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Resumo

Este trabalho relata parte dos resultados de umd@stnais amplo, que investigou
caracteristicas de uma sequéncia didatica sobrenceito de gene que possibilitam uma
compreensao critica sobre genes destinada ao esigioior em Ciéncias Biologicas e da
Saude. A sequéncia foi construida considerandalinésnsdes como critérios de justificacdo
a priori: epistemologica, psicocognitiva e didatica. A datdoa posteriorifoi feita por
comparacao entre as vias de aprendizagem esperamlasealizadas. A sequéncia abordou
modelos historicos de genes, a crise do conceiteauiar classico e as reacdes a esta crise. A
aplicacdo da sequéncia teve resultados positivospieensao dos genes e da funcdo génica
mais complexa e critica e um menor comprometimeain o0 conceito molecular classico e
com a concepcdo informacional pelos estudantes.sakpealos limites observados,
consideramos que uma sequéncia didatica com astexdsticas discutidas neste trabalho
pode ser positiva para compreensao dos estudartesgenes.

Palavras-chave: Sequéncia didatica, Conceito de gene, Modelospirdg genética, Ensino
de biologia celular e molecular, Abordagem contaixtio ensino de ciéncias.

Abstract

This work reports results of a broader study, whiolestigated characteristics of a teaching
sequence about the gene concept that make it possileritical understanding of genes
designed to higher education in biological and theatiences. The sequence was built by
considering three dimensions as criteria far priori justification: epistemological,
psychocognitive, and didacticA posteriori validation was performed by means of a
comparison of expected and realized learning patew@he sequence addressed historical
models of genes, the crisis of the classical mddeaoncept, and reactions to this crisis. The
application of the sequence showed positive resstitslents’ understanding about genes and
gene function more complex and critical and a lEm®mMitment to the classical molecular
concept and the informational conception. Althouwghhad observed limits, we consider that
a teaching sequence with the characteristics disdusn this work can be positive for
students’ understanding about genes.
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Introducéo

O conceito de gene vem sendo objeto de controgemnsidilosofia da biologia desde a década
de 1980, tendo sido inclusive considerado por saaotores um conceito em crise (Falk,
2000; Keller, 2000). Mais recentemente, as difiadies enfrentadas por este conceito e a
necessidade de reformulé-lo foram reconhecidasmmté da prépria biologia (e.g., Pearson,
2006; Gerstein et al., 2007, Scherrer e Jost, 2b)7aclusive em trabalhos experimentais
(Wang et al., 2000; Kampet al, 2004).

Esta crise envolve um modo particular de compraeadeatureza do gene, o chamado
“conceito molecular classico” (Griffiths e NeumaHeid, 1999; Stotz et al., 2004), de acordo
com o qual um gene € uma sequéncia de DNA queicadiim produto funcional, que pode
ser uma molécula de RNA ou um polipeptidio. A crigsulta da impossibilidade de
acomodar neste conceito, no qual o gene é entermbdm uma unidade estrutural e
funcional, uma série de anomalias resultantes darscas da biologia molecular e da genética
dos ultimos trinta anos, como, por exemplo, genesrompidossplicing alternativo, genes
sobrepostos, edicdo de mRNA (Falk, 1986, 2000; &sd$90, 2000; Pardini e Guimaraes,
1992; Griffiths e Neumann-Held, 1999; Keller, 208Mss, 2001, 2003; El-Hani, 2007).

Termos como “informagéo genética”; “codigo genétiedprograma” permeiam os discursos
sobre genes, constituindo o chamado “discurso fdanacao” (El-Haniet al, 2006, 2009).
Este discurso contribuiu para que fosse atribu@dgeme também a ideia de que seria uma
unidade informacional. Contudo, tais termos nédo rsé@is do que metaforas que tém se
mostrado problematicas em virtude da auséncia fieigies claras e precisas sobre o que
seria a “informacé&o” na Biologia (Griffiths, 200&[-Hani et al,, 2006, 2009).

