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Apresentacio-

A presente dissertagdo traz os resultados de um trabalho que teve como objetivo
geral avaliar as caracteristicas que uma sequéncia didatica sobre o conceito de gene
deve possuir para gerar uma compreensao critica sobre os genes € o seu papel nos
sistemas vivos, no contexto do ensino superior. A escolha do tema da investigagdo foi
uma conseqiiéncia natural do caminhar das pesquisas sobre o conceito de gene e sua
fungdo nos sistemas vivos no Grupo de Pesquisa em Historia, Filosofia e Ensino de
Ciéncias Bioldgicas, do IB-UFBA, do qual fago parte. Estudos anteriores fizeram um
diagnodstico preocupante em relagcdo as principais idéias sobre genes encontradas em
livros didaticos do ensino médio (Santos e El-Hani, 2009), superior (Pitombo et al.,
2008a,b), assim como entre estudantes do nivel superior de duas Universidades Federais
brasileiras (Joaquim, 2009). De uma maneira geral, o conceito molecular classico de
gene ¢ a concepcao informacional foram as idéias que apareceram com maior
frequéncia nos resultados colhidos por estas pesquisas. Estes sdo, contudo, modos de
compreender genes que enfrentam uma série de problemas.

No conceito molecular classico, o gene € considerado um segmento de DNA que
codifica um produto funcional, que pode ser um polipeptidio ou uma molécula de RNA.
Esta concepc¢do vem enfrentando cada vez mais anomalias, & medida que avancam as
pesquisas em genética, biologia molecular e, mais recentemente, genOmica e
protedmica. Fenomenos detectados nestas areas, tais como o splicing alternativo, os
genes superpostos ¢ a edicdo de mRNA, t€ém indicado que o gene ndo ¢ nem uma
unidade estrutural — um segmento ininterrupto de DNA, com comec¢o e fim bem
definidos — nem uma unidade funcional — responsavel pela producdo de um
polipeptidio ou molécula de RNA ao qual se pode atribuir uma unica funcdo. As
dificuldades enfrentadas por este modo de compreender o gene fizeram com que este
fosse considerado um conceito “em crise” (El-Hani, 2007), “sob tensdo” (Falk, 2000) e
“com problemas” (Keller, 2002).

Em relagdo a concepg¢do informacional, por sua vez, o problema reside no fato
de que ndo ha na biologia uma clareza sobre o significado do termo “informacgao” (El-
Hani et al. 2006, 2009). Griffiths (2001), por exemplo, o considera uma metafora sem
um sentido proprio nos termos da biologia (Griffiths, 2001). Ou seja, ndo temos ainda

uma compreensdo adequada do que seria a “informacdo bioldgica” ou a “ informacgao



genética”, apesar do discurso da informacdo ser usado com grande freqiiéncia entre os
bidlogos (ver, p. ex., Ideker ef al. 2001).

Outro resultado preocupante encontrado nas pesquisas anteriores do grupo esta
no alto indice de hibridizacdo de diferentes concepgdes de gene. Por “hibridizagao”,
entendemos aqui a mera justaposicao de diferentes idéias sobre genes, que decorrem de
modelos distintos sobre estas entidades e sua funcdo nos sistemas vivos, sem que haja
clareza dos limites da aplicabilidade de cada modelo, nem dos limites e das
possibilidades de sua reunido em algum construto mais amplo. O resultado ¢ um
amalgama de idéias distintas sobre genes, associado a incompreensdes sobre seu
significado e papel nos sistemas vivos. Um exemplo de uma idéia equivocada sobre
genes resultante de tal hibridiza¢do, com sérias implicagdes sociais, reside na visao
determinista sobre o papel dos genes. Nesta visdo, os genes sdo considerados os
determinantes principais, quando ndo os Unicos, no desenvolvimento das caracteristicas
dos individuos, sendo desconsiderados outros elementos fundamentais que influenciam
no desenvolvimento, como fatores ambientais e epigenéticos. Estas idéias t€ém como
uma de suas origens a mistura indiscriminada, ou, nos termos deste trabalho, a
hibridizacdo de duas concepgdes diferentes sobre genes: de um lado, o gene como um
conceito instrumental, no sentido do Gene-P de Moss (2001; 2003), sem qualquer
relagdo com uma entidade material, utilizado como uma ferramenta com papel preditivo
em tarefas importantes da genética, como, por exemplo, na previsao de resultados de
cruzamentos e na andlise de genealogias. Nestes casos, ¢ legitimo tratar o gene como se
determinasse fenotipos, mas apenas como um conceito instrumental, sem uma hipotese
de correspondéncia com a realidade. De outro lado, o gene como uma entidade real, no
sentido do Gene-D de Moss, que corresponde a uma sequéncia de nucleotideos do
DNA, considerada como um recurso para o desenvolvimento, juntamente com outros
fatores (ambientais e epigenéticos). Temos, neste caso, um conceito entendido de modo
realista, mas que nao determina caracteristicas. Da mera juncdo dessas duas visdes
sobre genes, cada qual 1til para determinados jogos explanatérios da genética, mas
independentes, cria-se a idéia de que o genoma porta uma espécie de “programa para o
desenvolvimento” dos organismos, sendo responsavel pela determinagdo de suas
caracteristicas.

Diante dos resultados preocupantes destas pesquisas anteriores realizadas em
nosso grupo, focadas no levantamento de idéias sobre genes em livros didaticos e entre

estudantes, consideramos que o proximo passo deveria se dirigir para uma intervengao



sobre a formagdo de nossos estudantes, no que diz respeito as suas concepgoes sobre
genes. Deslocamos nossos esforgos, entdo, para investigar quais caracteristicas de uma
sequéncia didatica sobre o conceito de gene favoreceriam um debate mais critico, entre
os estudantes, sobre genes e seu papel nos sistemas vivos. Em particular, nosso interesse
¢ analisar caracteristicas que tornam tal sequéncia capaz de desafiar concepgdes
problematicas que se revelaram tdo freqiientes em livros didaticos e na concepgdo de
estudantes, no contexto do ensino superior, como as visdes deterministas, o
compromisso com o conceito molecular cldssico, € a adesdo a concepgao informacional
do gene.

O estudo relatado no presente trabalho foi conduzido no ambito de uma
disciplina de Biologia Celular e Molecular, que constitui um dos contextos em que
conteudos sobre genes sdo trabalhados no Ensino Superior, lado a lado com outras
disciplinas, como as de Genética. Na realidade, tal proposta possibilitaria, antes de tudo,
que os debates sobre genes chegassem as salas de aula, na medida em que ndo hd em
tais disciplinas uma abordagem explicita sobre o conceito de gene e os problemas que o
afligem na contemporaneidade. Tornou-se evidente nos resultados encontrados nas
pesquisas do grupo que h4d um distanciamento entre o conhecimento académico de
referencia e o conhecimento escolar no que tange ao tratamento de idéias relativas ao
conceito de gene. Decidimos comecar a enfrentar esse distanciamento no Ensino
Superior em virtude de ter sido realizado anteriormente em nosso grupo um estudo
focado nas concepgdes de estudantes neste nivel educacional, além do fato de termos
trabalhado em colaboragdo com um professor que atua neste nivel (G. C. Bomfim, co-
orientador deste trabalho). E nesse contexto que situamos o nosso objetivo de investigar
uma sequéncia didatica sobre o conceito de gene.

A dissertacdao esta dividida em dois capitulos. O primeiro capitulo traz uma
discussdo atualizada sobre o conceito de gene. Partindo da crise do conceito de gene, em
que se chegou até mesmo a propor que o conceito fosse abandonado (Portin, 1993;
Gelbart, 1998; Keller, 2002), relatamos uma postura mais comum e positiva em relagdo
ao conceito: a tentativa de salva-lo da sua possivel exclusdo do vocabulario da biologia
a partir da sua reformulacdo. NOs sistematizamos algumas propostas iniciais de revisao
conceitual, como, por exemplo, o conceito sistémico de gene (Pardini e Guimaraes,
1992); o conceito molecular processual (Griffiths e Neumann-Held, 1999); os genes
como dominios de transcri¢ao ativa (Fogle, 1990; 2000); e a diferenciagdo entre os

conceitos de Gene-P e Gene-D (Moss 2001, 2003), que ndo busca modificar o conceito,



mas sim, diferenciar duas idéias contidas na forma como genes tém sido pensados. Estas
propostas haviam sido discutidas anteriormente em um trabalho oriundo de nosso grupo
(El-Hani, 2007). Nossa inten¢ao foi, entdo, estender esta discussao para debates sobre o
conceito de gene que tiveram lugar na segunda metade dos anos 2000 (Keller, 2005;
Keller e Harel, 2007; Scherrer e Jost, 2007a,b; El-Hani et al. 2009). Estas propostas
levam em conta desenvolvimentos recentes da pesquisa em genética, biologia
molecular, gendmica e protedOmica, que tiveram impactos importantes sobre nossa
compreensdo dos genes, a exemplo do Projeto Genoma Humano (PGH) e da
Enciclopédia dos Elementos do DNA (ENCODE). Estes impactos foram discutidos,
também, em outro trabalho recente de nosso grupo (Joaquim e El-Hani, no prelo).
Assim, nosso objetivo, neste primeiro capitulo, deve ser entendido em termos da
continuidade do trabalho tedrico de nosso grupo sobre o conceito de gene.

Neste capitulo, consideramos, de um lado, propostas que sugerem uma mudanga
radical nos compromissos ontologicos subjacentes a nossa compreensao dos genes. Em
seus termos, nao se deveria mais tratar genes como entidades fisicas no DNA, mas
como processos que emergem acima do nivel molecular, envolvendo interagdes
complexas nos meios celular e extracelular, a partir da qual seqiliéncias de nucleotideos
sdo unidas para construir genes. Esta ¢ uma idéia inicialmente desenvolvida por
Griffiths e Neumann-Held (1999), sugerida também por Keller (2005) e elaborada por
El-Hani et al. (2009) e Santos (2008). Neste sentido, em vez de falarmos em genes no
DNA, falariamos que a célula geneia ao reunir seqiiéncias de DNA de modo a dirigir a
sintese de um produto que cumpre funcdes dependentes do contexto celular. De outro
lado, nos detivemos sobre propostas que ndo incidem sobre o componente ontologico
dos genes no sentido acima, mas sugerem novas formas de falar sobre genes, como na
proposta dos conceitos de genon e transgenon (Scherrer e Jost, 2007a,b) e de dene, bene
e genitor (Keller e Harel, 2007). Estas idéias serdo discutidas em maior detalhe no
capitulo 1.

O segundo capitulo traz os resultados de um estudo qualitativo, que teve como
objetivo investigar uma sequéncia didatica sobre o conceito de gene, de modo a dar
conta do objetivo mais central da dissertagdo, qual seja, analisar as caracteristicas de
uma sequéncia didatica capaz de possibilitar aos estudantes uma compreensdao mais
critica sobre genes e seu papel nos sistemas vivos, no contexto do ensino superior.
Entendemos “compreensdo” no presente trabalho nos termos de quatro critérios

discutidos por Smith e Siegel (2004): conectividade, na medida em que a conexao entre



idéias que estdo sendo aprendidas e destas com conhecimentos prévios € uma condig@o
para a compreensdo; atribui¢do de significado, na medida em que a conexao de uma
dada idéia com outras permite que atribuamos significado a ela; aplicagao, isto ¢, uma
pessoa que compreende uma idéia deve ser capaz de aplica-la, em situagdes escolares e
ndo escolares; e justificacdo, ou seja, a compreensdo envolve uma apreciagdo coerente
de pelo menos algumas razdes que justificam uma idéia. Dizemos que uma
compreensdo sobre genes ¢ “critica”, por sua vez, se ela ¢ informada historica e
epistemologicamente.

O estudo foi realizado por uma equipe colaborativa formada por pesquisadores e
por um professor-investigador de Biologia Celular e Molecular do ensino superior.

Este estudo se enquadra no distanciamento existente entre o conhecimento
académico de referéncia e o conhecimento escolar sobre o conceito de gene,
evidenciado por estudos anteriores sobre a abordagem do mesmo em livros didaticos do
ensino médio e do ensino superior (Gericke e Hagberg 2007b; Pitombo et al., 2008a,b;
Santos e El-Hani, 2009) e sobre as id¢€ias sobre genes entre estudantes do nivel superior
(Joaquim, 2009).

Nao se trata, contudo, de apenas defender a aproximacdo do conhecimento
escolar de ciéncias, como um fim em si mesmo. Consideramos que certo distanciamento
entre conhecimento académico e conhecimento escolar ¢ essencial para que os
conteudos cientificos sejam ensinaveis e possam ter um grau de estabilidade suficiente
para que os estudantes apreendam o modo de pensar os conceitos estruturantes de certa
area do conhecimento. Isso ndo sera conseguido se o ensino de Ciéncias for pensado
como um eterno correr nos calcanhares das novidades da ciéncia, como por vezes
parece ocorrer.

Propomos que o tratamento das idéias sobre genes e informagdo genética deve
aproximar-se mais, em todos os niveis educacionais (incluindo o Ensino Superior, foco
deste trabalho), de uma visdo mais critica do papel dos genes, que logre inseri-los na
complexidade dos sistemas genéticos, celulares e supracelulares, pelo papel que este
tratamento podera ter no enfrentamento de problemas persistentes na compreensao dos
estudantes. O exemplo mais gritante €, decerto, o das visdes deterministas sobre as
relacdes entre genes e caracteristicas fenotipicas, mas o problema ndo se encerra nestas,
incluindo também uma visao simplista da estrutura e fungdo dos genes, ¢ 0 uso de uma
linguagem informacional sem significado claro. Estas interpretagdes equivocadas sdo

fontes potencialmente importantes de simplificacdes excessivas das relagdes gendtipo-



fenotipo e da estrutura e dindmica dos sistemas gendmicos que encontramos nos
discursos sobre genes em diferentes esferas de nossa sociedade.

Os debates sobre o conceito de gene tém, pois, um papel central na filosofia da
biologia e, mais recentemente, na propria biologia, assim como abrigam implicagdes
importantes para o ensino de genética e de biologia molecular, em todos os niveis da
escolaridade. Contudo, eles ainda ndo chegaram as salas de aula, de modo que
entendemos o presente trabalho como uma contribuicdo no sentido de desafiar
concepgoes problematicas de gene, como o conceito molecular classico € a concepgao
informacional, bem como para demarcar concepgdes distintas sobre genes e seu papel
nos sistemas vivos e, assim, evitar a hibridiza¢cdo de modelos, que favorece visdes
deterministas.

Na sequéncia didatica investigada, sdo abordadas (1) diversas concepgdes sobre
os genes e a fun¢do génica em termos de modelos construidos para a compreensdo dos
fendmenos envolvidos na heranga, no desenvolvimento e na fisiologia celular, que sdo
tratados de um modo epistemologica e historicamente informado; (2) a crise do modelo
molecular classico, que estd no centro das controvérsias atuais sobre o conceito de gene;
e (3) as reagdes a esta crise, que levaram a uma série de propostas de reformulagdo de
nossa compreensao sobre os genes € seu papel nos sistemas vivos.

A sequéncia didatica foi aplicada em uma turma de estudantes recém ingressos
no curso de Medicina da Universidade Federal da Bahia, que cursavam a disciplina
Biologia Celular e Molecular no segundo semestre de 2009. Esta turma assistiu as aulas
incluidas na sequéncia didatica sobre o conceito de gene, além das aulas usuais da
disciplina.

A investigacdo da eficdcia da seqliéncia didatica se deu através sua validacao
interna, comparando-se o0 modo como os estudantes mobilizavam idé€ias sobre genes
antes e apos a interven¢do, o que nos permitiu validar a seqiiéncia em termos da
aprendizagem efetivamente realizada em relagdo aos objetivos de aprendizagem que
orientaram a constru¢do da seqiiéncia. Esta validagdo permite, em suma, aferir se a
seqiiéncia logra os resultados de aprendizagem para os quais foi planejada. Além da
validacdo interna da seqiiéncia, foi feito um estudo qualitativo comparativo, por meio de
uma comparag¢do da evolucdo da compreensdo dos estudantes sobre genes numa turma
em que a seqiiéncia foi aplicada, discutindo explicitamente a crise do conceito de gene,
e numa turma na qual as aulas da disciplina foram ministradas em seu formato usual,

sendo discutidas anomalias que afetam o modelo molecular classico, mas sem qualquer



discussdo explicita sobre o conceito de gene. A evolugdo da compreensdo dos
estudantes sobre genes nas duas turmas foi feita mediante uma comparacao de como
cada estudante mobilizava idéias sobre genes, num contexto discursivo estruturado por
um instrumento de coleta de dados (um questionario) construido pelos pesquisadores,
em trés momentos, antes da intervencdo pedagdgica, logo apds a intervengdo e dois
meses depois da mesma.

Por fim, ¢ importante explicar que optamos por apresentar os dois capitulos da
dissertacdao no formato de artigos. Nossa opg¢ao por este formato se deu pelo fato de que
0 nosso objetivo final ¢ tornar o estudo o mais publico e acessivel possivel, o que se
torna mais provavel quando o texto da dissertacdo ja se encontra em formato publicavel
em periddicos. Reconhecemos que, ao fazermos essa opg¢ao, temos de ser mais sucintos
e deixar de fora alguns debates, em virtude dos limites de espago que o formato de
artigo impde. Contudo, esta limitagdo de espaco ¢ uma realidade na produgao cientifica,
a qual os pesquisadores em formagdo precisam se adaptar. Assim, apresentar a
dissertagdao nesse formato ¢, antes de tudo, um desafio a ser encarado na formagao de
cientistas que estejam preparados para fazer da publicacdo em periddicos uma parte
necessaria do proprio processo de investigacdo. O capitulo I traz um artigo tedrico, a ser
submetido ao periddico Genetics and Molecular Biology. O artigo apresentado no
Capitulo II sera submetido ao periddico Science & Education. As normas de cada
periodico foram seguidas na elaboragdo dos artigos.

