de comparagdo para identificar
fragmentos especifico de produtos vegetais naturais.

Desse modo, em situagdes judiciais, utilizando a identificacdo de DNA explicada acima,
supde-se que as bandas, coloridas em azul, sejam a responsavel pelo reconhecimento dos
produtos vegetais que tenham sido alterados geneticamente por métodos e meios que nao
ocorrem naturalmente (OGM), respectivamente, melancia, magé e morango (AM: 06, 08 e 10).

Amostras — [dentificacio de perfil genetico
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FIGURA 6. Esquema demonstrativo da eletroforese de DNA das amostras 06, 07, 08, 09 e 10. Cada padrao,
também chamado de banda, representa um fragmento de DNA que permite identificar a origem dos
produtos vegetais em fendtipos Geneticamente Modificado (Padréao azul) e Natural (Padréo verde).

Apls a analise dos dados das amostras do DNA de 10 produtos vegetais
comercializados, identificamos que a maioria (n=7; 70,0%) tinha o predominio de sitios da
enzima de restricdo Bam HI no sequenciamento da cadeia do DNA. Desta forma, apresentavam
0 DNA exdgeno de produtos vegetais com origem em organismos que foram alterados
geneticamente por métodos e meios que ndo ocorrem naturalmente. As Tabelas 1 e 2 apresenta
esses resultados.

Ao comparar os alimentos dos dois grupos de produtos vegetais (Figuras 3 e 5),
verificou-se no grupo da Figura 3, quatro produtos (80,0%) que continham a sequéncia
GGATCC. Na Figura 5, foram verificados trés produtos (60%) com a mesma sequéncia.
Portanto, partindo-se da hipotese que as sequencias GGATCC sao as responsaveis pela
presenca dos fenotipos de produtos vegetais geneticamente modificados, ficou demonstrado
que dos 10 produtos vegetais comercializados 7 (70,0%) eram de origem geneticamente
modificado.

A manipulacdo genética tem o intuito de modificar um determinado patrimdnio
genético, transferindo um gene de um organismo para o0 outro ou até mesmo criando uma nova
combinacdo de genes. Essas possiveis alteracdes sdo realizadas com o objetivo de inserir nas
espécies novas caracteristicas genéticas, de acordo com um interesse especifico, o que significa
gue essa técnica tem que ser analisada com cautela, ja que esses procedimentos podem causar
riscos, principalmente em relacéo as questoes éticas.

Assim, de acordo com os autores Ahmed (2002); Marcelino et al. (2003) um produto
geneticamente modificado pode ser distinguido do seu tipo natural equivalente, a partir do teste
para a presenga do DNA introduzido.
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Segundo Bardau-Piednoir et al. (2010) depois que o gene responsavel pela producédo da
toxina da bactéria B. thuringiensis € isolado, este é introduzido em células do vegetal-alvo por
meio de outra bactéria, Agrobacterium tumefaciens, que tem a capacidade de agregar DNA para
dentro de seu nucleo. Do ponto de vista tedrico, este tipo de procedimento devera deixar uma
marca inequivoca no genoma do produto vegetal que é alvo de interesse. Isto porque se procura
fixar uma determinada caracteristica, eliminando a diversidade pré-existente.

Portanto para qualquer organismo que tenha sofrido alteracdo no seu DNA, a prova
irrefutdvel da modificacdo consistiu na identificacdo se o sitio de restricdo esta ausente ou
presente no seu DNA. Portanto, cada amostra de DNA (Figuras 1 e 2) pode ser de origem natural
ou geneticamente modificado conforme a observagdo do nimero de sitios de restrigdo (Figuras
3 e5), pela alteracdo no tamanho da cadeia de DNA e pelo nimero de bandas que possui. Deste
modo, pelo exposto nas Figuras 3 e 5, esta evidenciada a enorme importancia da aplicacdo da
enzima de restricdo Bam HI na investigacdo forense no tocante a elucidagdo da situagéo-
problema, sendo assim, imprescindivel para o processo criminal. O exame de DNA, portanto,
é mais um aliado da ciéncia na busca da verdade bioldgica.