De um modo geral, os debates sobre a crise do itord® gene, travados na esfera da
pesquisa académica, ndo alcancaram as salas d&lkesl&stdo ausentes nos livros didaticos
de biologia celular e molecular usados no ensipersor em todo o mundo (Pitomlab al.,
2008a,b) e em livros didaticos de biologia paragire® médio publicados no Brasil (Santos e
El-Hani, 2009, no prelo). Além disso, foi enconttaccom alta freqiiéncia, o conceito
molecular classico em livros didaticos (Gericke agbkrg, 2007b; Pitombet al, 2008a,b;
Gericke, 2009; Santos e El-Hani, 2009, no prelsgjm como nas concepc¢des de estudantes
do ensino superior (Joaquim, 2009), apesar dodegmats enfrentados por ele. Estes achados
indicam que h& uma lacuna entre o conhecimentd stbae 0s genes, na esfera da pesquisa
académica, e o conhecimento escolar, veiculadoneme de genética e biologia celular e
molecular.

Ha na literatura diversos estudos que discutemepmd®s ou ideias alternativas apresentadas
por estudantes sobre genes e conceitos relacignado® DNA, cromossomos, alelos,
heranca etc. (para uma revisdo, ver Banet e A(i). Tendo em vista a relacdo entre o
conceito de gene e diversos outros conceitos détigare da biologia celular e molecular,
uma abordagem explicita sobre genes permite n@odegenvolvimento de concepcdes mais
adequadas sobre genes, mas também, por implicag@&gcompreensdo mais clara de uma
série de conceitos relacionados. Além disso, éyelsgue confusdes conceituais associadas a
visdes deterministas sobre o papel dos genes nenddsimento sejam enfraquecidas,
viabilizando uma aprendizagem mais critica, comlizapdes sociais importantes.



Este trabalho tem como objetivo, entdo, investicanacteristicas que possam tornar uma
sequéncia didatica sobre este conceito capaz @éiatess concepcdes probleméticas que se
mostraram frequientes em livros didaticos e na quyézede estudantes do ensino superior.

Modelos histéricos de gene

A sequéncia didatica investigada aborda o conacktgene de uma perspectiva contextual
(Matthews, 1994), considerando a dimensao epistaginal e histérica da pesquisa cientifica
em genética e em biologia celular e molecular.t&tou como base, entdo, um tratamento
histdrico de diversos modelos desenvolvidos aodalmséculo XX para tratar de genes e da
funcdo génica. Trabalhamos com quatro modelos riuet) identificados por Gericke e
Hagberg (2007a): mendeliano, classico, bioquimiéssico e neoclassico (que preferimos
chamar, seguindo Griffiths e Neumann-Held, 1999 tetzSet al, 2004, de molecular
classico): Além disso, na construcdo da sequéncia tiveramelpaentral estudos
epistemoldgicos sobre o conceito (e.g., Falk, 18@fjjle, 1990; Griffiths e Neumann-Held,
1999; Keller, 2000; Moss, 2003; El-Hani, 2007), liumdo investigacOes sobre suas
implicacdes para o ensino (e.g., Gericke e Hagla®@y/a,b, 2009; Smith e Adkison, 2010).

Reac0Oes a crise do conceito de gene

Como discutimos acima, o tratamento dos genes cammlades” sofreu uma série de
dificuldades com os avancos da pesquisa genétgadiltienas trés décadas, resultando na
chamada “crise do conceito de gene” (Keller, 2@leani, 2007). As reacfes a esta crise
tiveram, pois, papel importante na sequéncia didatiDiante desta crise, alguns
pesquisadores, como Portin (1993), Gelbart (19982lker (2000), chegaram a propor que o
conceito de gene deveria ser abandonado. Contuti@ eacdo comum diante desta crise
tem sido o desenvolvimento de propostas de rewis#éoeitual. Algumas dessas propostas,
além da sugestdao do abandono do conceito de geram fincluidas na sequéncia: o
tratamento de genes ndo como unidades fisicas nonge mas como processos que
emergem no contexto celular e extracelular (Ghigfie Neumann-Held, 1999; El-Haeti al,
2009); a diferenciacdo de significados atribuidoscanceito, como na proposta de Moss
(2001, 2003) de distingéo entre gene-P e gene-Dadlistingdo de Scherrer e Jost (2007a,b)
entre gene (localizado no RNA), genon e transgeadratamento de genes como conjuntos
de dominios para a transcricdo ativa (Fogle, 129m0); genes como combinacédo de
sequéncias de &cidos nucléicos (DNA ou RNA), dédisi pelo sistema celular e
correspondentes a um produto (RNA ou polipeptitf@rdini e Guimaraes, 1992); propostas
gue levam em conta desenvolvimentos recentes dmipasem genética, biologia molecular,
gendmica e protedmica, que tiveram impactos impttasobre nossa compreensdo dos
genes - Projeto Genoma Humano (PGH) (Veeteal, 2001; Smith e Adikson, 2008) e
Enciclopédia dos Elementos do DNA (ENCODE) (Genrsttial, 2007; Smith e Adkison,
2008).