A dissertagao apresenta dois elementos adicionais. Um deles € esta apresentacao,
em que buscamos apresentar em termos gerais o problema abordado em nossa pesquisa,
bem como articular os dois capitulos que constituem a dissertagdo, ambos relativos aos
debates decorrentes da crise do conceito de gene. O segundo elemento € uma conclusao
geral do trabalho, em que esta articulacdo ¢ retomada por meio de uma costura dos

resultados obtidos na pesquisa, relatados nos artigos que correspondem aos capitulos 1 e

2.



Capitulo-I

Artigo a ser submetido ao periddico Genetics and Molecular Biology

A crise do conceito de gene: desenvolvimentos recentes

LaN13

Resumo: Na atualidade, considera-se que o conceito de gene esta “em crise”. Esta crise
diz respeito a um modelo em particular sobre a natureza dos genes, o0 modelo molecular
classico. Neste modelo, o gene ¢ considerado uma unidade estrutural, funcional e
informacional, sendo entendido como uma sequéncia de DNA responsavel pela
producao de uma molécula de mRNA ou de um polipeptidio especifico, com fungao
unica. A crise do modelo molecular cldssico decorre da impossibilidade de se manter a
idéia de unidade atribuida aos genes frente a complexidade da arquitetura e dindmica
genomicas. Diante desta crise, propostas de revisao conceitual tém sido apresentadas. O
presente estudo busca discutir desenvolvimentos recentes acerca do conceito de gene,
em particular, reformulagdes propostas na segunda metade da década de 2000, tais
como o tratamento de genes como processos (Keller, 2005; El-Hani et al. 2009); a
introducdo de novas formas de falar sobre genes, como na proposta dos conceitos de
genon ¢ transgenon (Scherrer e Jost, 2007a, 2007b), e de dene, bene e genitor (Keller e
Harel, 2007); e propostas para o conceito de gene que emergiram no ambito dos
projetos Genoma Humano e ENCODE. Discutimos se € como essas propostas
conseguem superar os desafios ao modelo molecular cldssico, assim como o0s seus
limites de aplicagao.

Palavras-chave: Gene, Conceito, Modelos, Crise paradigmatica.

Em 2007, diante da crise do conceito de gene, El-Hani propos que, naquela
época, o cenario colocava esse conceito “entre a cruz e a espada”, confrontando-o, de
um lado, com sugestdes de exclusdo do discurso biologico, e, de outro, com uma série
de propostas de revisdo conceitual. Nesse dilema, El-Hani preferiu, em seu artigo,
seguir o caminho da cruz, sistematizando algumas propostas de revisdo conceitual a
respeito do gene, encontradas na literatura até a primeira metade dos anos 2000 (Pardini

e Guimaraes, 1992; Griffiths ¢ Neumann-Held, 1999; Fogle, 1990, 2000; Moss, 2001;



2003). O autor argumentou em favor da coexisténcia de diversos modelos' de gene, na
medida em que tal estratégia teria maior poder explicativo e heuristico do que a
aceitagao de um unico conceito. Para tanto, ele ressaltou a importancia, contudo, de que
tais modelos fossem claramente demarcados, ou seja, que seus dominios de aplicacao
fossem bem delimitados.

E preciso ter em conta que modelo ¢ entendido aqui como qualquer constructo
criado por cientistas para representar sistemas encontrados no mundo real (Giere, 1988;
Gilbert e Boulter, 1998). Nesta interpretagdo, modelos capturam a relagdo entre um
sistema simbdlico (uma representacdo) e um sistema real (Abrantes, 1999).

O presente artigo se conecta com a discussdo de El-Hani (2007), na medida em
que buscamos verificar as mudangas recentes em nossa compreensdao dos genes na
segunda metade da década de 2000. Em particular, discutimos aqui se tais mudancas
caminham no sentido de delimitar modelos distintos, ou se permanece a busca por um

conceito universal de gene.

Breves considerac¢des sobre a crise do conceito de gene

A crise do conceito de gene diz respeito a um modo especifico de compreendé-
lo, amplamente difundido entre bidlogos, no conhecimento escolar, tanto no nivel
médio quanto no superior, € até mesmo na opinido publica, que foi chamado por alguns
autores de conceito molecular classico de gene (Griffiths € Neumann-Held, 1999; Stotz
et al., 2004), ou, nos termos usados no presente artigo, modelo molecular classico. De
acordo com esse modelo, o gene ¢ uma sequéncia de DNA responsavel pela produgao
de uma molécula de mRNA ou de um polipeptidio, que desempenha uma fungdo
especifica. Note-se que uma noc¢ao de unidade perpassa esta compreensdao do gene, que
preconiza uma relacdo de 1:1:1 entre genes, produtos génicos e funcao génica.

Pode-se afirmar, de fato, que o que esta por tras da crise do modelo ¢ justamente
o tratamento dos genes como unidades. E interessante notar, contudo, que a noc¢do de
unidade ¢ anterior ao proprio conceito de gene, Mendel, por exemplo, ja tratava os seus
“fatores” como unidades hereditarias (Smith e Adkison, 2010), assim como fazia Hugo
de Vries em relagao aos seus “pagenes” (Keller, 2002). Na genética mendeliana, por sua

vez, o conceito de gene era inicialmente tratado como uma unidade de transmissao,

Neste artigo, utilizamos o termo “conceito” para nos referirmos, em termos mais gerais, a0 gene como
entidade tedrica, inobservavel, que é parte da estrutura conceitual da genética, e usamos “modelo”, em
contrapartida, para darmos conta de diferentes formas de compreender o conceito.



funcdo, mutacdo e recombinagdo. Entretanto, em 1957, Benzer mostrou que as unidades
de funcdo (que ele chamou de cistrons) eram maiores do que as unidades de mutagdo e
de recombinagdo. Desta forma, foi mantida uma interpretacdo dos genes como unidades
de transmissao ¢ fun¢do. No modelo molecular classico, essas idéias de unidade foram
combinadas com a idéia de uma unidade estrutural no DNA. Como argumenta Fogle
(1990), isso levou a uma atualizacdo da no¢do de unidade proveniente da genética
mendeliana — e até mesmo anterior a ela - em termos moleculares. Por fim, com a
introducdo de um vocabulario informacional na genética e na biologia molecular,
incluindo termos como “cédigo genético”, “informacdo genética” e “programa”, (Kay,
2000), originou-se o que tem sido chamado de “discurso da informacao” (El-Hani et al.,
2006, 2009). Os genes passaram a ser vistos, entdo, também como unidades
informacionais, dando origem ao que foi chamado de uma concepgao informacional do
gene (Stotz et al., 2004). Esta concep¢do informacional se combinou ao modelo
molecular classico, de forma tal que os genes passaram a ser considerados unidades de
estrutura — uma sequéncia de DNA com localizacdo especifica e limites definidos -, de
funcdo — responsavel pela produgcao de um determinado polipeptidio ou de uma
molécula de RNA com fung¢do Unica —, e também de informacdo - que contém uma
mensagem genética tnica (El-Hani, 2007).

Contudo, essa no¢ao de unidade foi desafiada por diversas anomalias resultantes
da pesquisa em biologia molecular e em genética, que mostraram que genes nao sao
necessariamente unidades estruturais e funcionais, principalmente em eucariotos. Foram
essas anomalias que conduziram o modelo molecular cléssico a uma crise. Entre estas
anomalias, encontramos, por exemplo, os genes interrompidos, o splicing alternativo, os
genes sobrepostos, os genes nidados, os rearranjos gendmicos, o trans-splicing, a edi¢ao
de mRNA (ver, e.g., Pardini e Guimaraes, 1992; Griffiths ¢ Neumann-Held, 1999; Falk,
1986, 2000; Fogle, 1990, 2000; Keller, 2000; Moss, 2001, 2003; El-Hani, 2007).

El-Hani (2007) propde que a crise do modelo molecular classico pode ser
entendida como uma conseqiiéncia de trés tipos de anomalias: 1) correspondéncias de
um segmento de DNA para muitos RNAspolipeptidios (como, por exemplo, no splicing
alternativo); 2) correspondéncias de muitos segmentos de DNA para um
RNApolipeptidio (por exemplo, nos rearranjos gendomicos, como ocorre na geracao da
diversidade de receptores de antigenos de linfocitos B ¢ T no sistema imune); 3)
auséncias de correspondéncia entre segmentos de DNA e RNAs/polipeptidios (como,

por exemplo, na edigdo de mRNA).



Essas anomalias foram se acumulando desde a década de 1970 e terminaram por
parecer tdo graves que alguns autores chegaram a propor que o conceito de gene fosse
abandonado (Portin, 1993; Gelbart,1998; Keller, 2002). Como argumentou Falk (2000),
o conceito de gene se encontrava “sob tensao”, enquanto Keller (2002) destacava seu
carater problematico. Varios autores se mostraram, contudo, mais otimistas em relagdo
ao futuro do conceito, sugerindo que ele poderia ser mantido, desde que fosse
reformulado (Falk, 2001; Hall, 2001). At¢ mesmo Keller (2005), que anteriormente
havia afirmado que o peso das anomalias resultantes da pesquisa em genética e biologia
molecular havia levado o conceito do gene a beira do colapso, mudou sua posicao,
afirmando que ele poderia ser mantido, mas ndo sem mudangas substanciais em seu
significado (ver abaixo). De fato, uma série de propostas de revisdo conceitual foi
desenvolvida, buscando dar conta das anomalias com que se defrontava o modelo
molecular classico (e.g., Pardini e Guimaraes, 1992; Griffiths ¢ Neumann-Held, 1999;
Fogle, 1990; 2000; Moss 2001, 2003; Keller, 2005; Keller e Harel, 2007; El-Hani et al.
2009).

Algumas dessas propostas refletem as transformacdes na nossa compreensao
sobre os genes como consequéncia de investigacdes realizadas na era pos-gendmica.
Gerstein et al. (2007), por exemplo, citam alguns fenomenos estudados nos projetos
Genoma Humano® ¢ ENCODE (ENCyclopedia Of DNA Elements)’, que trazem
dificuldades adicionais para o modelo molecular classico, como por exemplo: a
existéncia de uma variedade de RNAs ndo codificadores de proteinas, os chamados
ncRNAs, tendo alguns deles fungdo na regulacdo génica (e.g., miRNAs) e no
processamento de RNAs (e.g., snoRNAs); os pseudogenes transcritos, com fungao
regulatéria direta ou indireta; a emenda de pseudogenes transcritos ou parte deles com
transcritos de genes vizinhos, originando transcritos quiméricos de genes-pseudogenes;
o fato de muitos ncRNA e pseudogenes transcritos se originarem de regides
anteriormente consideradas “DNA lixo”, o que indica que essa regido €, em alguns
casos, transcricionalmente ativa, tornando aquela denominagao inadequada.

Neste artigo, daremos continuidade a discussdo iniciada por El-Hani (2007)
examinando alguns desenvolvimentos muito recentes, que visam enfrentar as
dificuldades com que se defronta o conceito de gene: (1) o tratamento de genes como

processos (Keller, 2005; El-Hani et al. 2009), presente também em propostas mais
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antigas, como a de Griffiths e Neumann-Held (1999); (2) a introdu¢do de novas formas
de falar sobre genes, como na proposta dos conceitos de genon e transgenon (Scherrer e
Jost, 2007a,b), e de dene, bene e genitor (Keller e Harel, 2007); e (3) propostas para o
conceito de gene que emergiram no ambito dos projetos Genoma Humano e ENCODE.
Em todos os casos, buscaremos discutir se tais propostas se dirigem para a delimitagdo
de modelos de gene distintos, com limites de aplicacdo claros, ou se seguem na busca de
um conceito unico.

Antes, porém, teceremos mais algumas consideragdes sobre a crise do conceito
de gene, com a intengdo de indicar como ela aponta para uma possivel crise de

paradigmas da genética e da biologia celular e molecular.

Os genes e uma crise de paradigmas na genética e na biologia molecular

A crise do conceito de gene, que inicialmente gerou debates e controvérsias na
filosofia da biologia (e.g., Falk, 1986; 2000; Fogle, 1990; 2000; Portin, 1993; Griffiths e
Neumann-Held, 1999; Keller 2000; Moss 2001, 2003), alcangou a préopria biologia (e.g.,
Gerstein et al. 2007; Pearson 2006) e at¢ mesmo em trabalhos experimentais
encontramos duvidas a respeito do conceito (e.g., Wang et al. 2000; Kampa et al.,
2004).

Kampa et al. (2004), por exemplo, observaram que apenas 31,4% dos
nucleotideos transcritos nos cromossomos humanos 21 e 22 correspondiam a genes bem
caracterizados, ou seja, a maior parte deles se referia a novos tipos de transcritos de
RNA. Diante destes resultados, estes autores afirmaram ser necessario um termo
alternativo para gene, que possa dar conta de novas classes de RNAs sintetizadas a
partir do genoma humano, além de indicar a necessidade de uma reavaliacdo do nimero
total de genes humanos. Eles ndo sugerem que o conceito de gene deixe de ser utilizado,
mas argumentam que este conceito deve ser reconsiderado a luz desses novos transcritos
de RNA, chegando a sugerir que pode ser mais 1til utilizar o termo “transcrito” ao invés
de “gene”.

De fato, atualmente sabe-se que existe uma diversidade de RNAs nao
codificantes, que até pouco tempo eram desconhecidos (Ruvkun, 2001). Muitos destes
RNAs tém papel regulatério, como, por exemplo, os microRNAs. Alguns microRNAs
possuem expressao constitutiva, enquanto outros estdo sujeitos a controle de expressao
temporal- e tecido-especifica (Joaquim e El-Hani, no prelo). Estudos em andamento tém

investigado os efeitos de diferentes niveis de expressdo de microRNAs especificos ao



longo do desenvolvimento e na inibi¢do de doengas, principalmente cancer, doengas do
coracdo, desordens neurologicas e diabetes (Glaser, 2008). Apesar da sua importancia
na regulacao da expressao génica, os microRNAs estdo localizados em regides que, até
pouco tempo atras, eram chamadas de “DNA lixo”, pelo fato de que ndo codificam
proteinas.

Joaquim e El-Hani (no prelo) ressaltam que microRNAs sdo apenas um exemplo
da complexidade dos processos de regulacdo génica, indicando como tal complexidade
¢ incompativel com a simplicidade do modelo molecular classico. Estes autores
chamam a aten¢@o para o fato de que esses RNAs ndo-codificantes podem ser ou nao
considerados genes, a depender de a defini¢do de gene enfocar somente sequéncias
codificantes de proteinas, ou incluir também regides que nao codificam proteinas. Desse
modo, a distingdo entre genes e outras regidoes de DNA, ndo génicas, se torna pouco
clara, talvez até arbitraria. Este problema nao se limita aos RNAs nio-codificantes. Por
exemplo, em relagdo a regides do DNA como os promotores, observamos esta mesma
arbitrariedade. Estas regioes tém func¢do, sdo herdaveis, sofrem mutacao e influenciam o
fenotipo, contudo, como nao sdo transcritas, ndo sao consideradas “genes”. Ou seja,
ainda que compartilhem inumeras propriedades associadas a unidades genéticas, ndo
sdo consideradas como tal. Como consequéncia, cria-se um sistema diddico de unidades
(genes) e nao-unidades (como as sequéncias funcionais nao-transcritas), cuja
delimitagdo parece um tanto arbitraria.

Além disso, a existéncia de RNAs regulatorios enfatiza a dependéncia da
expressdo e fungdo génicas em relacdo ao contexto celular, o que torna dificil
compreender o gene como unidade de fungdo. De fato, como veremos mais abaixo,
algumas propostas de revisdo do conceito de gene buscam justamente abarcar essa
dimensao contextual.

Wang et al. (2000), ao estudarem a origem de um gene particular e a estrutura
do seu gene parental, yellow emperor (ymp) de Drosophila melanogaster, observaram
que introns tiveram um papel importante na origem de novos genes. Assim, estes
autores concluiram que a complexidade estrutural encontrada em seu estudo “manifesta
a complexidade do conceito de gene, que deve ser considerada na pesquisa gendmica”
(p- 1294). Reconhecendo os problemas enfrentados pelo conceito, eles consideram que
os seus resultados devem ser adicionados no conceito de gene, que tem sido modificado
por outros fendmenos da biologia molecular e genética, como, por exemplo, genes

superpostos, splicing alternativo e genes nidados.



Esses sdo apenas alguns dos achados que mostraram como regides anteriormente
chamadas de “DNA lixo”, como os introns e as seqiiéncias que ddo origem aos
microRNAs, se revelaram muito mais importantes do que se supunha. Joaquim e El-
Hani (no prelo) argumentam que a classificacdo de sequéncias de DNA como “DNA
lixo” ¢ uma conseqiiéncia do fato de que, quando utilizamos as “lentes do conceito
molecular classico” (p. 15), os genes ficam restritos as regioes codificantes de proteinas.

O reconhecimento das dificuldades com que se confronta o modelo molecular
classico pela comunidade cientifica se encontra subjacente ao fato de que um periodico
bastante prestigiado, a Nature, dedicou um de seus editoriais dos ultimos anos (Pearson,
2006) a discussdo sobre como os resultados de pesquisas experimentais apontam para
limitagdes no conceito de gene. Pelo fato de este ser um periddico considerado
importante pela comunidade cientifica, podemos inferir que isto ¢ um reflexo do
interesse da comunidade cientifica pelo problema do gene. Pearson lista uma série de
resultados da pesquisa experimental, que colocam questdes sobre o conceito de gene.
Por exemplo, estudos indicaram que éxons de uma parte do genoma podem se combinar
com ¢éxons de outra parte, distantes centenas e até milhares de bases uns dos outros.
Diante disso, Pearson se questiona: Como estabelecer os limites de um gene? Como
acomodar no conceito de gene achados referentes ao papel dos microRNA e outras
moléculas de RNA que processam e conduzem as instrucdes do genoma? Deveriam as
regioes codificadoras de RNAs que nao sdo traduzidos em proteinas portar o status de
gene, pergunta Pearson? A autora entdo argumenta que, frente a essas questdes,
cientistas estdo incorporando palavras menos ambiguas no seu vocabulério, tais como
transcritos e éxons, € que em muitos casos, 0s pesquisadores precisam adicionar um
adjetivo ao termo “gene”, tal como, “codificador de proteina”, devido ao fato de o gene
ndo ter mais um sentido unico. E interessante vermos presentes neste editorial da
Nature, entdo, questdes que vinham sendo colocadas na filosofia da biologia desde os
anos 1980 (e.g., Kitcher, 1982; Burian, 1985; Falk, 1986). Mas sera que a mudanga do
vocabulario da genética e da biologia molecular de fato resolve a situacdo?
Retornaremos a esta discussao mais abaixo.