Na realizacdo dessa atividade, foi possivel confirmar a importancia da utilizacdo dos
modelos didaticos (Figura 1 e 2) como complemento da aula teodrica. A relacdo entre os
desenhos dos seguimentos das cadeias de DNA extraido das 10 amostras de tecido dos produtos
alimenticios vegetais (Figuras 3 e 5) com a enzima de restricdo Bam HI foi interessante, uma
vez que o aluno associou que quando uma das amostras de DNA (Figuras 1 e 2) apresentasse a
sequéncia GGATCC, seria reconhecida como um fenotipo vegetal de origem geneticamente
modificada.

De um modo geral, a aplicacdo dos desenhos com a cadeia de DNA das amostras
bioldgicas (Figuras 1 e 2) associado ao sitio da enzima de restricdo Bam HI que é capaz de
reconhecer pequenas moléculas de &cidos nucléicos com cerca de 6 nucleotideos de
comprimento que demarcavam o trecho do seguimento do DNA dos produtos vegetais com
origem de organismo geneticamente modificado (Figuras 3 e 4), fez com que os alunos ficassem
mais curiosos, possibilitando que eles identificassem caracteristicas que ndo podem ser vistas a
olho nu. Assim, Dofman (2007) destaca o desenho como instrumento util, que auxilia na
formulacédo de solucdes sendo uma ferramenta para o pensamento visual.

Também neste estudo, os modelos didaticos (Figuras 1 e 2) revelaram agregar valores
significativos na aprendizagem dos alunos, pois instigou, levantou questionamentos e possiveis
solucgdes do problema, além de aproximar ideias e trocas de vivencias. A utilizacdo desses dois
modelos didaticos proporcionou que o conhecimento fosse distribuido para além da sala de
aula, alcancando outros publicos, levando informacbes e conhecimentos cientificos para a
comunidade escolar e familiar. Esses modelos (Figuras 1 e 2) poderdo ser utilizados nas aulas
de Biologia no ensino médio quando o tema ministrado for sobre DNA ou Genética fazendo
com que a aula seja ilustrativa e prazerosa. Assim, acreditamos que 0s conhecimentos
explanados sobre as técnicas de biologia molecular disponivel aliado a utilizacdo dos desenhos
das amostras com o seu DNA, sensibilizaram os estudantes sobre a importancia dos aspectos
bioldgicos para a compreensdo dos organismos geneticamente modificados.

De acordo com os PCNEM (1999), é fundamental que o ensino de Biologia se volte ao
desenvolvimento de competéncias que permitam ao estudante lidar com as informacdes,
compreendé-las, elabora-las, refuta-las, quando for o caso, enfim compreender o mundo e nele
agir com autonomia, fazendo uso dos conhecimentos adquiridos da Biologia e da tecnologia
(BRASIL, 1999).

Diversos autores indicam a utilizacdo de variados recursos didaticos como ferramentas
capazes de aperfeicoar o processo de ensino e aprendizagem, destacando-se dentre elas os
modelos didaticos. Estes aproximam professores e estudantes com propdsitos pedagdgicos
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previamente planejados; e revelam aspectos que sdo essenciais no processo educativo, a saber:
a autonomia, 0 protagonismo e a interatividade entre estudantes.

Segundo relatos dos autores Medeiros et al. (2021); Medeiros, Alves e Kimura (2022 e
2023) os processos de aprendizagem de conteudos conceituais e procedimentais enriquecidos
por meio de atividades investigativas, desperta a curiosidade, o interesse e o estimulo de
questionamentos sobre o contetdo estudado, independente se sdo realizados em sala de aula,
laboratorios, ou qualquer outro espaco, proporcionando uma mobilizacdo para aprender.

Amaral, Mendes e Porto (2018) ainda ressaltam que a utilizagdo de metodologias
diferenciadas € eficiente na promocéao de um processo de aprendizado mais interativo, uma vez
que permitem a problematizacdo dos mais diversos temas e promove debates que envolvem
situacdes do conteudo cientifico com questbes vivenciadas no dia a dia.