Metodologia

Abordagem metodoldgica

Adotamos neste estudo uma metodologia qualitatrajo em vista que o ambiente natural
da sala de aula foi uma das fontes de dados, cammatoodireto e prolongado dos
pesquisadores, e os dados foram de natureza alimeapte descritiva.

! Para uma descricéo detalhada dos modelos histatiegene, recomendamos a leitura de Gericke egagb
(2007a), Gericke (2009) e Meyetral (no prelo).



Construcéo da sequéncia didatica

A sequéncia didatica foi construida através deathabcolaborativo com um professor da
disciplina Biologia Celular e Molecular, da Univieiade Federal da BahfaPara construi-la,
utilizamos os critérios de justificac@opriori discutidos por Méheut (2005), com o objetivo
de elaborar uma sequéncia clara e adequada paoatexio de seu uso. Estes critérios
incluem trés dimensdes: 1) dimensdo epistemologelacionada aos conteldos a serem
aprendidos, aos problemas que eles podem resolaesua génese histoérica; 2) dimenséo
psicocognitiva, relacionada as caracteristicasitogs dos estudantes; 3) dimenséo didatica,
que analisa restricdes do funcionamento da ingéituide ensino (programas, cronogramas
etc.) (ver tb. Nascimentet al, 2009). Em vista destas restricdes, a sequéoc@ohstruida
com duracéo de cinco horas, distribuidas em dasdt auld.

Para planejar as atividades, utilizamos a ferraanéet analise de interacdes discursivas e
producdo de significados na sala de aula de ci€ragsenvolvida por Mortimer e Scott
(2002, 2003), que tem como base uma abordagemcstici@l do processo de ensino e de
aprendizagem, baseada nos trabalhos de Vygotskk#iB.

Contexto do estudo

O estudo foi realizado em duas turmas de estudargesssantes do curso de Medicina de
uma Universidade Federal brasileira, que cursavamaplina Biologia Celular e Molecular
no semestre 2009.2, sob responsabilidade do poofessestigador que participou de nosso
estudo. De um total de 24 estudantes, 11 compurddorma que assistiu as aulas da
disciplina no formato usualmente empregado peldepsor, no qual ndo se faz qualquer
discusséo explicita sobre o conceito de gene (atenos esta turma de A); e 13 compunham
a turma que, além dessas aulas, também particippladlas da intervencdo didatica, que
discutia explicitamente a crise do conceito de dénema B).

Validacdo da intervencao didatica

Para investigar a relagdo entre as caracterisiastervencao didatica que construimos e a
aprendizagem dos estudantes, utilizamos um d@siostde validac&a posterioridiscutidos
por Méheut (2005), a validag&o interna, que bustHicar os efeitos da intervencao didatica
em termos da aprendizagem efetivamente realizadeekatéo aos objetivos de ensino que
orientaram a sua construgdo. Esta validacéo fizaela mediante comparagéo entre 0 modo
como os estudantes da Turma B mobilizavam idéiasesgenes num contexto discursivo
estruturado pelo instrumento de coleta de dadosglestionario) em trés momentos - antes,
logo apos e dois meses apos a intervencao.

Estudo comparativo

Realizamos estudo comparativo entre as Turmas A gam investigar a evolucdo da
concepcao sobre genes dos estudantes ao longonteste® sem a influéncia e sob a
influéncia de uma abordagem explicita sobre o dande gene, respectivamente. Foi usado
o mesmo desenho metodolégico acima.