O reconhecimento das dificuldades de explicar o que ¢ o gene, juntamente com
os debates sobre o conceito na filosofia da biologia e na propria biologia, coloca razdes
para afirmarmos, em termos kuhnianos (Kuhn, [1970]1996), que hd uma crise de
paradigmas da genética e da biologia celular e molecular. Um paradigma consiste numa

realizagdo cientifica — uma teoria, um método, um modelo etc. — que orienta a pratica de



producdo de conhecimento de uma comunidade de cientistas, guiando sua escolha de
problemas de pesquisa, 0 modo como produzem evidéncias, as interpretacdes dadas a
estas etc. Entre as caracteristicas de um paradigma, podemos destacar duas que sao
particularmente importantes € se mostram relevantes para nossos argumentos: 1) ele
deve apresentar solugdes suficientemente convincentes para problemas de interesse da
comunidade cientifica; e 2) ele deve ter poder heuristico, propondo questdes em aberto e
orientando o caminho para pesquisas subseqiientes (Kuhn, [1970]1996). O modelo
molecular classico de gene ¢ parte do paradigma dominante da genética e da biologia
celular e molecular, estabelecido a partir da proposi¢do do modelo da dupla hélice por
Watson e Crick, em 1953. As vdarias anomalias com que se confronta esse modelo, lado
a lado com o reconhecimento das mesmas pela comunidade cientifica destas areas,
sugerem a existéncia de uma crise. Esta se deve em parte, ainda que ndo inteiramente —
uma vez que, nesta era pds-genOmica, muitos outros desenvolvimentos também
parecem colocar em xeque o paradigma em questdo — ao fato de o modelo molecular
classico enfrentar dificuldades crescentes para lidar com o que logramos compreender
da arquitetura e dinamica dos genomas de eucariotos. A raiz do problema estd, como
discutimos acima, na atribuicdo de um carater de unidade de estrutura, de funcdo e de
informagdo ao gene molecular classico. De uma perspectiva kuhniana, as anomalias que
conduzem a uma crise paradigmatica resultam da propria pesquisa orientada pelo
paradigma (Kuhn, [1970]1996). Isso pode ser visto claramente no caso do modelo
molecular classico, cujas dificuldades decorrem das investigacdes realizadas a luz de
sua maneira de compreender os genes e sua relacdo com os sistemas vivos. Se nossa
interpretagdo for aceita, 0 momento atual nos campos da genética e da biologia celular e
molecular devera ser compreendido como um tempo de crise paradigmatica, no qual
acontecem discussdoes sobre os proprios fundamentos da disciplina e novas
possibilidades de realizagdes, potencialmente capazes de gerar novos paradigmas. Sao
estas dificuldades sobre fundamentos que encontramos em artigos cientificos nos dias
de hoje (e.g., Wang et al., 2000; Kampa et al., 2004; Gerstein et al., 2007; Pearson,
2006), e ndo somente em artigos filosoficos, aos quais esse debate estava em grande
medida restrito até o final dos anos 1990. Os diversos trabalhos que propdem mudancas
em nossa compreensdo dos genes, que discutiremos a seguir, também apontam para esse

periodo de crise e transformacao.



Repensando o conceito de gene no século XXI: Os cinco primeiros anos

El-Hani (2007) sistematizou em seu artigo algumas propostas de revisdo
conceitual do gene, das quais trataremos brevemente aqui. Elas incluem o modelo
molecular processual de gene (Griffiths ¢ Neumann-Held, 1999; Neumann-Held, 2001);
a distin¢do entre Gene-P e Gene-D (Moss, 2001, 2003); o tratamento dos genes como
conjuntos de dominios no DNA (Fogle, 1990, 2000); e o modelo sistémico de gene
(Pardini e Guimaraes, 1992). Ap6s uma breve discussao destas propostas, trataremos na

secdo seguinte de avangos mais recentes a respeito do conceito.

O modelo molecular processual (Griffiths e Neumann-Held, 1999; Neumann-
Held, 2001) propde tratar os genes ndo como segmentos de DNA, mas como todo o
processo molecular subjacente a expressao de um produto particular (um polipeptidio
ou um RNA). Ou seja, ele esta focado em como as seqiiéncias de DNA sdo usadas no
processo de producdo de determinados produtos. Desta perspectiva, o ’gene’ ¢ um
processo que ocorre repetidas vezes e conduz a expressdo regulada de um produto
polipeptidico ou ribonucleotidico especifico. Este processo envolve ndo s6 o DNA, mas
todas as entidades que estdo envolvidas na producdo de um polipeptidio ou RNA
particular. Isso implica que esse modelo leva em conta também as condigdes
epigenéticas que afetam o processo. Note-se que, no gene molecular processual, o foco
esta na sua funcdo, ou seja, em como genes sao utilizados na fisiologia celular e no
desenvolvimento. Uma descricdo do que € o gene enquanto entidade fisica ¢ uma
condi¢do necessaria, porém nao suficiente para compreendé-lo, na medida em que a
funcdo de uma determinada regido do DNA ¢ dependente do contexto. Um aspecto
importante desta proposta esta no fato de que fenomenos como o splicing alternativo e a
edicido de mRNA passam a estar incluidos no gene, entendido como um processo, de

forma que ndo se constituiriam mais em desafios a nossa compreensao dos genes.

Contudo, Moss (2001) aponta uma série de problemas potenciais na concepgao
do gene molecular processual. O primeiro deles estaria no aumento substancial do
nimero de genes em eucariotos, devido ao grande niumero de polipeptidios gerados por
splicing alternativo. O segundo é que o gene processual necessariamente pularia para
um nivel mais alto da hierarquia biologica, na medida em que os sistemas

multimoleculares associados com a transcri¢do e o splicing seriam incluidos no gene. O



terceiro problema estaria na dificuldade de individualizar genes processuais, devido a

forte dependéncia do contexto da expressdo génica.

Concordamos com El-Hani (cf. El-Hani, 2007; El-Hani et al., 2009) que estes
problemas ndo sdo, contudo, fatais. Em relagdo ao primeiro problema, ele questiona: se
uma abordagem apropriada para o conceito tiver como conseqiiéncia 0 aumento no
nimero de genes, isso de fato importa? Parece mesmo nado fazer sentido desistir de uma
abordagem processual, se esta for uma visdao mais adequada em relacdo ao nosso
conhecimento atual sobre genes, simplesmente porque ela aumentaria o nimero de
genes. Além disso, 0 aumento no numero de genes nao ¢ necessariamente um problema,
se pensarmos no paradoxo do descompasso entre o genoma e o proteoma, que foi
chamado de paradoxo do valor N (Claverie, 2001). Por exemplo, a iniciativa privada do
Projeto Genoma Humano indicou a existéncia de 26.000 a 38.000 unidades
transcricionais no genoma de nossa espécie (Venter et al., 2001), enquanto o niimero de
proteinas humanas esta estimado em 90.000 (Magen e Ast, 2005). Assim, na medida em
que o gene molecular processual inclui os mecanismos que conduzem a expansao do
proteoma, ele poderia acomodar essa relacdo paradoxal entre genoma e proteoma. Em
relacdo ao segundo problema, El-Hani ef al. (2009) argumentam que, os conceitos na
biologia sdo usualmente definidos de uma perspectiva organicista, em que os conceitos
em um nivel hierarquico, por exemplo, biomoléculas, se relacionam internamente com
conceitos em outros niveis, como células e organismos. Isso significa que os genes
também sdo dependentes de niveis superiores na hierarquia bioldgica, como uma
conseqiiéncia natural da natureza complexa dos sistemas biologicos. Em relagdo ao
terceiro problema, a dificuldade de individualizar genes seria considerada natural de
uma perspectiva processual, dado que processos sdo, pela sua propria natureza, mais

dificeis de individualizar.

A proposta de Moss (2001, 2003), por sua vez, difere das demais na medida em
que ndo busca propor algum novo conceito de gene, mas dissociar dois significados
distintos atribuidos a este conceito ao longo da historia da genética, Gene-P e Gene-D,
que se misturam na referéncia de um tUnico termo “gene”. O Gene-P ¢ tratado por ele
como um determinador de fenotipos ou diferencgas fenotipicas, sendo um conceito
instrumental, que ndo ¢ acompanhado por qualquer hipdtese de correspondéncia com a

realidade, mas se mostra 1til na realizagdo de algumas tarefas relevantes na genética,



como a andlise de genealogias ou heredogramas, ou o planejamento de melhoramento
genético por meio de selecdo de cruzamentos. Quando nos referimos ao Gene-P,
falamos como se ele causasse, por si sO6, um fenotipo. Por exemplo, quando falamos
num gene para cor dos olhos azuis, falamos como se houvesse um gene que a
determinasse. Este €, contudo, um Gene-P, que ndo tem um correlato material, dado que
uma série de problemas na via de sintese de pigmentos da iris, que tém origem em
mutagoes numa diversidade de genes, pode ser responsavel pelos olhos serem mais ou
menos pigmentados. Contudo, para entender o resultado de um cruzamento entre um pai
de olhos castanhos e uma mae de olhos azuis, podemos simplificar a situagdo e falar
como se houvesse um gene que determina olhos azuis. Ou seja, o Gene-P ¢ uma fic¢do

util, sendo usado como uma ferramenta em alguns jogos explanatdrios da genética.

O Gene-D, por sua vez, ¢ entendido como uma entidade real, definida por
alguma seqiiéncia molecular no DNA. Contudo, ele ndo determina caracteristicas
fenotipicas, mas ¢ tdo somente um recurso para o desenvolvimento, lado a lado com
outros recursos igualmente importantes, como os fatores epigenéticos e ambientais.
Moss explica que esses conceitos sdo distintos e apresentam diferentes contextos de
aplicacdo. Nao ha nada que seja a0 mesmo tempo um Gene-D e um Gene-P. Contudo,
freqiientemente estes dois conceitos sdo confundidos, at¢é mesmo por cientistas. Esta
confusdo tem importantes conseqiiéncias sociais, porque da for¢a ao determinismo
genético. Isso ocorre porque, misturando-se os dois conceitos, o DNA passa a ser
considerado um programa para o desenvolvimento, em que a informagdo para a
constru¢do de um organismo estaria armazenada na seqiiéncia de bases do DNA. Desta
forma, os genes sdo vistos como causas determinantes principais, ou mesmo unicas, do
desenvolvimento de caracteristicas do individuo, mesmo daquelas bastante complexas,
como tragos comportamentais e inteligéncia. Nesse sentido, a proposta de Moss se
mostra interessante, uma vez que, ao explicitar a diferenca entre estes dois modos de
compreender os genes, delimitando seus contextos de aplicagdo, ¢ possivel evitar que

genes sejam concebidos de forma determinista.

Na proposta de Fogle (1990, 2000), genes sdo tratados como conjuntos de
dominios no DNA, concebendo dominios como sequéncias de nucleotideos que podem
ser distinguidas umas das outras com base nas suas propriedades estruturais e/ou

atividades/fungdes: éxons, introns, promotores, intensificadores (enhancers), operadores



etc. Os dominios podem ser combinados de variadas formas para formar conjuntos, ou
nos termos de Fogle, “conjuntos de dominios para a transcri¢ao ativa” (DSAT - Domain
Set for Active Transcription). Nessa proposta, os genes nao estdo no DNA, mas sim os
dominios, que se combinam de diferentes maneiras para formar genes. Um mesmo
dominio pode, inclusive, fazer parte de mais de um gene. Desta forma, ndo ha no DNA
uma unidade que corresponda ao gene, o que permite acomodar fendomenos como genes
nidados e genes superpostos. Este & um aspecto positivo da proposta, que rompe com a
idéia do gene como uma unidade estrutural. A proposta de Fogle, ao focar nos DSATs,
aumenta significativamente o niimero de genes. Neste caso, assim como no gene
molecular processual, ao invés de representar um problema, esse aumento pode oferecer
uma aproxima¢do mais acurada da relacdo entre o numero de genes (DSATs) no
genoma ¢ o numero de polipeptideos presentes no proteoma, em comparacdo com o
tratamento dos genes como unidades no DNA. Para El-Hani ef al. (2009), a proposta de
Fogle sugere uma abordagem instrumentalista do gene, na medida em que os DSATs
parecem ser construtos estabelecidos por uma comunidade de pesquisadores. Fogle,
contudo, ndo assume tal visdo, tratando os dominios de forma realista e, mais do que

isso, assumindo uma hipotese de correspondéncia entre os DSATSs e estruturas no DNA.

Por fim, o modelo sistémico de gene, proposto por Pardini e Guimaraes (1992),
considera que o gene ¢ uma combinacdo de uma ou mais sequéncias de 4cidos nucléicos
(DNA ou RNA), que corresponde a um produto (RNA ou polipeptidio), sendo definida
por um sistema, que pode ser a célula inteira, em interagdo com o ambiente, ou o
proprio ambiente, no caso de sistemas subcelulares ou pré-celulares. De acordo com
esta definicdo, o genoma ¢ construido, definido e utilizado pela célula como parte do
seu mecanismo de memoria, como uma base de dados interativa (Guimaraes e Moreira,
2000). Segundo essa defini¢do, um segmento de DNA pode ter multiplos significados,
relativamente ao sistema de expressdo génica no qual ele estd inserido. Assim, esta
proposta se assemelha aos DSATs de Fogle (1990, 2000), sendo que os DSATSs
adquirem significados com base em propriedades estruturais ou funcionais das
seqiiéncias de nucleotideos. No modelo sistémico de gene, o significado de uma
sequéncia de DNA depende, antes, do processo que especifica e demarca o gene. Neste
ponto, a proposta também se aproxima, de certa forma, do gene molecular processual
(Griffiths e Neumann-Held, 1999; Neumann-Held, 2001), no qual o significado de um

gene também ¢ entendido como dependente do contexto. Contudo, no gene molecular



processual, o processo que conduz a expressdo regulada de um produto particular (um
polipeptidio ou uma molécula de RNA), esta incluido no préprio gene, enquanto que, no
modelo sistémico de gene, o processo especifica e demarca o gene, mas nao faz parte

dele.

Desenvolvimentos recentes sobre o conceito de gene

Mais recentemente, nossa compreensdo acerca dos genes tem se desenvolvido
substancialmente, na esteira dos resultados de projetos importantes, como o Projeto
Genoma Humano (Lander et al., 2001; Venter et al., 2001; International Human
Genome Sequencing Consortium, 2004) e a ENCiclopédia de Elementos do DNA
(Gerstein et al., 2007). Paralelamente, avangos conceituais tém sido feitos por varios
autores, como, por exemplo, aqueles que tém defendido o deslocamento do gene da
condi¢do de entidade fisica no DNA, seguindo propostas anteriores de entendé-lo como
um processo (Keller, 2005; El-Hani et al, 2009), ou aqueles que tém sugerido novas
formas de falar sobre genes (Keller e Harel, 2007; Scherrer e Jost, 2007a, 2007b). Nas

proximas secdes, discutiremos em maior detalhe esses desenvolvimentos recentes.

1. Projeto Genoma Humano (PGH)

No ambito do Projeto Genoma Humano (PGH), que teve como objetivo
principal determinar a sequéncia do DNA humano e identificar os genes nela
codificados, encontramos, pelo menos, duas defini¢des de gene. Em um glossério
associado ao PGH, o gene ¢ definido como “a unidade fisica e funcional fundamental da
hereditariedade. Um gene ¢ uma seqiiéncia ordenada de nucleotideos localizada em uma
posi¢do particular, em um cromossomo particular, que codifica um produto funcional
especifico (i.e., uma proteina ou molécula de RNA)”.* Esta ¢ uma defini¢io
conservadora, correspondendo basicamente ao modelo molecular cldssico. Nestes
termos, os genes sdo tratados como unidades de heranca, de estrutura e de funcdo.
Trata-se, portanto, de uma defini¢do que enfrenta todas as dificuldades que conduziram
a crise do conceito de gene.

Embora esta defini¢do seja encontrada num glossario vinculado ao PGH, em um

dos artigos que apresentaram o esbog¢o da seqiiéncia do genoma humano, temos uma

compreensdo diferente. Venter et al. (2001) consideram o gene como “um locus de

* http://www.ornl.gov/sci/techresources/Human_Genome/glossary/glossary_g.shtml
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éxons co-transcritos” (p. 1317), a partir da consideragdo de que um Unico gene pode
originar multiplos transcritos e, portanto, multiplas proteinas distintas com multiplas
funcdes, por meio do splicing alternativo e de sitios alternativos de iniciagdo e
terminacao da transcricao. Ela representa um avango importante em relacao a defini¢ao
encontrada no glossario do PGH, na medida em que se distancia do modelo molecular
classico e consegue acomodar fenomenos como o splicing alternativo. Entretanto, ha
um problema nesta definicdo, como argumenta El-Hani (2007). Ela supde a inclusao
dos éxons que correspondem as sequéncias trailer no gene, mas existem padrdes de
splicing que resultam em transcritos que diferem uns dos outros justamente pela
presenca ou auséncia de seqiiéncias trailer. Desta forma, esta defini¢do enfrenta
dificuldades. Neste caso, poderiamos considerar, como sugere Fogle (1990)°, a
possibilidade de excluir as seqiiéncias leader e trailler do gene e manter apenas os
éxons codificantes. No entanto, como argumenta Fogle, o splicing alternativo também
pode afetar o tamanho dos éxons codificantes. Assim, também temos problemas com a
tentativa de considerar os éxons codificantes como unidades de estrutura. Mesmo que
possamos considerar este caso discutido por Fogle uma exce¢do e, dessa maneira, tentar
manter a definicdo de Venter e colaboradores, ha muitos outros problemas a enfrentar,
vinculados a outra anomalias que desafiam o modelo molecular classico, como genes
superpostos e edicdo de mRNA, por exemplo (El-Hani, 2007).