Os autores Justina; Ferrari; Rosa (2000) citaram que com 0s avancos cientificos e
tecnoldgicos que sdo lancados constantemente na midia, é possivel destacar dificuldades que
séo apontadas por professores no momento de ensinar e pelos alunos na hora de compreender
abordagens relacionadas a genética, como 0s organismos geneticamente modificados,
tecnologia do DNA recombinante e o genoma humano. Assim, pode-se observar a importancia
do uso de metodologias ativas que visam aprimorar esse processo de construcdo do
conhecimento.

Segundo Duso et al. (2013), a modelizacdo tem sido considerada, nos ultimos anos, um
método de ensino bastante promissor para o ensino aprendizagem de ciéncias e biologia, porque
propicia a reflexdo, o debate e a participacéo ativa dos estudantes no processo de aprendizagem,
estimulando a criatividade, a interatividade, a capacidade de deciséo e a pesquisa. Podemos
observar o crescente aumento no nimero de pesquisas sobre a importancia do uso de modelos
didaticos na construcdo do conhecimento e sua relagdo no processo de ensino aprendizagem,
nos ultimos anos (EICHLER & DEL PINO, 2000; BARAB et al., 2000; ISLAS & PESAS,
2001; MEDEIROS & MEDEIROS, 2002; GILBERT, 2004; CAVALCANTE & SILVA, 2008;
FERREIRA & JUSTI, 2008; SOBRINHO & BORGES, 2010; MENDONCA & SANTOS,
2011; MEDEIROS & RODRIGUES, 2012; DUSO, 2012; DUSO et al., 2013; KLAUBERG,
2015; MEDEIROS et al., 2021; MEDEIROS, ALVES E KIMURA, 2022; 2023).

De acordo com os autores Orlando et al. (2009) ensino de topicos de Biologia Molecular
constitui um dos conteudos que mais requerem a elaboracdo de material didatico de apoio ao
conteudo presente nos livros texto, ja que emprega conceitos bastante abstratos e trabalha com
aspectos microscopicos.

Portanto, como descrito por Guimardes & Ferreira (2006); Justina & Ferla (2006);
Cavalcante e Silva (2008); Temp & Bartholomei-Santos (2013); Medeiros et al. (2021);
Medeiros, Alves e Kimura (2022 e 2023), este tipo de recurso de ensino é considerado uma
ferramenta valiosa de aprendizagem, tornando a aula mais diversificada, dinamica e atrativa,
ao mesmo tempo em que auxiliam o professor na execucao de diferentes conteddos em suas
aulas.

CONCLUSAO

O modelo didatico relacionado ao estudo das cadeias de DNA de produtos alimentares
vegetais para verificar se nas informacbes de seus materiais genéticos existem trechos de
nucleotideos exdgenos que possa caracterizar provas de manipulacdo genética (Figuras 1 e 2),
permitiram aos estudantes licenciandos uma consideravel compreensao a respeito dos temas
propostos, pois foi possivel identificar que o processo de ensino e aprendizagem demonstrou
avancos em comparagdo aos conhecimentos prévios de Biologia Molecular revelados durante
as aulas tedricas e em suas vivéncias cotidianas. Diante disso, ressaltamos a importancia do uso
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de modelos didaticos, pois permitiram que os licenciandos relacionassem a teoria a pratica,
proporcionando aos alunos a autonomia na construgdo dos conhecimentos sobre os estudos
relacionados a andlise de uma cadeia de DNA nas aulas de genética e, portanto, constituiu uma
das ferramentas pedagdgicas que pode ser utilizada pelo docente como tema de pesquisa
cientifica, tornando o conhecimento mais atrativo e acessivel aos licenciandos, pois, permitiu
uma melhor visualizacdo e aproximagdo dos conceitos utilizados. Também foi constatado que
esse tipo de recurso didatico contribuiu de forma significativa no processo de ensino e
aprendizagem, principalmente na construgdo do conhecimento sobre a aplicabilidade das
enzimas de restricdo e da eletroforese na investigacdo forense. Espera-se que atividades com
esse tipo de metodologia sejam mais abordadas e praticadas, de forma que torne o ensino de
genética mais motivador e dindmico, atraindo ainda mais a curiosidade dos alunos os tornando
alunos presentes nas salas de aula.
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