Instrumento de coleta de dados

2 Nosso objetivo inicial era trabalhar com uma tudeaBiologia, especialmente de licenciatura, tezmiovista a
importancia de formar professores com visdo médtis@ra respeito do conceito de gene. Contudo;nagu
destinada ao professor que concordou em partidgpg@esquisa era de calouros de Medicina. Entretaato
podemos perder de vista que a disciplina Biologilular e Molecular também é oferecida a estudatges
Biologia no inicio do curso, incluindo professoess formacao.

% A sequéncia pode ser acessada em Meyer (2010).



Utilizamos um questionario como ferramenta de eotkt dados, construido a partir de um
subconjunto de questdes de um instrumento maigrregyado por Joaquim (2009), mas com
algumas modificacdes, validadas em um teste pikzttizado com dez respondentes.

O gquestionario € composto de trés partes: “A” tiedaaos dados gerais dos estudantes; “B”,
com quatro questbes abertas; e “C”, com quatrotgeesfechadas. No presente estudo,
relatamos os resultados apenas da primeira queatparte B (aberta) e da terceira e quarta
questbes da parte C (fechada), que buscavam aerfscconcepcdes de gene dos estudantes.

Na parte B, a primeira questdo perguntava: “Emvés&o, 0 que € um gene?”. Trata-se de
uma questdo de natureza aberta e divergente, gotg@éevantar uma diversidade de idéias
dos estudantes sobre genes. A terceira e quarsédgseda parte C visavam verificar como 0s
estudantes caracterizavam o que € um gene viasssakna de respostas entre alternativas que
abrangiam diversas idéias sobre o conceito encatraa literatura. Na terceira questdo, o
estudante sO poderia escolher uma alternativa, aldo nque poderiamos verificar qual a
principal concepcao que ele associaria ao genafeoota-la com a resposta dada a primeira
questéao da parte B, de carater aberto. Na quaestap o estudante deveria marcar todas as
alternativas que julgasse aceitdveis. Se 0 estidardrcasse alternativas referentes a
diferentes modelos e conceitos de genes, isso iposignificar duas coisas distintas: 1) o
estudante possuia uma concepcao hibrida sobre;g@nhes estudante percebia que ha
diferentes modelos validos sobre o conceito de ,geada um aplicavel a um contexto
distinto. Contudo, nesse ponto, o instrumento eeveha fragilidade, porque que nao cria
condicOes explicitas para avaliarmos em qual das dituacdes o estudante se enquadrava.
IndicacOes a este respeito podiam ser obtidas,ntemt®, das respostas dos estudantes a
primeira questao aberta, que permitiam inferirsgavam fazendo distingdes de contextos de
aplicacdo ou apenas justapondo idéias pertinentexialos e conceitos distintos.

Analise dos dados

A analise da primeira questdo aberta (parte B)igagu processo indutivo, caracteristico de
estudos qualitativos (Bogdan e Biklen, 1982) nd qgacategorias emergiam das respostas.
Contudo, a compreensédo das categorias era fundadaosso conhecimento da literatura
cientifica, historica e filosofica sobre o concaltogene.

As respostas a questado aberta foram validadasuypar pesquisador. A taxa de concordancia
das analises foi de 89,1%. As discordancias forsecutidas com um terceiro pesquisador e
pelo professor da disciplina, chegando-se a umermasde 94,4%. Nao houve consenso em
apenas uma resposta, que foi desconsiderada nseath@s dados.

Nas questdes fechadas 3 e 4 (parte C), as altasatiscolhidas pelos estudantes foram
simplesmente quantificadas e suas frequénciasladés

Resultados e Discussao

A partir da andlise das respostas a primeira qoesb@rta, oito categorias emergiram: a)
Mendeliano; b) Molecular classico; c) Informacignd) Gene-P; e) Processual; f) Pluralista;
g) Percepcéao do problema; h) Molecular contemparane

Na categoria “mendeliano”, incluimos respostas e @ gene era visto como responsavel
pela transmissao de caracteristicas, como, porprem

“E a unidade do genoma responsavel pela transmiks&aracteristicas relacionadas
com o0 aspecto biopsicossocial do individuo. Cadae gesta relacionado com a



transmissdo de caracteristicas especificas. Ex:doer olhos, l6bulo da orelha,
quantidade de um determinado horménio”. (A4; TM1)*