E interessante notar que propostas recentes, como a de Venter et al. (2001), no
contexto do PGH, insistam em resgatar a idéia do gene como unidade estrutural. Como
vimos acima, hé alguns anos, autores (Fogle, 1990; El-Hani, 2007; El-Hani et al., 2009)
vém apontado como o tratamento dos genes como unidades estruturais ndo mais se

sustenta.

2. Enciclopédia de Elementos do DNA (ENCODE)

Recentemente, outro projeto vem tendo grande impacto sobre a nossa
compreensdo a respeito dos genes e do genoma. Trata-se do ENCODE (ENCyclopedia
Of DNA Elements), um consorcio internacional de cientistas que busca identificar

elementos funcionais na sequéncia do genoma humano. O ENCODE ¢ um consoércio

> Fogle (1990) examina as possibilidades de tratar genes que codificam proteinas como unidades
estruturais com base em quatro modelos distintos. O modelo A é o mais inclusivo de todos, incluindo a
regido transcrita e todas as seqiiéncias vizinhas que influenciam a transcri¢do; o modelo B se limita a
regido transcrita; 0 modelo C inclui o conjunto de éxons derivados de um pré-mRNA; ¢ o modelo D é
restrito aos éxons codificantes de um transcrito primario, excluindo as seqiiéncias leader ¢ trailler. Para
uma andlise critica desses modelos, recomendamos Fogle (1990), El-Hani (2007) e El-Hani ef al. (2009).



aberto® e inclui pesquisadores’ de diversos campos de investigagio. O ENCODE foi
langado inicialmente como um projeto piloto, em 2003, pelo Instituto Nacional de
Pesquisa do Genoma Humano (NHGRI - National Human Genome Researche
Institute). Devido ao sucesso da fase inicial do projeto, o NHGRI incentivou a sua
expansao em 2007 para uma fase de producgdo, em que a analise foi estendida para todo
0 genoma humano.

Com base nos seus resultados, os cientistas do ENCODE argumentam que, para
que uma sequéncia seja um gene, ela deve satisfazer trés condig¢des: 1. O gene ¢ uma
sequéncia gendmica (de DNA ou RNA) que codifica diretamente produtos moleculares
funcionais, seja RNA ou proteina; 2. No caso em que h4d muitos produtos funcionais
compartilhando regides sobrepostas, entende-se como gene a unido de todas as
sequéncias genOmicas sobrepostas que os codificam; 3. Essa unido deve ser coerente,
mas ndo requer que todos os produtos necessariamente compartilhem uma subsequéncia
comum (Gerstein et al., 2007). A partir dessas condig¢des, eles definiram gene como a
unido de sequéncias gendmicas que codificam um conjunto de produtos funcionais
potencialmente sobrepostos.

Em decorréncia dessa defini¢do, diferentes produtos funcionais da mesma classe
(proteinas ou RNAs) que se sobrepdem em seus usos de seqiiéncias primarias de DNA
sdo combinados no mesmo gene (Smith e Adkison, 2010). Desta forma, uma
caracteristica importante dessa definicdo ¢ que o foco estd nos produtos e, em
conseqiiéncia disso, ndo existe uma relagao de 1:1 entre uma sequéncia codificadora no
nivel do DNA e um produto funcional (Scherrer e Jost, 2007b). Por exemplo, os
produtos do splicing alternativo, como compartilham sequéncias em comum, sao
considerados produtos de um unico gene. Entretanto, diferentes produtos protéicos que
se originam de um unico e grande transcrito de mRNA policistronico ndo sdo
considerados como derivados de um Unico gene, se os produtos finais ndo
compartilharem qualquer bloco de sequéncia (Smith e Adkison, 2010). Este ¢ um
aspecto interessante dessa definicdo, na medida em que ndo se atribui ao gene uma
unidade de estrutura.

A respeito das conseqiiéncias do modelo de gene proposto pelo ENCODE,
Smith e Adkison (2010) tecem ainda outras consideracdes: regides regulatorias nao

transcritas (UTRs) e seqiiéncias regulatorias distantes associadas ao gene, traduzidas ou

% Base de dados do ENCODE: http://www.genome.gov/10005107#4
7 Participantes do ENCODE: http://www.genome.gov/26525220
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ndo, ndo sdo incluidas no gene; a definicdo ndo restringe os loci de éxons que se
combinam para formar um determinado produto, de modo que os éxons podem estar em
diferentes fitas de um cromossomo, ou at¢ mesmo em cromossomos separados; as
regides transcricionalmente ativas (TARs) sdo consideradas como ‘“sequéncias
supostas”, considerando-se necessdrio realizar mais pesquisas sobre elas; os
pseudogenes, mesmo que sejam transcritos, ainda carecem de uma fungdo e, por isso,
nao sao reconhecidos como genes.

Algumas dessas conseqiiéncias, contudo, contradizem critérios estabelecidos
pelos proprios Gerstein et al. (2007) para definir genes. Eles citam cinco critérios que
uma definicdo de gene deve satisfazer: (1) ela deve ser compativel com o passado, de
forma que algo que costumava ser chamado de gene deve continuar a ser um gene®; (2)
deve ser independente do organismo, i.e., deve ser valida para toda a diversidade
bioldgica; (3) deve ser o enunciado de uma idéia simples, em vez de listar varios
mecanismos e excecdes; (4) deve ser pratica o suficiente para permitir que se enumere
prontamente quantos genes ha em determinado genoma; (5) deve ser compativel com o
resto do vocabulario bioldgico que faz uso da idéia de um gene digital. Por exemplo,
deve mostrar compatibilidade com o vocabulario associado ao reguloma, que representa
o conjunto completo de interacdes regulatdrias num organismo. As conseqiiéncias da
defini¢do, conforme listadas por Smith e Adkison (2010), revelam que a defini¢do
proposta por Gerstein ef al. ndo cumpre o terceiro critério, na medida em que ela da vez
a excegdes. Além disso, a definicdo também nao cumpre o quinto critério, na medida
em que, entre as excegoes listadas, estdo as UTRs e as sequéncias regulatdrias distantes,
traduzidas ou ndo. Ou seja, a definicdo ndo leva em consideracdo o reguloma. Como
veremos mais abaixo, Scherrer e Jost (2007b) criticam justamente este aspecto da
definigao.

Estas consideragoes refletem as dificuldades na busca de um conceito universal
de gene. A definicdo de gene fornecida por Gerstein et al. (2007), no ambito do
ENCODE, nao cumpre os critérios estabelecidos pelos proprios autores para se definir
gene.

Scherrer e Jost (2007b) tecem criticas ao modelo de gene proposto pelo

ENCODE. Eles argumentam que, na medida em que o objetivo do ENCODE foi

¥ Consideramos este um critério conservador, tendo em vista que ele restringe a possibilidade de
mudancas na nossa compreensao sobre genes, como resultado de pesquisas que ampliem e modifiquem o
nosso conhecimento sobre a complexidade e dindmica dos genomas.



descrever sistematicamente e classificar os transcritos, o modelo proposto pelo projeto ¢
um hibrido de aspectos de codificacdo e fun¢do, tendo sido omitidos os efeitos da
regulagao que mediam esses dois processos. Para esses autores, existem dois aspectos
claramente distintos na producdo de um polipeptidio: a tradu¢do dos coddons em
aminoacidos e a sua regulagdo. Portanto, dois conceitos distintos sdo requeridos — em
sua visdo — para dar conta desses dois aspectos. Como discutiremos abaixo, Scherrer e

Jost (2007a, 2007b) oferecem em sua proposta essa distingao.

3. Genes como processos

Encontramos em dois trabalhos relativamente recentes uma visdo na qual os
genes nao sao mais entendidos como entidades fisicas no DNA, mas como processos
construidos pela célula usando seqiiéncias de nucleotideos. Essas idéias se aproximam
do modelo do gene molecular processual, de Griffiths e Neumann-Held (1999) e
Neumann-Held (2001).

Keller (2005) sugere uma mudanga profunda na nossa compreensao nao s6 dos
genes, mas dos sistemas vivos em geral. Ela propde que mudemos o foco da nossa
compreensdo das entidades, ou dos componentes dos sistemas vivos vistos de modo
isolado, para a compreensdo de seus processos de interagdo em redes consideravelmente
complexas. Esta ¢ uma mudanga importante, em termos tedricos € metodoldgicos,
porque ndo se trata mais de entender a estrutura e funcdo das partes dos sistemas
bioldgicos, mas de compreender como estas partes estdo conectadas, como operam,
como interagem em niveis de organizacdo de variados graus de complexidade,
aninhados uns dentro dos outros.

Keller considera que, para lograr esta mudanca, ¢ preciso superar habitos
arraigados de pensamento e linguagem que dao prioridade as partes do sistema, em vez
do sistema vivo como um todo. Entre estas partes, nenhuma mereceu mais destaque ao
longo do século XX do que os genes, a ponto de este século ter sido chamado pela
propria Keller (2002) e por Gelbart (1998) de “século do gene” e de Gros (1989) ter
proposto, muitos anos antes, que vivemos numa ‘“civilizagdo do gene”. Tem sido
recorrente na literatura, além disso, a preocupagdo com visdes deterministas genéticas
ou gene-céntricas (Lewontin et al., 1984; Levins e Lewontin, 1985; Oyama,
[1985]2000; Keller, 2002). Genes e suas agdes nos sistemas vivos foram tipicamente

entendidos de modo isolado ao longo do século passado, como mostra o proprio recurso



a idéia de que genes seriam unidades de estrutura e fungdo. Contudo, eles ndo tém
qualquer significado quando isolados.

Para Keller, o século XXI serd o século dos sistemas genéticos, nao do gene.
Desse modo, para que este conceito ndo seja abandonado, serd preciso enfrentar os
desafios colocados pela complexidade biologica e construir novas maneiras de falar a
seu respeito. Keller sugere que, nesse contexto, os genes devem ser entendidos como
verbos, € ndo mais como substantivos. Ela esta sugerindo, entdo, que os genes sejam
definidos no contexto de uma compreensdao das complexas redes informacionais que
constituem a célula, considerada como um sistema de produgdo de significados, que
transforma seqiiéncias de nucleotideos em genes. Essa sugestdo implica que os genes
sejam compreendidos de uma maneira mais dindmica. Talvez seja at¢ mesmo o caso de
passar a dizer, desta perspectiva, que a célula geneia, combinando de maneira dinamica
elementos de seu sistema de memoria, as seqiiéncias de nucleotideos, de modo a
construir genes, em vez de demarcar genes como entidades no DNA (Santos, 2008).

El-Hani et al. (2009) oferecem duas interpretacdes para o conceito de gene, a
partir de uma analise semiotica baseada na teoria dos signos de Charles Sanders Peirce.
Na primeira delas, genes sdo considerados signos no DNA, cujos efeitos na célula se
dao através de um processo semidtico, que envolve trés elementos de maneira
irredutivel, ou seja, trata-se de um processo irredutivelmente triadico. Eles
compreendem esse processo como a ‘informagdo genética’, propondo a partir dessa
visdo uma explicacdo mais clara do significado desse conceito, que evite, ademais, a
idéia de que a informacao estaria depositada nas sequéncias de DNA. Desta perspectiva,
a informacao genética ¢ um processo por meio do qual a forma de um objeto (entendida
como a regularidade que faz de uma proteina uma molécula funcional, com efeitos
sobre as chances de copia de sequéncias de DNA, via selecao natural) ¢ comunicada a
um interpretante (a reconstru¢do de uma seqiiéncia especifica de aminoacidos na célula,
como condi¢do necessaria para a reconstru¢do da proteina funcional, com aquela
forma), através de signos no DNA (os genes). Note-se que, dessa maneira, 0s genes
permanecem como segmentos de DNA, embora reinterpretados como signos, € apenas a
informagdo genética ¢ entendida como um processo, coordenado pela célula, como
intérprete dos signos que se encontram em seu sistema de memoria, que inclui de modo
importante o DNA. Este processo ¢ realizado na célula ndo de maneira isolada, mas no

contexto de suas respostas ao ambiente através de um conjunto de vias de sinalizagao,



que alteram os padrdes de expressdo génica.” Segundo os autores, “o que acontece é que
os sistemas de interpretacdo de uma célula estdo agindo para criar diferencas dentro da
célula em correspondéncia a diferengas no ambiente externo interpretado por ela” (p.
208). Essas respostas sdo restringidas pelo fato de que os organismos niao possuem
todas as seqiiéncias de DNA codificantes possiveis no seu genoma; o que eles possuem
¢ um conjunto restrito de genes, ou, como chamam os autores, “genes potenciais”.
Genes potenciais sdo por eles entendidos padrdes no DNA, cujos efeitos em uma célula
sao subordinados a informagdo como um processo (sendo a informacao, por sua vez,
subordinada a célula e esta substancialmente influenciada por niveis supracelulares).
Eles tratam genes potenciais como signos potenciais, que carregam a possibilidade de
ter certos efeitos no seu intérprete, por meio de um processo semiodtico (informagao)
potencial. Somente quando se estabelece a relacdo triddica, entre signo, objeto e
interpretante (entendida como acima), ¢ que os efeitos dos produtos génicos — proteinas
funcionais — sobre a célula podem ter lugar. Esta é, na visdo destes autores, uma
interpretagdo mais conservadora da andlise sobre genes e informagdo genética que
realizaram, na medida em que a no¢do que se tem do gene ¢ mais proxima da idéia de
uma entidade no DNA. Desta forma, ela se aproxima, em certa medida, da proposta de
Fogle (1990, 2000), que trata o gene como um conjunto de dominios no DNA, diferindo
dela pelo fato de ndo assumir que o gene carrega informacgao genética; e da proposta de
Pardini e Guimaraes (1992), na medida em que os genes (ou signos, ou conjuntos de
dominios) sdo construidos pelo sistema celular, mas ndo se fornece uma interpretagcdo
processual do proprio conceito de gene.

El-Hani ef al. (2009) também fornecem uma interpretacdo mais radical de sua
analise. Nela, além da informagdo, os genes sdo também entendidos como processos.
Ou seja, nesta interpretacao genes nao sao entidades no DNA. Os autores seguem um
caminho similar ao de Keller (2005), porém, vao além de uma sugestdo ao oferecer uma
proposta explicita em que o significado de um gene ndo esta contido em seqiiéncias de
nucleotideos do DNA, mas emerge como um processo ao nivel do sistema pelo qual os
genes sdo interpretados, que inclui a célula e, em geral, também o ambiente
supracelular. Esses autores argumentam que genes ndo sdo encontrados no DNA
propriamente dito, mas sdo construidos pela célula. O DNA ¢ antes um repositorio de

informagao biologica til, um banco de dados, ou, como eles preferem, de signos, ¢ ndo

? Os processos de sinalizagdo também recebem uma interpretagio semiotica, baseada na teoria dos signos
de C. S. Peirce, em outro trabalho (El-Hani ef al., 2007).



um “catalisador de processos”, ou um “programa de desenvolvimento”, ou um
“controlador” da célula (c.f. Atlan e Koppel, 1990). Desta forma, seqiiéncias de DNA s6
tém efeitos em uma célula quando expressas, caso contrario, nao sao mais do que um
material inerte. Neste sentido, eles insistem que precisamos ir além de metaforas que
colocam o DNA como agente e a célula como recipiente, tais como as metaforas
colocadas entre aspas acima, construindo um modo de falar em que a agéncia esteja
situada na célula. A célula, para eles, ¢ o nivel no qual a agéncia ocorre na fisiologia
celular, ela ¢ o intérprete do DNA e constréi genes a partir dele. Como eles escrevem,
“ndo ¢ o DNA que faz coisas para a célula; ao contrario, ¢ a célula que faz coisas com o
DNA” (El-Hani et al., 2009, p. 17). Esta visdo estd de acordo com posi¢des defendidas
no debate sobre unidades de selecdo, no qual Gould (e.g., 2002), por exemplo,
argumenta que os genes sao unidades de registro (bookkeeping), e ndo de selecao.

A proposta de El-Hani et al. (2009) também se aproxima do gene molecular
processual proposto por Griffiths e Neumann-Held (1999), ao tratar genes como
processos.

Esta proposta tem conseqiiéncias importantes para a forma como concebemos
ndo s6 o funcionamento da célula, mas também, em certa medida, propde uma
revolugdo em nossa compreensao sobre os sistemas vivos. Uma interpretagdo da agéncia
nos seres vivos na qual ela se situe em niveis superiores de organizagdo, € ndao no nivel
molecular, implica reconhecermos a importancia dos fatores epigenéticos, do ambiente
no qual os genes estdo inseridos e das interagdes entre os componentes desse ambiente
para que os genes adquiram significado. Também de modo importante, contribui para
pensarmos a regulagdo, seja dos genes ou de outros componentes dos sistemas
biologicos, como uma relagdo de cima para baixo (top-down), € ndo como uma relacao
no nivel molecular apenas, como ocorre quando reduzimos a compreensao da regulacao
a interacdo de duas ou mais moléculas. A compreensdo da regulacdo génica, por
exemplo, ndo se esgota na descrigdo da interagdo de fatores de transcricdo com
sequéncias regulatérias no DNA. Precisamos nos perguntar por que, em certos tempos e
lugares no sistema vivo, alguns fatores de transcricdo se encontram presentes. Isso
requer a compreensdo de padrdes espago-temporais de funcionamento do sistema como
um todo, nao sendo redutivel as interagdes moleculares. Nesta reducdo, tomamos o
estagio final, efetor do processo, como o processo como um todo, o que ndo permite

uma compreensao apropriada da regulacio.



Em tom similar, Nijhout (1990) argumenta que genes ndo controlam o
desenvolvimento, como se costuma pensar, mas, em vez disso, sdo fornecedores de
materiais para o desenvolvimento, sendo, ademais, (fortemente) dependentes do
contexto em que estdo inseridos. Para ele, tal nocao, aliada a idéia de que o genoma
contém um programa para o desenvolvimento, conduz a compreensdes equivocadas,
que supervalorizam o papel dos genes como agentes causais do desenvolvimento.
Oyama (2000), por sua vez, considera que o problema esta no fato de que os genes sao
representados como portadores da informacdo sobre como um organismo se
desenvolvera. Desta forma, os genes sdo tomados como causas determinantes do
desenvolvimento, o que naturalmente fortalece uma visdo determinista sobre seu papel
nos sistemas biolégicos. E nesse contexto que as propostas acima representam
mudangas importantes da nossa forma de pensar os fenomenos bioldgicos, reforcando a
tendéncia atual de deslocamento de uma biologia tradicionalmente focada em entidades
para uma biologia de sistemas, que busca entender as redes de interagdes complexas
entre as entidades que constituem uma célula.

E importante, contudo, ter maior clareza na compreensdo do que ¢ uma biologia
de sistemas, evitando, em particular, que ela ndo degenere em pouco mais do que um
reducionismo em grande escala. Sobre isso, El-Hani ef al. (2009) chamam atengdo para
o fato de que, ainda que a biologia de sistemas seja comumente caracterizada como uma
abordagem nao-reducionista dos fendmenos moleculares, ¢ possivel encontrar, em
trabalhos com esta abordagem, afirmagdes que mais se parecem com tal reducionismo
em grande escala. Eles citam como exemplo o seguinte argumento de Barabasi e Oltvai
(2004, p.101): “o principal objetivo da pesquisa biomédica pds-gendmica € catalogar
sistematicamente todas as moléculas e suas interagdes dentro de uma célula”. Neste
caso, pensar que ¢ de fato necessario algum dia catalogarmos todas as interacdes dentro
de uma célula apenas desloca o reducionismo para uma escala maior, ndo reconhecendo
que ¢ possivel explicar sistemas complexos através de padroes detectados em niveis de
organizagdo acima do nivel dos componentes. E curioso que, no mesmo artigo,
encontramos a referéncia a leis universais que governariam as redes celulares (Barabasi
e Oltvai, 2004). Temos ai uma tensdo entre duas proposigdes, uma de catalogar todas as
moléculas e interagcdes da célula, outra de encontrar regularidades universais em redes
bioldgicas. Podemos, entdo, nos perguntar se seria de fato necessario catalogar todas as

moléculas e suas interagdes, na medida em que poderiamos compreender as redes



celulares por meio da modelagem de padrdoes regulares, num nivel superior de
organizac¢do (El-Hani et al., 2009).

Esta ¢ uma tensao que atravessa toda a biologia de sistemas e pode at¢ mesmo
fazer com que ela se limite & producdo de um grande catalogo de moléculas e
interagdes, em vez de produzir uma compreensdo de fato sistémica. De fato, o risco de
um reducionismo em larga escala pode refletir a propria falta de clareza do que significa
biologia de sistemas (Keller, 2005). Contudo, ¢ importante notar que, ainda que nao se
possa afirmar conclusivamente que as mudancas na abordagem da biologia molecular e
da gendmica atuais sejam em direcdo a uma abordagem claramente ndo-reducionista,
ela ¢, certamente, uma abordagem “menos” reducionista do que as que encontramos

(encontravamos?) tipicamente na biologia molecular (El-Hani ef al., 2009).

4. Novos vocabularios para falar de genes

A idéia de propor um novo vocabulario para falar dos elementos do genoma ndo
¢ nova. Brosius e Gould (1992), partindo da percep¢ao de que a nomenclatura gendmica
ndo acompanhava a compreensao da evolugdo, funcao e estrutura do genoma, sugeriram
a introducdo de um vocabulario que fosse capaz de integrar o estudo da evolugdo e da
biologia molecular. Eles propuseram, entdo, o termo “nuon” para se referir a todas as
estruturas representadas por uma sequéncia de nucleotideos (DNA ou RNA), como, por
exemplo, genes, €xons, introns, pseudogenes, promotores etc. Brosius e Gould sugerem
que, quando o nuon for claramente definido pela sua estrutura, fungdo ou origem, deve-
se adicionar um prefixo que lhe atribua uma terminologia mais especifica. Por exemplo,
quando um gene ou nuon ¢ duplicado ou amplificado, os autores propdem que seja
chamado de “potogene” ou “potonuon” (o prefixo “poto” se refere a potencial). Se o
potonuon ndo adquirir uma fun¢do ao longo da evolucdo, ele se torna um nuon “ndo-
apto” ou “naptonuon”. Contudo, se o nuon for cooptado para uma funcao, ou seja, se ele
se tornar uma exaptagdo, devera ser chamado de “xaptonuon” ou “xaptogene”. Os
autores acreditam que o termo nuon unifica diversos processos do genoma, além de
tornar compreensivel o papel dos diversos elementos gendmicos. Eles apostam que a
nova nomenclatura genomica poderia dar conta dos avangos das pesquisas sobre
genomas e sua evolugao.

Contudo, apesar das vantagens que viam em sua proposta, eles proprios
refletiram sobre a possibilidade de que ela fosse ignorada por outros pesquisadores, na

medida em que artigos sobre terminologia ndo constituem um género popular na



ciéncia. Consideramos que a resisténcia em aceitar o uso de novos vocabularios se deve
também a outros fatores. O primeiro deles estd no fato de que termos amplamente
utilizados, como “genes”, ja estao fortemente arraigados no vocabulario de um dado
campo de pesquisa. Desta forma, substitui-los, ou ainda, manté-los, mas adicionando
novos termos, pode gerar uma grande resisténcia da comunidade de pesquisadores.
Além disso, haveria ainda as complicagdes de se levar tais mudancas para a realidade do
ensino de ciéncias, em sentido mais geral, ¢ da formacdo de pesquisadores, em
particular. Como recontextualizar todo um novo vocabulario para o contexto do ensino,
nos diversos niveis de formagao? No caso do gene, ele ¢ a base da terminologia usada
para designar todo um campo de pesquisa: a genética. Sendo o termo “gene” substituido
por algum outro termo, como “nuon”, deveria ser mudado todo o vocabulario desta
ciéncia? E, se mantivermos a referéncia a uma genética, como justificariamos que a
palavra “gene”, apesar de ndo mais dar conta da complexidade gendmica, deva ser a
base do vocabulario de todo o campo? Em segundo lugar, como observamos na
proposta de Brosius e Gould, e como veremos nas propostas discutidas a seguir, ¢
inegavel que os novos termos propostos nao sdo triviais. Pode-se dizer que eles sdo
complexos e mesmo dificeis de ser compreendidos. Se tratarmos da recontextualizacao
desses novos termos para o contexto do ensino e da formacdo, como tornd-los
compreensiveis para os diversos niveis de escolaridade sem gerar mais incompreensoes
e problemas conceituais? E possivel, claro, levantar a questio de ser ou ndo o caso de se
levar para o contexto do ensino os novos vocabularios. Mas, se ndo for este o caso,
deveriam entdo existir dois vocabularios distintos para tratar dos genes, um para o
ensino, outro para a esfera da pesquisa? E tendo em vista que a formacdo de
pesquisadores envolve, naturalmente, um deslocamento do contexto de ensino para o da
pesquisa, recontextualizar os novos vocabularios parece inevitavel.

Contudo, ndo devemos perder de vista que a proposicdo de um novo
vocabulario, na medida em que implica novas operacdes de distingdo no mundo da
experiéncia, e, assim, o estabelecimento de um novo sistema de categorias, pode de fato
superar e até mesmo dissolver problemas e limites colocados por um vocabulario mais
antigo, impregnado de problemas que podem ser também decorrentes de como
categorizamos os fendmenos. Assim, ¢ com um olhar cauteloso, mas aberto a
possibilidade de que os problemas enfrentados pelo conceito de gene possam ser assim
dissolvidos, que examinamos, aqui, duas propostas recentes de mudancas no

vocabulério e, logo, na estrutura categorial da genética e da biologia molecular.



4.1 Denes, benes e genitor

Como vimos acima, em 2005, Keller argumentou a favor da necessidade de se
construir novas formas de pensar e falar na Biologia, que privilegiassem os sistemas
vivos e as interagdes entre os seus componentes, ao invés dos componentes
isoladamente. Em 2007, juntamente com David Harel (Keller e Harel, 2007), Keller
apresentou uma nova linguagem para tratar de sistemas genéticos. Essa linguagem,
segundo os autores, busca substituir o conceito de gene, oferecendo uma estrutura
expansiva, flexivel e com maior poder explicativo. Portanto, Keller retoma neste
trabalho mais recente a posi¢cdo que assumiu em seu livro “O Século do Gene”,
publicado originalmente em 2000, quando propds que era hora de forjar novas palavras
em substituicdo ao termo “gene”.

Keller e Harel propdem substituir o termo “gene” por um termo relacionado, que
denota outro conceito, de tipo diferente, “dene”. Assim como o gene, o dene busca
capturar as bases da transmissdo genética. Contudo, diferentemente do gene, ele ndo
denota apenas um pedaco do DNA, mas ¢ um conceito mais rico € expressivo. O dene
consiste num tipo de afirmacdo geral sobre 0 DNA — o que se chama de predicado na
logica —, representando caracteristicas muito mais intricadas desta molécula, em
comparagdo com a simples afirmacdo de que ela contém uma subseqiiéncia particular
que ¢ expressa. Esta afirmagdo geral inclui também seqiiéncias que tém significado
funcional, ainda que ndo sejam expressas. Os elementos constitutivos do dene sdo
encontrados no DNA, mas o dene pode se referir ao genoma inteiro de um organismo
ou a partes dele. Ele também pode se referir a partes continuas do genoma ou a partes
separadas.

A forma como Keller e Harel empregam a no¢do de dene permite uma separacao
entre estrutura, aquilo do que o organismo ¢ constituido — ou, em outros termos, o que
ele herdou materialmente —, e funcdo, o que ele dinamicamente faz com esse material
herdado. Desse modo, é possivel acomodar a idéia de uma agéncia no nivel celular e
supracelular, em vez de uma agéncia reduzida ao DNA, como também propdem outros
autores envolvidos nesse debate, a exemplo de Griffiths e Neumann-Held (1999),
Neumann-Held (2001) e El-Hani et al. (2009).

Keller e Harel propdem também um segundo termo, “bene”, para se referir a
afirmacdes sobre a forma como o organismo se desenvolve, vive, se comporta. Pode

fazer parte do bene qualquer coisa que o organismo faga que seja uma manifestacdo —



ainda que indireta — do fato de que seu DNA possui as caracteristicas definidas pelo
dene. O bene ¢, assim como o dene, um termo amplo, que se refere a caracteristicas
temporais € modais complexas do organismo. Dessa maneira, fica claro que, no novo
vocabulario proposto por estes autores, o dene sozinho nada diz sobre fun¢do. Ele faz
afirmacdes sobre o DNA como uma entidade estatica e ¢ papel do bene especificar o
comportamento associado ao dene.

Por fim, os autores relacionam denes e benes através de um terceiro conceito, o
“genitor”, que une estrutura (dene) e funcionalidade (bene). Juntos, o dene (D) e o bene
(B) formam o genitor, que, por sua vez, expressa a relacdo funcional entre D e B. O
genitor (G) ¢ definido como a unido do organismo (O) com D e B, sendo expresso pelos
autores da seguinte forma, G = (O, D, B). Nessa expressao, D diz respeito a afirmagdes
sobre o DNA do organismo, e B, sobre o comportamento do organismo, de modo que o
dene captura algo sobre o que o organismo ¢ inerentemente € o bene, algo sobre o que o
organismo faz ou sobre o que ele é capaz de fazer. O organismo (O) ¢ incluido na
defini¢do do genitor para dar conta de qualquer mecanismo empregado por ele que faga
uso de alguma propriedade particular do DNA, a fim de originar um comportamento. O
genitor, ao unir dene e bene, conecta aspectos estiticos com aspectos dinamicos,
propiciando uma compreensao mais completa dos fendmenos vivos.

Em seu artigo, Keller e Harel oferecem uma série de exemplos sobre a relacao
entre dene, bene e genitor. Um deles diz respeito ao fendmeno do splicing alternativo.
Nesse caso, o dene se refere a qualquer conjunto de transcritos de mRNA unidos para
formar uma unidade codificadora, uma vez que o dene ndo requer que as seqiiéncias
sejam continuas. E cada dene estd associado com um polipeptidio especifico. Assim,
num caso como o do splicing alternativo, o numero de denes ultrapassa em muito o
numero de genes, tal como hoje entendidos, aproximando-se do tamanho do proteoma
nos metazodrios. O genitor captura a relacdo que especifica os componentes do dene
que correspondem ao bene, que, por sua vez, especifica a producdo do polipeptidio.

A proposta de Keller e Harel busca oferecer uma estrutura conceitual flexivel e
com maior poder explicativo. A introdugdo de termos amplos como “dene” e “bene”
refletem essa busca. Contudo, estes sdo também termos que exigem um esfor¢o de
compreensdo, provavelmente por serem bastante amplos e abstratos. Ao mesmo tempo,
na medida em que este vocabulario faz operagdes de distingdo no mundo da experiéncia
que sdo diferentes daquelas que se encontram na estrutura de categorias com as quais

estamos acostumados no campo da genética, hd uma natural dificuldade de traduzir o



modo como nds diferenciamos e, logo, compreendemos conceitos nessa nova maneira
de referir-se aos genomas. Por exemplo, a dificuldade de traduzir a estrutura de
categorias que se refere a “denes” e “bene” na estrutura categorial com a qual lidamos
ao longo de todo o século XX, incluindo “genes”, “gendtipo”, “fenodtipo”, entre outras
categorias, pode responder pela nossa dificuldade de pensar nos termos do vocabulério
proposto por Keller e Harel. Resta, entdo, avaliar se os beneficios trazidos por este novo
vocabulario, face a crise do conceito de gene, sdao suficientemente promissores para nos
engajarmos numa mudanca de nosso modo de pensar e falar sobre os genes. As
dificuldades enfrentadas ndo se mostram surpreendentes, caso aceitemos que vivemos
no momento extraordinario de uma crise paradigmatica na genética e na biologia celular

e molecular (cf. Kuhn, 1970).

4.2 Genon e Transgenon

Scherrer e Jost (2007a, 2007b), por sua vez, partem da compreensdo de que ha
dois aspectos distintos envolvidos na produ¢do de polipeptidios para a proposta de que
sao necessarios dois termos para dar conta destes aspectos. O problema residiria, entdo,
em langar sobre um unico termo, “gene”, uma diversidade muito grande de significados,
o que demanda andlise conceitual e, por conseguinte, novas operagdes de distin¢do, que
resultam em novos termos.

O primeiro aspecto diz respeito a tradu¢do de trincas de nucleotideos em
aminodacidos, a que se refere, de fato, o conceito de gene. Eles entdo propdem que o
gene seja localizado na sequéncia ininterrupta de 4cidos nucléicos que emerge apenas
no nivel do mRNA maduro, apds o processamento e antes da tradug¢do. Os autores
argumentam que a sequéncia ininterrupta de mRNA ¢ a unidade de funcdo e andlise
genética, uma vez que, ao ser traduzida fielmente, constitui o equivalente da cadeia de
polipeptidios que serd produzida. Desta forma, esta defini¢do esta focada no aspecto
funcional do gene.

O segundo aspecto esta relacionado a regulagdo da expressdo gé€nica. Para dar
conta deste aspecto, eles cunham os termos “genon” e “transgenon”, que se referem a
um programa para a formag¢do do mRNA e sua expressdo no espaco e no tempo. O
genon (contragdo das palavras ‘gene’ e ‘operon’) se refere ao programa associado a
seqiiéncia codificadora no mesmo cromossomo do qual foi transcrito o mRNA, que

regula a transcrigdo de um gene (em cis). O conjunto dos fatores regulatdrios



codificados em outros cromossomos relacionados a um dado genon (em trans) €
chamado por eles de transgenon.

Uma consequéncia dessa proposta ¢ que, em muitos casos, nos eucariotos, o
gene nao pode ser diretamente identificado no nivel do DNA, uma vez que no DNA a
sequéncia ¢ interrompida por introns. Em vez disso, o gene ¢ construido no
processamento do RNA, incluindo, por exemplo, o splicing alternativo de varios éxons,
dirigido pelo genon, e a edigdo de mRNA, dirigida pelo transgenon. O gene emerge,
entdo, no nivel do mRNA maduro. Depois da traducdo, o genon termina seu papel e
desaparece.

Outra conseqiiéncia importante desta proposta, reconhecida por seus autores, €
que ela leva a conclusdo de que existem tantos genes € genons quanto forem os quadros
abertos de leitura (open reading frames, ORFs) codificados no genoma. Isso significa
que existiriam no genoma humano cerca de 500 mil genes, cada um controlado pelo seu
proprio genon e responsavel pela produgao de um polipeptidio especifico. Esse nimero
chegaria a um milhdo, se fossem incluidos também os RNAs com papel regulatorio.

Scherrer e Jost introduzem ainda termos derivados do genon: pré-genon, para
expressar que um pré-mRNA policistronico pode controlar em cis uma ou mais
seqiiéncias codificantes; proto-genon, que diz respeito ao dominio gendmico que inclui
os sinais de ativacdo da transcri¢ao, além do pré-genon encontrado nos transcritos; poli
pré-genon, que controla mais de um gene no caso de um pré-mRNA policistronico; e o
mono pré-genon, que acompanha o pré-mRNA de um gene individual.