A categoria “molecular classico” incluia respostpge consideravam o0 gene como uma
sequéncia de DNA, responsavel pela producao deNnd® um polipeptidio:

“Gene € uma sequéncia de nucleotideos que deteansiatese de uma proteina’.
(A5; T.A.; M2)

A categoria “informacional” foi composta por resfassque tratam o gene como um portador
ou transmissor de informag&o, como no seguinte pkem

“Gene é a unidade de armazenamento de dados daeeshpainido dos genes (que
estdo no DNA) forma o genoma, onde estdo todasnemmiacbes para o
desenvolvimento do ser”. (A2; T.B.; M1)

Na categoria “Gene-P”, foram incluidas respostas gansideravam o0 gene como um
determinante de fenotipos, como segue:

“E uma unidade que corresponde a uma caracteristjgando expressa, tal
caracteristica varia de cor dos olhos, aparénsieafia personalidade do individuo”.
(A2; T.A.; M1)

A categoria “processual” contém respostas em q@stodante assume que 0 gene € um
processo que ocorre na célula, influenciado portiphé$ fatores. Essa categoria apareceu
sempre em respostas hibridas, como, no seguintapéxe que hibridiza as categorias
“processual” e “informacional”:

“Um processo que engloba varios fatores com otigbjele gerar um produto e
transmitir informacdes conservadas”. (A10; T.B.;)M2

A categoria “pluralista” relne respostas que carsith que 0 gene pode ser entendido de
diferentes maneiras, a depender do contexto eragjaeconceito € utilizado:

“O conceito de gene é relativo e depende da maneireo 0 gene vai ser estudado.
Ele pode ser entendido como uma estrutura fisieadqué origem a RNAs e proteinas
ou como fruto de um processo ou o proprio procgssoexemplo”. (Al; T.B.; M2)

Na categoria “percepcao do problema”, temos reaposin que o aluno reconhece que o
conceito de gene esta enfrentando problemas, nmaaprasenta idéias relativas a qualquer
modelo de gene:

“Antes eu diria que gene é uma sequéncia de DNA cpgifica uma cadeia
polipeptidica (de acordo com o modelo moleculassito), mas, considerando o0s
mecanismos de edicdo de mRNA, o conceito pode BBelida, modificado ou
amplificado, e agora?”. (A9; T.B.; M2)

Na categoria “molecular contemporaneo”, estdo ggoem que o0 aluno considera que o
gene pode originar mais de um produto e/ou quéeéampido e/ou que pode sofsglicing
alternativo, mas o gene € ainda molecular e aindatitui uma unidade de transcri¢ao:

“Sequéncia especifica de DNA que permite a trag@orde um mRNA, que pode ser
traduzido em diferentes proteinas. Sequéncias estesituidas de introns (que seréo
removidas através do splicing) e os éxons (querpasg recombinados)”. (A7; T.A.;
M1)

4 Cada aluno é identificado pela sigla “A”, seguita um ndmero. “T.A.”; “T.B.”: Turmas. M1; M2; M3:
Momentos de aplicacao do questionario. Estas Wtsiglas serdo utilizadas também nas figuras.



Houve casos em que a resposta do estudante wi&za relativas a mais de uma categoria.
Encontramos elevadas taxas de sobreposicdo deogategas duas turmas estudadas e nas
trés aplicacbes do questionario: 36,4% em M1 ed)% em M3, na Turma A; e 38,5% em
M1l e M2, e 53,8% em M3, na Turma B. Joaquim (2a@&)bém encontrou altas taxas de
sobreposicao para a mesma questdo 1 do instrurdertdoleta de dados que usamos: 21,7%,
entre alunos de um dos cursos de Biologia invesigiee 38,5%, com alunos do outro curso.

A frequéncia das categorias obtidas na questdo Tasta turma, nos trés momentos de
aplicacdo do questionario, pode ser vista na Figjura
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Fig. 1. Distribuicdo das respostas dos estudantes dasaSutne B nas categorias construidas para a
questdo “Em sua viséo, o que € um gene?”: a) Miambelb) Molecular classico; c) Informacional; d)
Gene-P; e) Processual; f) Pluralista; g) Percefdogmoblema; h) Molecular contemporaneo.