Os autores propdem também uma distin¢do entre genes de proteinas, p-genes, €
genes de RNA, r-genes, na medida em que a expressao génica pode resultar tanto em
proteinas como em RNAs. Além disso, como esses produtos podem apresentar fungao
estrutural ou enzimatica, ou, ainda, controlar a expressao génica, desempenhando um
papel regulatdrio, os autores propdem uma distingdo entre genes estruturais, s-genes, €
genes regulatorios, c-genes.

A proposta de Scherrer ¢ Jost se assemelha a outras propostas, como a de
Griffiths e Neumann-Held (1999) e El-Hani et al. (2009), por exemplo, por ndo
localizar o gene no DNA. Estas propostas enfrentam, decerto, uma dificuldade de
aceitacdo pela comunidade cientifica, na medida em que genes e DNA sdo dois
conceitos fortemente vinculados, no discurso cientifico, no discurso escolar e até
mesmo no discurso leigo (Joaquim e El-Hani, no prelo). Esta pode ser uma estratégia

poderosa, contudo, para dissolver varias das anomalias enfrentadas pelo modelo



molecular classico, na medida em que ndo mais busca no nivel do DNA alguma unidade
estrutural que corresponda ao gene. Assim, ainda que requeira um esforco grande de
reconceitualizacao, essa mudanga no nosso entendimento pode ser o preco a ser pago
para uma compreensao do conceito de gene que possa dar conta da complexidade da
arquitetura gendmica, sobretudo em eucariotos.

Mas, ndo obstante estas semelhancgas, a proposta de Scherrer e Jost apresenta
uma diferenca importante em relacdo as propostas de El-Hani et al. e Griffiths e
Neumann-Held, na medida em que localiza os genes no nivel do mRNA. Esta estratégia
parece ser, a principio, uma boa saida para manter a idéia do gene como unidade de
fungdo. Por exemplo, fendmenos como genes superpostos e splicing alternativo nao
representariam problemas, uma vez que o gene estaria localizado no mRNA e, além
disso, ja processado. H4, contudo, uma série de outras dificuldades que esta idéia deve
enfrentar. Keller (2000) argumenta que genes tratados como mRNA maduro existiriam
no zigoto recém-formado apenas como possibilidades, na medida em que a maioria da
transmissdao de uma geracao a outra ocorre na forma de DNA, com excecdo de alguns
mRNAs maduros, que tém papel na regulagcdo das primeiras etapas do desenvolvimento
(Carroll et al., 2005). El-Hani (2007), por sua vez, considera que, concebidos desta
forma, os genes ndo teriam a permanéncia e a estabilidade tipicamente atribuidas a eles,
como um dos requisitos para a compreensdao da heranca. Além disso, este autor
argumenta que, como a versdo final do transcrito pode ser concluida apenas no
citoplasma, em alguns casos o gene ndo seria encontrado nos cromossomos e, em
outros, sequer no nucleo.

Santos e El-Hani (2009) sugerem, no entanto, uma solu¢do para o problema, que
poderia, a principio, dar mais plausibilidade a idéia de que os genes se encontram no
mRNA maduro. Poderiamos eliminar do conceito de gene as idéias de permanéncia e
estabilidade, e mesmo de existéncia nos cromossomos ou no nicleo. E preciso que nos
perguntemos, entdo, se genes, assim redefinidos, poderiam cumprir os papéis
explicativos que lhes sdo atribuidos na genética e na biologia celular e molecular? A
resposta parece ser ndo. Afinal, com esta redefini¢do, seria dificil conceber como
entidades que mediam a heran¢a de uma geracdo para outra poderiam ser pensada na
auséncia de estabilidade e permanéncia, e existindo no =zigoto apenas como
possibilidades. Contudo, podemos ir mais além em nossas consideragdes, concebendo
que a heranga poderia ser mediada por outra entidade que ndo o gene, por exemplo, pelo

cromossomo. Se for aceitavel esta idéia, os genes ficam inteiramente liberados do



requisito de estabilidade e permanéncia, que caberia aos cromossomos, € poderiam,
entdo, ser concebidos como existindo apenas no nivel do mRNA. Parece-nos, em suma,
que a plausibilidade da proposta de Scherrer e Jost, ndo obstante suas vantagens,
depende de uma revisao consideravel na estrutura conceitual da genética, em particular,
de uma maior separagdo do conceito de gene em relagdo aos conceitos de DNA e
cromossomo, com algumas fungdes tipicamente atribuidas ao gene, como a mediacdo da
heranga, sendo transferidas para outras entidades, no exemplo, o cromossomo.

Scherrer e Jost (2007a, 2007b) expandem significativamente o vocabulario
relacionado aos genes. Como vimos, para Pearson (2006), esta parece ser uma estratégia
adotada por muitos cientistas, que, diante dos desafios enfrentados pelo conceito, estao
adjetivando o termo ‘“gene” para enfrentar o problema de ele ndo ter um significado
unico. Contudo, ¢ necessario refletir sobre o impacto da introdugdo desse vocabulario
tao diversificado para dar conta do que, até entdo, estava contido em um tnico termo, o
gene. Aqui, diferente do que acontece na proposta de Keller e Harel (2007), o problema
ndo parece estar tanto na dificuldade de se compreender a proposta e os termos
introduzidos, mas sim em convencer a comunidade cientifica a adotar uma gama de
novos termos no seu vocabuldrio. Aceitar e empregar tantos novos termos para dar
conta dos significados da palavra “gene”, tdo arraigada no vocabulario cientifico,
escolar e mesmo cotidiano, parece demandar um grande esfor¢o. Contudo, a superagao
dos problemas enfrentados pelo conceito de gene pode demandar, exatamente, um
esforco de andlise conceitual, visando separar uma diversidade de significados que
foram amalgamados num tnico termo, e, ao fazé-lo, serd inevitavel aumentar o
vocabuldrio da genética. Afinal, novas operagdes de distingdo requerem novas
operagdes de nomeacao, de modo que a estrutura conceitual da disciplina se torne clara

e facilite a comunicagdo, evitando ambigiiidades e confusdes semanticas.

Consideracoes finais

Neste artigo, discutimos desenvolvimentos recentes que buscam fazer frente a
crise do conceito de gene, nos ultimos cinco anos. Nestas considera¢des finais,
examinaremos se esses desenvolvimentos se dirigem para a busca de um modo tnico de
compreender o gene ou se buscam delimitar varios modelos de gene. Desta forma,
seguimos, no presente artigo, o caminho aberto por El-Hani (2007), que discutiu uma

série de propostas de revisdo conceitual, formuladas até a primeira metade da década de



2000, como alternativas mais interessantes, diante do problema do gene, do que a sua
simples exclusdo do vocabulario da genética.

Encontramos na literatura propostas de revisdo conceitual que ampliam a nossa
compreensdo sobre os genes € o seu papel nos sistemas vivos. Essas propostas buscam
dar conta do conhecimento de que dispomos na atualidade sobre a complexidade
gendmica. Discutimos aqui propostas formuladas no &mbito do Projeto Genoma
Humano (Venter et al., 2001) e do ENCODE (Gerstein et al., 2007); idéias que
deslocam o gene da sua compreensao como entidade fisica para reconstrui-lo como
processos (Keller, 2005; El-Hani et al. 2009); e trabalhos que buscam um vocabulario
novo para falar sobre genes, como nas idéias de genon e transgenon (Scherrer e Jost,
2007a, 2007b), e de dene, bene e genitor (Keller e Harel, 2007).

No ambito do PGH, localizamos duas defini¢des fornecidas para o termo
“gene”, uma num glossario associado ao projeto, e outra em um dos artigos que
apresentou o esboco do seqiienciamento do genoma (Venter et al., 2001). A primeira
defini¢do, estranhamente, se aproxima do modelo molecular classico de gene e,
portanto, se mostra conservadora, diante do que aprendemos sobre sistemas genéticos
na era pds-gendmica. A segunda definicdo representa um grande avango em relacdo a
primeira, ao sustentar que o gene seja entendido como “um locus de éxons co-
transcritos” (Venter et al., 2001, p. 1317). Isso permite, por exemplo, dar conta de
fenomenos como o splicing alternativo. Contudo, esta defini¢cdo, ao manter o gene como
unidade de estrutura, se revela problematica, diante da dificuldade de demarcar genes no
DNA, como discutido por autores como Fogle (1990) e El-Hani (2007).

A partir do ENCODE, o gene ¢ concebido como a unido de sequéncias
genOmicas que codificam um conjunto de produtos funcionais potencialmente
sobrepostos (Gerstein et al., 2007). Nesta definicdo, ndo ha uma relacdo de
correspondéncia entre uma sequéncia codificadora no DNA e um produto funcional, na
medida em que diferentes produtos funcionais da mesma classe (proteinas ou RNAs),
que se sobrepdem em seus usos de seqiiéncias primarias de DNA, sdo combinados no
mesmo gene. Desta forma, ela se afasta da idéia de unidade estrutural. Este ¢ um ponto
importante desta defini¢do e representa um avango em relacdo ao conceito oferecido por
Venter et al. (2001). Contudo, a definicdo ndo consegue cumprir alguns critérios
estabelecidos pelos proprios autores, como condi¢des necessarias para definir gene,
como, por exemplo, o critério de que a definicdo deve trazer o enunciado de uma idéia

simples, em vez de listar varios mecanismos e exce¢oes. Diversas excecoes a defini¢ao



sdo mencionadas por Gerstein et al. (2007), como as sequéncias regulatdrias ndo
transcritas, que nao sao consideradas “genes”. Esta ¢ mais uma indicagdo da dificuldade
de formular um conceito tnico de gene, frente a complexidade do genoma.

O tratamento dos genes como processos (Keller, 2005; El-Hani et al. 2009) se
assemelha a idéia do gene molecular processual, de Griffiths e Neumann-Held (1999),
propondo que os genes ndo sdo localizados no DNA, mas consistem em processos que
emergem no nivel do sistema em que sdo interpretados, incluindo a célula e, em muitos
casos, o ambiente supracelular. Estas propostas representam uma mudanga importante
na forma como os sistemas vivos sdo pensados, ao deslocar a nossa compreensao,
focada nos componentes dos sistemas, para o entendimento de redes complexas de
relagdes, que coordenam o0s processos que ocorrem ao nivel das partes. Além disso,
desloca a agéncia dos niveis moleculares para niveis superiores na hierarquia biologica.
Desta forma, a agéncia deixa de estar no DNA para ser atribuida a célula, sem perder de
vista sua dependéncia de ambientes supracelulares. Esta proposta também apresenta
uma consequéncia importante, ao retirar o gene do DNA. Na medida em que nao se
encontraria no DNA uma unidade estrutural, algumas anomalias enfrentadas pelo
modelo molecular classico, geradas por esta idéia de unidade, seriam dissolvidas.
Contudo, na medida em que a localizacdo dos genes no DNA esta bastante arraigada na
sociedade, seja nos meios cientificos, escolares € na opinido publica, € natural que haja
resisténcia a dissociacdo dos genes do DNA. No entanto, se esta for uma compreensao
que consiga dar conta da complexidade da arquitetura gendmica, este esfor¢o de
reconceitualizagdo pode ser o preco a ser pago.

Encontramos também na proposta de Scherrer e Jost (2007a, 2007b) a idéia de
que genes nao estdo no DNA. Os genes, de acordo com eles, estdo localizados na
sequéncia ininterrupta de nucleotideos que emerge apenas no nivel do mRNA
processado, antes da traducdo. Esta ¢é, para os autores, a unidade de fung¢do e andlise, na
medida em que corresponde a sequéncia de aminoacidos produzida na tradugdo. Eles
propdem diferenciar dois aspectos relacionados ao gene: a tradugdo dos codons em
aminoacidos, que diz respeito ao conceito de gene, ¢ a sua regulacdo. Para dar conta do
aspecto da regulagdo génica, eles propdem a introdugdo de dois novos termos no
vocabuldrio da genética: genon, que se refere aos fatores regulatorios associado a
seqiiéncia codificadora no mesmo cromossomo do qual foi transcrito o mRNA (em cis);
e transgenon, que se refere ao conjunto dos fatores regulatorios codificados em outros

cromossomos, relacionados a um dado genon (em trans). Esta proposta apresenta,



contudo, alguns problemas, decorrentes da localizacdo dos genes no transcrito maduro
de mRNA. O primeiro deles ¢ que ndo haveria nos genes a estabilidade e permanéncia
geralmente atribuidas a eles. O segundo ¢ que o gene ndo seria localizado nos
cromossomos, e, em alguns casos, nem mesmo no nucleo. Além disso, genes existiriam
no zigoto apenas como possibilidades. Desta forma, conceber genes dessa maneira
implica diminuir drasticamente os seus papéis explicativos na genética e na biologia
celular e molecular. Uma possivel solugdo seria retirar do gene a funcdo de mediar a
heranga de uma geragdo para outra, e transferi-la para outra entidade, como, por
exemplo, os cromossomos. Desta forma, os genes estariam livres dos atributos de
estabilidade e permanéncia. No entanto, esta proposta também exigiria uma revisdo na
estrutura conceitual na genética, com mudancas consideraveis, por exemplo, na relagao
entre o conceito de gene e os conceitos de DNA e cromossomos.

Por fim, encontramos outra proposta que também introduz um novo vocabulario
para falar de genes em Keller e Harel (2007). Eles sugerem a substitui¢do do termo
“gene” por trés novos termos, “dene”, “bene’” e “genitor”. O dene se refere a afirmagdes
gerais sobre 0 DNA de um organismo (ao genoma inteiro ou a parte dele), sobre o que
ele herdou materialmente, oferecendo uma dimensdo do que o organismo ¢
inerentemente. O bene se refere a afirmagdes sobre a forma como o organismo se
desenvolve, vive e se comporta, oferecendo uma compreensao de como o dene se
manifesta no organismo. O dene ¢ o bene se relacionam formando o genitor, que
captura a compreensdo da estrutura (dene) e da fungdo (bene) nos organismos. Esta
proposta, assim como aquela de Scherrer e Jost (2007a, 2007b), implica a aceitacdo de
todo um novo vocabulario na genética. No caso do genon e transgenon, diversos outros
termos sdo derivados deles, como por exemplo, “pré-genon” e proto-genon”, além da
inclusdo de adjetivos para genes, como “p-gene* e “r-gene*. Isso amplia drasticamente
o vocabulario desta ciéncia, exigindo a assimilacdo de muitos novos termos. No caso do
dene, bene e genitor, a questdo ¢ que estes termos ndo sdo triviais, encerrando
significados complexos. Além disso, ao propor a exclusio do termo ‘“gene” do
vocabulario da genética, esta proposta pode enfrentar resisténcia da comunidade
cientifica, bem como dificuldades para a sua inclusdo no ensino, devido a ampla
utilizagdo daquele termo.

Entretanto, ¢ necessario ressaltar um aspecto positivo da proposi¢do de novos
vocabularios. Na medida em que ela implica novas operagdes de distingdo no mundo da

experiéncia € um novo sistema de categorias, os limites e problemas associados ao



vocabulério antigo podem ser superados, inclusive porque alguns deles podem ter sido
gerados pela forma como foram categorizados os fendmenos inicialmente. Ou seja, a
proposi¢ao de novas formas de falar sobre genes abre a possibilidade de dissolver
problemas associados ao conceito em decorréncia da propria forma como este se
desenvolveu historicamente.

Os desenvolvimentos recentes acerca do conceito de gene apontam para o
esforco de conserva-lo na estrutura conceitual da genética (com excegao da proposta de
Keller e Harel, 2007), incorporando conhecimentos novos sobre a arquitetura e
dindmica do genoma. Assim, em relacdo a consideracdo de El-Hani (2007) de que o
conceito de gene estaria “entre a cruz e a espada”, podemos afirmar que, na atualidade,
a “cruz” continua sendo o destino mais provavel do conceito, que ¢ alvo de varias
tentativas de salva-lo, mediante distintas reformulagdes, possivelmente, por uma
percepcao de que ele pode continuar a ser util para a pesquisa € a comunicagdo na
biologia.

Contudo, em nenhuma das propostas revisadas aqui, temos uma indicagdo clara
de um caminho rumo a aceitagdo ¢ demarcacao de modelos distintos de gene, como
defendido por El-Hani (2007). Pelo contrario, cada autor argumenta de modo a mostrar
que sua proposta oferece a melhor maneira de compreender os genes. Este ¢ um indicio
de que a comunidade cientifica e filosofica ainda estd em busca de um conceito inico e
universal de gene, ainda que isso ndo seja afirmado explicitamente nos trabalhos aqui
discutidos. No entanto, a andlise das propostas revela os limites explicativos que elas
apresentam, tornando clara a dificuldade de conseguir abarcar o significado dos genes
em alguma definicdo universal. Esta tentativa de universalizacdo da compreensdo do
conceito se contrapoe, inclusive, a pratica epistémica das comunidades de geneticistas e
bidlogos moleculares, na qual vemos a atribuicdo de uma diversidade de significados
aos genes, a depender do contexto de aplicacao (Kitcher, 1982; Burian, 1985; Griffiths e
Neumann-Held, 1999; El-Hani, 2007). Esta variacdo conceitual, antes de ser um
problema, pode ser um aspecto positivo, tendo-se em vista a diversidade de tarefas
explicativas, preditivas e heuristicas que o conceito de gene desempenha nos campos da
genética e da biologia celular e molecular. O que estd em jogo, tal como discute El-Hani
(2007), pode ndo ser tanto a busca de uma defini¢do de gene, mas alcancar uma clareza

quanto a diversidade de modelos de gene e seus respectivos dominios de aplicagio.
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Artigo a ser submetido ao periddico Science & Education

COMO ENSINAR A ESTUDANTES UNIVERSITARIOS DE CIENCIAS
BIOLOGICAS E DE CIENCIAS DA SAUDE SOBRE A CRISE DO CONCEITO
DE GENE?

RESUMO: Este artigo relata resultados de uma investiga¢do sobre as caracteristicas
que uma sequéncia didatica sobre o conceito de gene deve possuir para gerar uma
compreensdo critica sobre os genes € o seu papel nos sistemas vivos, no contexto do
ensino superior de Ciéncias Bioldgicas e da Satde. O estudo foi realizado por uma
equipe colaborativa formada por pesquisadores e por um professor-investigador de
biologia celular e molecular do ensino superior. A sequéncia didatica investigada aborda
o conceito de gene na forma de modelos historicos, a crise do modelo molecular
classico e as reacdes a esta crise. A validag@o interna da seqiiéncia didatica teve lugar
mediante a comparacdo entre o0 modo como os estudantes mobilizavam idéias sobre
genes antes, logo apds e dois meses depois da intervengdo pedagogica. A comparagdo
teve como objeto a aprendizagem efetivamente realizada em relagdo aos objetivos de
aprendizagem que orientaram a construcdo da seqiiéncia. Fizemos também um estudo
qualitativo comparativo, entre a compreensao dos estudantes sobre genes numa turma
em que a sequéncia foi aplicada, discutindo explicitamente a crise do conceito de gene,
e numa turma na qual as aulas da disciplina foram ministradas em seu formato usual,
sendo discutidas anomalias que afetam o modelo molecular classico, mas sem qualquer
discussao explicita sobre o conceito de gene. A aplicacdo da sequéncia teve resultados
positivos, que se mantiveram até dois meses apos a intervencdo, com os estudantes
conseguindo avancos importantes em sua compreensao dos genes e da funcdo génica,
que se tornou mais complexa e critica. Visdes sobre os genes de natureza processual
apareceram entre os estudantes. Houve uma redugcdo do modelo molecular cléssico e,
principalmente, da concepgdo informacional. Além disso, eles alcangaram uma
compreensdo mais clara sobre a distingdo entre conceitos realistas e instrumentalistas de
gene. Diante destes resultados, uma sequéncia didatica com as caracteristicas discutidas
neste trabalho pode ter resultados positivos quanto a evolucdo da compreensdo de
estudantes sobre o conceito de gene, no contexto do ensino superior de Ciéncias
Bioldgicas e da Satde.

Palavras-chave: Sequéncia didética, Conceito de gene, Modelos historicos, Ensino de
genética, Ensino de biologia celular e molecular, Abordagem contextual do ensino de
ciéncias.

1 INTRODUCAO
O conceito de gene tem sido objeto de controvérsias na filosofia da biologia
desde a década de 1980, tendo sido considerado por varios autores um conceito em

crise. Falk (2000), por exemplo, vé o conceito de gene “sob tensdo”, enquanto Keller



(2002) o entende como um conceito “com problemas”. Mais recentemente, as
dificuldades enfrentadas por este conceito e a necessidade de reformula-lo foram
reconhecidas no ambito da propria biologia (e.g., Gerstein et al. 2007; Pearson 2006),
inclusive em trabalhos experimentais (Wang et al. 2000; Kampa et al. 2004), o que pode
ser entendido, em termos kuhnianos (Kuhn [1970]1996), como uma evidéncia de crise
de paradigmas da genética e da biologia celular e molecular.

Esta crise envolve um modelo em particular sobre a natureza do gene. Trata-se
do chamado conceito molecular classico (Griffiths € Neumann-Held 1999; Stotz et al.
2004), de acordo com o qual um gene ¢ uma sequéncia de DNA que codifica um
produto funcional, que pode ser uma molécula de RNA ou um polipeptidio. A crise,
resumidamente, resulta da impossibilidade de acomodar neste conceito, no qual o gene ¢
entendido como uma unidade estrutural e funcional, uma série de anomalias resultantes
dos avancgos da biologia molecular e da genética dos ultimos trinta anos. Estes avancos
desafiam, precisamente, a idéia de que gene ¢ uma unidade genética. Mais abaixo,
discutiremos estas anomalias em maiores detalhes.

De um modo geral, os debates sobre o conceito de gene, travados na esfera da
pesquisa académica, ndo alcangaram as salas de aula, nem mesmo no ensino superior.
Apesar da importancia do conceito de gene para a biologia em geral e, especialmente,
para o ensino de genética (Gericke e Hagberg 2007a,b, 2009) e biologia celular e
molecular, os debates sobre o conceito de gene estdo ausentes em livros didaticos de
biologia celular e molecular usados no ensino superior em todo o mundo (Pitombo et al.
2008a,b) e em livros didaticos de biologia para o ensino médio publicados no Brasil
(Santos e El-Hani 2009). Outro indicio de que as controvérsias sobre o conceito ndo
chegaram as salas de aula reside na alta freqiiéncia com que o conceito molecular
classico aparece em livros didaticos (Gericke e Hagberg 2007b, 2009; Pitombo et al.
2008a,b; Santos e El-Hani 2009), assim como nas concepgdes de estudantes do ensino
superior (Joaquim 2009), apesar dos problemas enfrentados por ele. Estes achados
indicam que hd uma lacuna entre o conhecimento atual sobre os genes, na esfera da
pesquisa académica, e o conhecimento escolar a este respeito, veiculado no ensino de
genética e biologia celular e molecular.

Diante dessa lacuna, ¢ preciso que nos perguntemos, contudo, se o
conhecimento escolar de Ciéncias deve mesmo estar em compasso com o conhecimento
cientifico, em relagdo a aproximagdo dos contetidos. A este respeito, Lopes (1997)

reconhece que a defasagem do que se ensina na escola em relacdo ao conhecimento



cientifico parece fazer parte da estrutura propria do conhecimento escolar. De fato,
consideramos que este conhecimento requer certa estabilidade dos contetidos ensinados,
que permita ao estudante uma compreensdo do modo de pensar e dos conceitos
estruturantes de certa area do conhecimento. Esta estabilidade, contudo, ndo ¢ possivel
se a ciéncia escolar estiver sempre em busca das novidades da ciéncia. Lopes
argumenta, ainda, que a educacao cientifica na escola, além do seu objetivo explicito de
promover uma formacao cientifica, tem o objetivo implicito de criar condigdes para que
o aluno incorpore em sua vida cotidiana ndo apenas conhecimentos cientificos, mas
também valores e principios de uma dada sociedade. A necessidade de aproximar a
ciéncia escolar dos debates sobre o conceito de gene, nos diversos niveis educacionais,
se baseia justamente na sua importancia ndo sO para possibilitar ao estudante uma
compreensdo mais critica sobre o papel dos genes, mas também por conta das suas
sérias implicacdes relativas a valores e principios sociais. Isso porque, frequentemente,
incompreensdes sobre este conceito estdo conectadas ao determinismo genético. Em
uma visdo determinista genética, os genes sao considerados os determinantes principais,
quando ndo os unicos, no desenvolvimento das caracteristicas dos individuos, mesmo
daquelas muito complexas, como, por exemplo, caracteristicas psicologicas e
comportamentais. Esta visdo ndo tem na devida conta o papel fundamental do ambiente
e dos fatores epigenéticos na constituicdo dessas caracteristicas. Ela se mostra
insustentavel a luz do que hoje conhecemos na biologia, mas, ainda assim, sdo muito
freqiientes na opinido publica, na midia, entre estudantes, professores e cientistas.
Tomada a sério, essa visdo pode levar a conseqiiéncias absurdas, como, por
exemplo, a crenca na existéncia de grupos de pessoas intrinsecamente superiores a
outras. Por exemplo, James Watson, que ganhou o prémio Nobel por ter proposto,
juntamente com Francis Crick, um modelo para a estrutura do DNA, afirmou em 2007,
em um jornal britanico, que africanos seriam menos inteligentes do que brancos, assim
como que as politicas sociais para a Africa partiriam do principio de que a inteligéncia
dos negros seria igual a dos brancos, embora testes como os de Q.I., em sua visdo,
dissessem ndo ser este o caso (Nature 25/10/2007). Ele ainda afirmou que pessoas que
ja lidaram com empregados negros nao acreditam que a igualdade de inteligéncia entre
brancos e negros seja possivel. Apds ter sido duramente criticado por essas declaragdes,
Watson se desculpou explicando que ndo quis dizer que a Africa é um continente
geneticamente inferior, mas, em seguida, afirmou que a capacidade de raciocinio ndo ¢

uma herancga universal da humanidade, mas sim uma capacidade determinada por genes



selecionados por diferentes ambientes (Folha Online, 19/10/2007). Nestes casos, além
de preconceitos pessoais se insinuarem num discurso pretensamente cientifico,
proferido por um cientista que pretende manter a autoridade de cientista, apesar de estar
discorrendo sobre area do conhecimento muito distante da sua, temos uma visdo
determinista, que desconsidera intimeros fatores que influenciam o desenvolvimento
intelectual das pessoas, assim como os contextos socio-historico-culturais que
permearam sua formacao (Levins e Lewontin 1985).

Na medida em que os estudantes sdo expostos com grande freqiiéncia a visdes
como estas, por meio do discurso sobre genes que permeia as sociedades atuais,
consideramos extremamente relevante para sua formag@o, ndo s6 no que tange ao
conhecimento cientifico, mas também pelas questdes sociais implicadas, levar os
debates atuais sobre o conceito de gene para as salas de aula, nos varios niveis
educacionais. Esta aproxima¢do ¢ fundamental, ndo apenas para enfraquecer o
determinismo genético, mas também para possibilitar aos estudantes uma compreensao
mais critica sobre genes € o seu papel nos sistemas biologicos, que busque evitar
simplificagdes comuns sobre a estrutura e funcdo de genes, os sistemas genéticos,
celulares e supracelulares, e as relagdes gendtipo-fendtipo. Além disso, o acesso a estes
debates pode contribuir para uma apreciagdo mais critica do vocabuléario informacional
frequentemente associado aos genes, mas que, na falta de uma teoria da informagao
biologica, ndo tem ainda um significado claro na linguagem desta ciéncia.

Contudo, ¢ importante ter em vista que, no processo de construcao (e
reconstru¢do) do conhecimento escolar, o conhecimento cientifico precisa ser
recontextualizado, o que implica a produ¢do de uma ciéncia escolar, que ndo se
identifica com o conhecimento cientifico por simples justaposi¢ao (Delizoicov et al.
2002). O conhecimento cientifico escolar e o conhecimento cientifico académico sdo
tipos distintos de conhecimento, constituidos epistemoldgica e socio-culturalmente de
formas diferentes, com objetivos e principios distintos também (Marandino 2005).
Como comenta Marandino, a escola ¢ um espaco de constru¢do de um conhecimento
legitimo, a ciéncia escolar, que ndo se reduz a légica e estrutura do conhecimento
cientifico. No entanto, ndo podemos perder de vista, também, que esta Gltima ndo pode
se afastar demasiadamente do conhecimento cientifico de referéncia, para que mantenha
sua legitimidade epistemologica, enquanto parte de um ensino de Ciéncias, que nao
pode, obviamente, descolar-se demasiadamente do conhecimento académico

(Guimaraes et al. 2008).



Tendo em vista a necessidade de se aproximar o conhecimento cientifico escolar
dos debates atuais sobre o conceito de gene, travados na esfera da pesquisa académica, o
presente estudo teve o objetivo de investigar as caracteristicas que uma sequéncia
didatica sobre este conceito deve possuir para gerar uma compreensao critica sobre os
genes € o seu papel nos sistemas vivos, no contexto do ensino superior de Ciéncias
Biologicas e da Saude. Em particular, nosso interesse ¢ analisar caracteristicas que
podem tornar tal sequéncia capaz de desafiar concepgdes problematicas que, em estudos
anteriores (Flodin 2009; Gericke e Hagberg 2007b, 2009; Joaquim 2009; Pitombo et al.
2008a,b; Santos e El-Hani 2009), se mostraram freqiientes em livros didaticos e na
concepgdo de estudantes do ensino superior, como a hibridizagdo de concepgdes, as
visdes deterministas, o compromisso com o conceito molecular cldssico, e a adesdo
acritica a concepg¢ao informacional do gene. O estudo foi realizado por uma equipe
colaborativa formada por pesquisadores e por um professor-investigador. Tendo em
vista as turmas destinadas ao professor com o qual colaboramos na pesquisa aqui
relatada, trabalhamos com uma disciplina de Biologia Celular ¢ Molecular destinada a
estudantes ingressantes de um curso de Medicina, de uma universidade publica federal

brasileira.

2 Debates sobre o conceito de gene

A sequéncia didatica investigada no presente trabalho aborda o conceito de gene
de uma perspectiva contextual (Matthews 1994), considerando a dimensdo
epistemologica e historica da pesquisa cientifica em genética e em biologia celular e

molecular. Por esta razao, foi dada especial atengdo aos modelos historicos de gene.

2.1 Modelos Historicos de Gene

A seqiliéncia didatica toma como base um tratamento histérico dos diversos
modelos desenvolvidos ao longo do século XX para abordar os conceitos de gene e
funcdo génica. Em sua construcdo, tiveram papel central estudos epistemologicos sobre
o conceito (e.g., EI-Hani 2007; Falk 1986; Fogle 1990; Griffiths e Neumann-Held 1999;
Keller 2000; Moss 2003), incluindo investigagdes que se debrucaram sobre suas
implicagdes para o ensino (e.g., Gericke e Hagberg 2007a,b, 2009; Smith e Adkison
2010).

O conceito de “modelo” é polissémico, de modo que ¢ importante deixar claro

qual significado estamos atribuindo-lhe no presente trabalho. Consideramos, aqui,



modelos como construtos criados por cientistas para representar diversos sistemas
encontrados no mundo real: objetos, eventos, processos, sistemas etc. (Giere 1988;
Gilbert e Boulter 1998). Nesse sentido, estamos preocupados com a relacdo de
modelagem como uma relagdo entre teoria e realidade, ou, dito de outra maneira, entre
um sistema simbodlico (uma representacdo) e um sistema real (Abrantes 1999). Como
discutem Gericke e Hagberg (2007a,b, 2009), diferentes modelos desenvolvidos em
momentos historicos distintos ndo substituem necessariamente uns aos outros, podendo,
em vez disso, co-existir. Estes autores defendem a importancia de se ensinar sobre o
desenvolvimento e o progresso dos modelos cientificos, considerando explicitamente o
contexto em que um dado modelo foi construido. Esta ¢, para eles, uma forma de
melhorar o ensino de ciéncias.

Na medida em que os modelos historicos possuem diferentes bases teoricas e,
por conseguinte, também diferentes dominios de aplicacdo, ¢ importante delimitar as
capacidades e os limites explicativos de cada modelo. Desse modo, os estudantes
poderdao compreender os modelos cientificos ndo somente de modo epistemologico e
historicamente informado, como também poderdo entender em que situagdes diferentes
modelos devem ser aplicados. Além disso, essa abordagem pode evitar visdes hibridas
sobre os modelos, ou seja, a mera justaposi¢ao pelos estudantes de idéias pertinentes a
modelos distintos, cujas bases teodricas e contextos de aplicagdo sdo diferentes. Isso nao
quer dizer que estudantes nao possam reconhecer uma série de modelos como validos.
Esta pode ser uma visdo adequada se os modelos e seus limites de aplicagdo forem
devidamente distinguidos. Além disso, ¢ claro que modelos podem ser submetidos a
uma sintese, com idéias oriundas de distintos modelos sendo integradas, mas isso
pressupOe uma clareza conceitual que ndo se faz presente numa mera justaposi¢do ou
hibridizacao. Neste ultimo caso, a mescla de idéias de modelos distintos resulta, pura e
simplesmente, de incompreensdes e confusdes conceituais.

Na seqiiéncia didatica investigada em nosso estudo, trabalhamos com quatro
modelos historicos identificados por Gericke e Hagberg (2007a, 2009): mendeliano,
classico, bioquimico-classico e neoclassico (que preferimos chamar, seguindo a
Griffiths e Neumann-Held 1999 e Stotz et al. 2004, de molecular classico)."

O modelo mendeliano se originou de idéias subjacentes ao termo “fator”,

empregado por Mendel para denotar um conceito abstrato, que dizia respeito a uma

10 - . . . . A . PP
Estes modelos s@o descritos e discutidos com maior aprofundamento no Texto 1 da seqiiéncia didatica,
que se encontra no Anexo II.



suposta unidade hereditaria responsavel pela transmissdo e determinacdo de cada traco
fenotipico de um organismo (Falk 1986). Na época do surgimento do modelo
mendeliano, predominava na genética uma visdo instrumental sobre a natureza dos
genes: 0 gene era um conceito abstrato, criado para representar uma unidade capaz de
orientar a interpretacdo de resultados experimentais, sem qualquer hipdtese sobre sua
composicao, estrutura ou correspondéncia a alguma entidade material (El-Hani 2007).
No modelo mendeliano, o gene ¢ considerado uma unidade de transmissao e fun¢do. O
genotipo € visto como um fendtipo em miniatura, um mosaico de particulas hereditarias,
cada uma responsavel por uma caracteristica fenotipica, supondo-se, além disso, uma
relagdo de um para um entre genes e caracteristicas. Este modelo mantém até hoje um
dominio de validade, na medida em que se ocupa do papel dos genes na transmissao de
caracteres.

O modelo classico se desenvolveu por volta de 1910, com o estabelecimento da
teoria cromossOmica da heranga pelo grupo de T. H. Morgan. Este modelo decorreu da
combinagdo, na pesquisa genética, da analise de cruzamentos com estudos de citologia,
embriologia e reprodugdo. Naquele tempo, ja havia uma vaga no¢do sobre a natureza
material do gene; pensava-se que o gene seria ou agiria como uma enzima, catalisando
processos bioquimicos no organismo, que resultariam, entdo, nas caracteristicas
fenotipicas. No auge da genética cléssica, por volta da década de 1940, o gene era
descrito como uma unidade material indivisivel encontrada no cromossomo, que, por
sua vez, era visto como sendo similar a um “colar de contas”, cada “conta” sendo um
gene. O gene era entendido como uma unidade de transmissdo e de fungdo que existia
em diferentes variantes, chamadas de alelos. O genotipo e fendtipo estavam conectados
por relagdes causais simples: o gene simplesmente determinava uma caracteristica.