Na Turma A, nas trés aplicagbes do questiondriedgminou a categoria “molecular
classico”, sendo que a frequiéncia desta aumengudpos o ensino de conteudos de biologia
molecular (M2) e se manteve dois meses depois (M8)examinarmos os resultados da
Turma A na questdo 3 (Fig. 2), verificamos que &mkhouve predominio da categoria
“molecular classico” (b) no inicio do semestre (Mapquanto, em M2 e M3, as categorias
“molecular classico” (b) e “informacional” (i) foma as mais frequentes. Esses resultados
indicam que os alunos que assistiram as aulassgglitia que foram ministradas do modo
usual reforcaram o conceito molecular classicoateegque provavelmente traziam do ensino
médio, além de sedimentarem uma concepc¢do infoomaicde gene. Resultado similar foi
obtido por Joaquim (2009), em trés das quatro tsrdeaestudantes de dois cursos diferentes
de Ciéncias Bioldgicas, que ja haviam cursado @plisa Biologia Celular e Molecular, em
que se aplicou a mesma questdo. Esses resultazlosreativeis também as visdes de gene



predominantes em livros didaticos do ensino mé@iericke e Hagberg, 2007b; Gericke,
2009; Santos e El-Hani, 2009) e superior (Pitonebal, 2008a,b), em que o conceito
molecular classico e a concepcao informacionalrecam com alta freqiéncia.
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Fig. 2. Distribuicdo das respostas dos estudantes dasaSufre B para a terceira questao
fechada, com escolha forcada das alternativasmgjdeliano; (b), (g) e (h) molecular
classico; (c) e (i) informacional; (d) Gene-P; (@¢ne-D; (f) molecular processual. Nula:
alunos gque néo responderam ou marcaram mais deltenaativa.

Na Turma B, por sua vez, na primeira questdo ab@i@g 1), houve predominio das
categorias “molecular classico” e “informacionai M1, o que indica que, como na Turma
A, os estudantes haviam saido do ensino médio arta influéncia destas concepcoes.
Contudo, logo apés a intervencdo (M2), essas cassgtiveram menor representacdo e a
categoria “pluralista” foi a mais frequente. Estarda categoria interessante, em vista dos
objetivos de ensino assumidos na intervencao dajatia medida em que o estudante ndo se
compromete com uma Unica concepcao de gene, rezmmdeque 0 gene pode ter diferentes
significados, a depender do seu contexto de aplicadlém da categoria pluralista, as
categorias “processual” e “percepcdo do problemabem apareceram em M2, na Turma B.
Esses resultados indicam que, logo ap0s a intéiivediglatica, os estudantes da Turma B
diversificaram suas visdes sobre genes, concebende-forma mais complexa e critica.

Dois meses apoés a intervencao (M3), no entantoyeham retorno ao conceito molecular
classico na turma B. Esse retorno néo nos parepeesadente. Ele revela apenas que 5 horas
de aula ndo séo suficientes para combater uma tasafortemente arraigada na formacao
dos alunos. Seria necessario que o0 estudante snteas contato repetidas vezes com
situacbes que desafiam o conceito molecular cldssicque ndo era possivel dadas as
restricdes de carga horaria que recairam sobrgugiseia.



Outro achado importante em M3, na Turma B, foi s€aagia de um retorno da concepc¢ao
informacional. Neste caso, a sequéncia didatichdoil sucedida em desafiar uma idéia vaga
sobre genes que é muito prevalente em livros dim&tilo ensino médio (Santos e El-Hani,

2009, no prelo) e superior (Pitomba al, 2008a,b; Flodin, 2009), assim como entre
estudantes (Joaquim, 2009).

Houve também um aumento notdvel da concepcao promesm M3, além da mobilizacdo da
concepcao pluralista e da concepcao molecular eg@uéinea, que € mais critica do que o
conceito molecular classico, por alguns alunosy® gpde ser considerado positivo a luz dos
objetivos da intervencao didatica, na medida emsgueata de uma concepcao que requer do
aluno uma elaboragéo mais complexa do conceiteede.d=m termos gerais, a sequéncia foi
capaz de promover uma diversidade de idéias sabgemes de carater mais critico, que se
mantiveram dois meses apo0s sua aplicacdo, o qnec®rum indicativo de aprendizagem
duradoura pelos estudantes. A diversidade de idéla® genes na Turma B se torna bastante
clara qguando comparamos os resultados desta tudad erma A.

Comparando agora os resultados da questdo 1 cossua$ados da questdo 3 (Fig. 2) na
Turma B, verificamos resultados parecidos tantoM2ncomo em M3. Em M2, houve um
retorno ao conceito molecular classico (b), enquarth M3 houve grande aumento da

concepgao molecular processual (f). Houve, aindagdg substancial da concepcéo
informacional em M2, que se manteve em M3.

Questao 4 - Turma A
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Fig. 3. Distribuicdo das respostas dos estudantes dasasufre B para a quarta questéo,
fechada e com escolha livre das alternativas: @jdeliano; (b), (g) e (h) molecular classico;
(c) e (i) informacional; (d) Gene-P; (e) Gene-D;nffolecular processual.



As respostas da questdo 4 (Fig. 3), quando anafisath conjunto com as respostas da
guestdo 1, permitem inferir que os estudantesdiarin modelos e conceitos de gene, na
medida em que eles marcaram muitas alternativaggcanae frequéncia, nas duas Turmas.

Estes resultados apontam para a necessidade deitakpé demarcar claramente, na
sequéncia didatica e, mais do que isso, ao longodiea formacédo do estudante, diferentes
modelos e conceitos de gene, de maneira episteitalédnistoricamente informada.

No caso da Turma B, podemos dizer, contudo, queems alguns estudantes podem nao
estar meramente justapondo categorias. Isso pangqugiestao 1, as respostas de estudantes
da Turma B categorizadas como “pluralista” nos dogram um indicio de que estes
estudantes aceitavam mais de um modelo ou concetagene no contexto de um
reconhecimento da distincéo e especificidade de deminios de aplicacéo, por exemplo:

“O gene pode ser definido de varias maneiras, ardbg do modelo utilizado”. (Al1;
T.B.; M3)

Na Turma A, por sua vez, nenhuma resposta doglagls foi categorizada como
“pluralista”.

Conclusoes

Podemos concluir que o estudo levou a uma validag@ona da sequéncia didatica, que
favoreceu a construcdo de uma compreensao masacsitbre os genes e seu papel nos
sistemas vivos pelos estudantes universitariosstigalos. As seguintes caracteristicas da
sequéncia didatica nos parecem importantes pagaresiltado: levar em conta a dimenséo
epistemoldgica e historica dos debates sobre o etonade gene; considerar, na
recontextualizacdo desses debates, os aspectosqEpidivos dos estudantes, assim como as
restricbes didaticas impostas pela disciplina;uinaim planejamento claro, orientado por
alguma teoria educacional, que em nosso estudoiusegoa abordagem sociocultural,
utilizando a ferramenta de analise de interagfesudiivas desenvolvida por Mortimer e
Scott (2002, 2003) baseada em trabalhos de VygadRghktin. A partir dela, planejamos
como seriam conduzidas as interacdes discursivasosoestudantes ao longo da sequéncia,
de modo a propiciar condi¢cdes para uma apropridgdaebates sobre o conceito de gene.

N&o podemos perder de vista, contudo, dois limetesontrados: o insucesso em desafiar o
conceito molecular classico e a manutencédo de ubmalibacdo de conceitos e modelos de
genes pelos estudantes. Para um resultado maidoduoa os estudantes precisariam entrar
em contato mais vezes com esses debates sobrec@itootle gene e com a explicitacdo e
demarcacgao dos distintos modelos e conceitos,@o Ida sua formacéo.

Nossos resultados indicam que uma abordagem episigica e historicamente informada de

conceitos e modelos de genes, tal como propossequeéncia didatica que construimos, tem
impacto positivo sobre as idéias dos estudante® gnes. E nossa expectativa, entdo, que
sequéncias didaticas com as caracteristicas diasutio presente trabalho venham a ser
utilizadas em disciplinas de Genética ou Biologedu@r e Molecular de diversos cursos de

Ciéncias Biologicas e da Saude, de forma a comtrjiara a formacdo de pesquisadores e
professores com uma compreensdo mais critica sslgenes e seu papel nos sistemas vivos.
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