A genética classica, que se apoiava fortemente em andlises da reprodugdo e
citologia de plantas e animais, foi suplantada, em meados do século XX, por uma
pesquisa genética baseada principalmente em experimentos bioquimicos com
microorganismos. Naquela época, a compreensdo dos genes passou a ser fortemente
influenciada pelo entendimento das reagdes bioquimicas. Esta foi a base para o
desenvolvimento do modelo bioquimico-classico. Nesse modelo, o gene era concebido
como sendo responsavel pela producdo de uma enzima especifica, que originava entdo
um traco. O gene era, assim, um ativo produtor de enzimas, que seriam as substancias
que determinariam um trago. Desta forma, no modelo bioquimico, a no¢do da

materialidade do gene se tornou menos vaga do que no modelo classico, mas ainda ndo



se conhecia a sua estrutura molecular € nem mesmo sabia como tinha lugar algum
processo bioquimico envolvendo genes ou as enzimas que eles produziriam, como
proposto naquele modelo. Neste sentido, 0 modelo ainda tinha uma carga abstrata.

Os modelos cléssico e bioquimico-classico ndo sdao mais considerados validos,
mas desempenharam um papel fundamental no desenvolvimento subseqiiente de nossa
compreensdo sobre os genes. Eles pavimentaram, por assim dizer, o caminho que
terminaria por levar a proposi¢cao do modelo da dupla hélice.

Em 1944, Avery et al. identificaram os 4cidos nucléicos como a base material da
hereditariedade. Contudo, ndo havia ainda uma compreensdo fisico-quimica da
organizac¢do desses acidos nucléicos e de como eles poderiam mediar a heranga (Keller,
2002). Foi entdo que, em 1953, Watson e Crick apresentaram o modelo da dupla hélice
do DNA, o que fez com que esta molécula fosse reconhecida como a base material da
heranca (Keller 2002). O modelo da dupla hélice foi responsavel, ainda, pela aceitacao
ampla de uma visdo realista sobre o conceito de gene, que passou a ser entendido como
uma sequéncia especifica e discreta de nucleotideos de DNA, envolvido em uma funcdo
especifica (Falk 1986; Keller 2000). Desse modo, foi posta de lado a compreensao
instrumentalista que marcara as primeiras etapas de desenvolvimento do conceito.

A partir do modelo da dupla hélice e da biologia molecular nascente, foi
desenvolvido o Modelo Molecular Cléssico, de acordo com o qual um gene ¢ um
segmento de DNA que codifica um produto funcional, que pode ser uma cadeia
polipeptidica ou uma molécula de RNA. Nesse modelo, o gene tem uma localizacdo
fixa no cromossomo e ¢ tratado como uma unidade no genoma que ndo tem
interrupgdes, com um comeco € um fim claro, € que desempenha uma tnica funcao. O
gene permanece como unidade de fungdo e de heranga, e passa a ser também visto como
uma unidade estrutural no genoma (El-Hani 2007; Gericke e Hagberg 2007a). Esse
modelo tem sido amplamente aceito desde os anos 1960, sendo freqiiente em livros
didaticos (Gericke e Hagberg 2007b, 2009; Pitombo et al. 2008a,b; Santos e El-Hani
2009) e nas concepgdes de estudantes (Joaquim 2009), apesar dos muitos problemas que
enfrenta, como discutiremos na proxima se¢ao.

Ainda nos anos 1950, todo um vocabulario informacional foi introduzido na
genética e na biologia molecular, incluindo termos como, por exemplo, “informacdo
genética”; “codigo genético” e “programa” (Kay 2000). Isso deu origem ao que tem
sido chamado de ‘discurso da informagdo’ (El-Hani et al. 2006, 2009). Os genes

passaram a ser vistos, entdo, também como unidades informacionais, dando origem a



uma concepgdo informacional do gene (Stotz et al. 2004). Esta concepg¢do se combinou
de modo bastante intimo ao modelo molecular classico, como ¢ atestado por
investigacdes sobre a abordagem dos genes em livros didaticos dos ensinos médio e
superior (Flodin 2009; Pitombo et al. 2008a,b; Santos e El-Hani 2007). No entanto, o
“discurso da informag¢ao” na biologia tem sido considerado problematico, em virtude da
auséncia de defini¢des claras e precisas sobre o que tem sido denominado “informag¢ao”
nesta ciéncia. O discurso da informagdo, em seu estado atual, ainda constitui um
amontoado de metaforas, sem uma teoria da informagao biolodgica consistente, que
possa lhe dar sentido claro e preciso (Griffiths 2001; El-Hani et al. 2006, 2009).

Ao tratar o gene como uma unidade de fun¢do, estrutura e informagao, o modelo
molecular classico atualizou, em bases moleculares, a idéia mendeliana de unidade de
heranca (Fogle 1990). Fogle assume uma postura bastante critica em relagdo a esta
justaposicao da idéia de unidade do modelo mendeliano ao modelo molecular. Ele
argumenta que, enquanto o gene mendeliano age na transmissdo como uma unidade,
nao existe uma caracterizagdo unificada do gene no nivel molecular. Isso se deve ao fato
de que a organizagdo gendmica ¢ muito mais complexa do que se pensava na €poca do
mendelismo e mesmo nas décadas de 1960 e 1970. Desta forma, para Fogle, tentar
abarcar sob o rotulo de uma ‘unidade’ a imensa diversidade da arquitetura do gene
molecular exige um esforco de credulidade. Além disso, segundo este autor, essa
tentativa conduz a uma proliferagao de significados atribuidos ao termo “gene”. A
proliferacdo de significados, contudo, ndo parece ser, em si, problematica. Autores
como Kitcher (1982), Griffiths ¢ Neumann-Held (1999) e El-Hani (2007) argumentam
que a diversidade de significados atribuidos ao conceito de gene pode desempenhar
papéis importantes na pesquisa genética, por exemplo, de natureza heuristica ou
explicativa, ou seja, de que estes diferentes significados podem mostrar-se Uteis em
determinados contextos da pesquisa, diante de compromissos tedricos e praticos
distintos. Para estes autores, portanto, a variacdo conceitual pode ser mais interessante
do que um conceito Unico de gene. Contudo, diferentes conceitos e modelos de gene
devem ter seus dominios de aplicagdo muito claros, para evitar ambigiiidades e
confusdes conceituais.

O tratamento dos genes como “unidades” sofreu uma série de dificuldades com
os avangos da pesquisa genética nas ultimas trés décadas, resultando na chamada “crise

do conceito de gene” (El-Hani 2007), que discutiremos na seguir.



2.2 A Crise do Modelo Molecular Classico

A crise atual do conceito de gene ¢, na realidade, uma crise do modelo molecular
classico e diz respeito, particularmente, aos problemas enfrentados por uma
compreensdo que traz em si a idéia de uma unidade genética. Afinal, no modelo
molecular classico, teve lugar uma atualizacdo da idéia do gene como unidade, que
remonta ao modelo mendeliano, ainda que suas raizes se estendam até conceitos
anteriores ao de gene, como o de fator. No modelo molecular cléssico, confluiram as
visdes do gene como unidade estrutural — um segmento ininterrupto do DNA, com
comego e fim bem definidos —, unidade funcional — que codifica um produto com uma
unica fun¢do —, e unidade informacional — que contém uma mensagem genética Unica
(El-Hani 2007).

Entre os fenomenos descritos pela pesquisa em genética e biologia molecular
dos ultimos trinta anos que se tornaram anomalias para estas idéias de unidade, temos,
entre outros, os genes interrompidos, o splicing alternativo, os genes sobrepostos, 0s
genes nidados, os rearranjos gendmicos, o trans-splicing, a edicdo de mRNA (ver, por
exemplo, El-Hani 2007; Falk 1986, 2000; Fogle 1990, 2000; Griffiths e Neumann-Held
1999; Keller 2000; Moss 2001, 2003; Pardini e Guimaraes 1992).

Esses desafios se contrapuseram a uma relacdo 1:1:1 entre gene, produto génico
e fungdo, fazendo com que o modelo do gene como um segmento de DNA, que codifica
um RNA ou um polipeptidio e que determina uma funcdo, perdesse sua credibilidade
(El-Hani 2007). El-Hani propde que a crise do modelo molecular classico pode ser
entendida como uma conseqiiéncia de trés tipos de anomalias, estabelecidas pela
pesquisa em genética ¢ biologia molecular: 1) correspondéncias de um segmento de
DNA para muitos RNAspolipeptidios (como, por exemplo, no splicing alternativo''); 2)

correspondéncia de muitos segmentos de DNA para um RNA/polipeptidio (como, por

" 'No genoma dos eucariotos, a vasta maioria dos genes sio interrompidos, com seqiiéncias codificantes
(éxons) sendo intercaladas com seqiiéncias ndo-codificantes (introns). No processamento do RNA, os
introns sdo retirados do transcrito primario ¢ os éxons sdo emendados no mRNA maduro. A emenda dos
éxons pode ocorrer de formas diferentes, possibilitando a formac¢do de multiplas proteinas relacionadas
(isoformas) a partir de um nico gene. Desta forma, ndo ha uma relagdo de equivaléncia entre um gene ¢
uma proteina, mas entre um gene e varias proteinas. Este processo de combinagdo diferencial de éxons ¢é
chamado de “splicing alternativo”.
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exemplo, nos rearranjos gendomicos *); 3) auséncias de correspondéncia entre segmentos

de DNA e RNAs/polipeptidios (como, por exemplo, na edigio de mRNA").

2.3 Reacdes a crise

Diante da crise do modelo molecular classico, alguns pesquisadores, como
Portin (1993), Gelbart (1998) e Keller (2000), chegaram a propor que o conceito de
gene deveria ser abandonado. Keller, por exemplo, argumentou que, ndo obstante o
poderoso dominio do discurso acerca dos genes sobre o discurso bioldgico em termos
gerais, o peso das descobertas da genética e biologia molecular havia levado o conceito
de gene a beira do colapso. Diante desse cenario, ela concluiu: “talvez seja hora de
inventarmos algumas palavras novas” (Keller 2000, p. 85). Contudo, ela posteriormente
mudou sua posigao, afirmando que o conceito de gene poderia ser mantido, mas apenas
se substancialmente reformulado, como discutiremos mais abaixo (Keller 2005).

De fato, outra reacdo comum diante da crise do conceito de gene tem sido o
desenvolvimento de propostas de revisao conceitual, que buscam superar os desafios ao
modelo molecular cléssico. '*

Griffiths e Neumann-Held (1999), por exemplo, discutiram o “conceito
molecular contemporaneo” como uma possivel solucdo para os esses desafios. De
acordo com esse conceito, o gene seria ainda uma sequéncia linear de DNA que,
contudo, ndo teria um papel Uinico no desenvolvimento, mas corresponderia a uma tnica
“norma de reacdo”. A norma de reacdo ¢ uma representacdo grafica da diversidade de
fendtipos que um determinado gendtipo pode condicionar, em funcdo do ambiente. Esse
conceito procura assimilar, dessa maneira, o fato de um gene poder codificar diferentes
proteinas, gracas ao processo de splicing alternativo, e, portanto, condicionar diferentes
fenotipos. Contudo, para Griffiths e Neumann-Held, esta ¢, ainda, uma solugdo
conservadora, na medida em que ndo consegue dar conta das condi¢des epigenéticas
necessarias para o desenvolvimento. Eles, entdo, apresentam o conceito molecular

processual de gene como uma definigdo mais ampla e com potencial explicativo maior

2 No rearranjo gendmico, vérias seqiiéncias de DNA sdo combinadas na produgio de uma proteina tnica.
O rearranjo gendmico esta envolvido, por exemplo, na geragao da diversidade de receptores de antigenos
de linfocitos B e T no sistema imune.

" Na edi¢do de mRNA, o transcrito j& emendado ¢ modificado pela inser¢do de bases ou pela substituigio
de uma base por outra Desta forma, as proteinas originadas ndo tém correspondéncia com qualquer
sequéncia no DNA.

' Trataremos apenas de algumas propostas nesta se¢io ¢ de forma breve. Elas sdo abordadas em maiores
detalhes no Texto 2 da sequéncia didatica, que se encontra no Anexo III.



do que o modelo molecular classico e o conceito molecular contemporaneo, como
discutiremos mais abaixo.

Algumas propostas tém em comum a caracteristica de ndo tratarem os genes
como unidades fisicas no genoma, mas como sendo definidos através de processos que
emergem no contexto celular e extracelular (Griffiths e Neumann-Held 1999; Keller
2005; El-Hani et al. 2009). Griffiths e Neumann-Held propuseram o “conceito
molecular processual de gene” (process molecular gene concept), de acordo com o qual
o “gene” ¢ entendido como um processo recorrente que conduz a expressao regulada
temporal e espacialmente de um produto polipeptidico particular (1999, p. 659). Keller
(2005), por sua vez, trata a célula como um sistema de produgdo de significados que
transforma seqiiéncias de nucleotideos em genes, de tal maneira que genes nao
correspondem a seqiiéncias de DNA e ndo tém qualquer significado quando isolados,
mas apenas no contexto de complexas redes informacionais que constituem a célula.
Essa defini¢do implica que os genes sejam compreendidos de uma maneira mais
dinamica, que, para Keller, pode significar que genes sejam mais bem entendidos como
verbos, € ndo mais como substantivos. Nesse sentido, poderia ser dito que a célula
geneia, combinando de maneira dinamica elementos de seu sistema de memdria,
seqiiéncias de nucleotideos, de modo a construir genes (Santos 2008). El-Hani et al.
(2006, 2009), por fim, argumentam que o significado de um gene emerge como um
processo que envolve o sistema pelo qual os genes sdo interpretados, que inclui a célula
e, em varios casos, também o ambiente supracelular. Estes autores tratam genes, da
perspectiva semidtica de C. S. Peirce, como signos, cujos efeitos na célula se dao
através de um processo triadico, entendido como informacao genética e que inclui, além
dos genes, como signos, seqiiéncias de aminoacidos ou seqiiéncias de ribonucleotideos,
como seu objeto, e, como interpretante, o espectro de interpretabilidade de um signo no
DNA, i.e., as possibilidades de sintese de uma série de objetos. Eles tentam, assim,
fornecer um significado preciso para o conceito de informagdo genética, entendido
como um processo que envolve a agdo de signos dentro da célula. De acordo com estas
visoes, ndo se considera que genes estejam contidos no DNA, mas sim que eles sdo
construidos pela célula usando seqiiéncias de nucleotideos. Assim, estas propostas
ampliam drasticamente o conceito de gene. Além disso, os fendmenos considerados
desafios a este conceito deixam de representar anomalias, na medida em que sdo
incluidos no proprio gene, entendido como um processo (El-Hani 2007; Griffiths e

Neumann-Held 1999).



Alguns autores, por sua vez, procuraram organizar a variedade de significados
atribuidos ao gene na comunidade cientifica, mediante distingdes de carater analitico.
Nestes casos, ndo se busca oferecer um novo conceito de gene, como nas demais
propostas. O que se pretende ¢ distinguir diferentes significado atribuidos ao conceito,
0s quais, comumente, sdo misturados na referéncia de um unico termo, “gene”. Moss
(2001, 2003), por exemplo, propds uma distingdo entre dois conceitos de gene: o gene-
P, entendido como um determinante de fenotipos ou diferencas fenotipicas, e o gene-D,
compreendido como um recurso para o desenvolvimento. O Gene-P ¢ um conceito
instrumental, Util na realizacdo de algumas tarefas importantes da genética, como a
analise de heredogramas e o melhoramento genético, quando feito por meio de
cruzamentos planejados. Nesses termos, o gene-P ¢ uma ficcdo util, que nao
corresponde a qualquer entidade material no genoma, mas permite resolver problemas
como aqueles colocados em calculos de cruzamento, ao ser considerado como se
causasse o fenotipo. Por exemplo, quando nos referimos ao gene que determina a cor
dos olhos azuis, estamos nos referindo a um Gene-P. Nao hd no genoma um gene
especifico que determina a cor de olhos azuis. Isso porque a caracteristica em questao
pode resultar de uma diversidade de problemas nas vias de sintese de pigmentos da iris,
podendo estes problemas, por sua vez, ter origem em mutagcdes numa diversidade de
genes. Contudo, podemos utilizar uma suposi¢ao simplificadora de que haveria um gene
que determinaria a cor de olhos azuis para compreendermos, por exemplo, o resultado
de um cruzamento entre um pai de olhos castanhos e uma mae de olhos azuis. O
conceito de Gene-P se relaciona de forma proéxima a compreensdo do gene no modelo
mendeliano. Em ambos, o gene € um conceito instrumental, til na resolucao de tarefas
da genética, e abstrato, ndo se sustentando qualquer relagdo entre o gene e uma entidade
material, mas enfocando, antes, a relacdo entre o gene e uma caracteristica fenotipica, a
ponto de os genes serem inferidos a partir dos fenotipos.

Por sua vez, o gene-D ¢ visto de uma perspectiva realista, sendo acompanhado
por uma hipétese de correspondéncia com uma entidade real, a saber, alguma seqiiéncia
molecular no DNA. Este gene, contudo, ndo determina caracteristicas fenotipicas, sendo
apenas um recurso, entre Vvarios recursos igualmente importantes (genéticos,
epigenéticos, ambientais), para que ocorra o desenvolvimento dos tragos. Gene-P e
Gene-D sio, pois, conceitos distintos, que apresentam idéias diferentes sobre o que ¢
um gene. Entretanto, com freqiiéncia esses dois conceitos sao hibridizados em salas de

aula, em livros didaticos, na opinido publica, ¢ mesmo entre cientistas. Essa



hibridizacdo tem importantes conseqiiéncias sociais, porque fortalece o determinismo
genético. Isso acontece porque, com a sobreposi¢do desses conceitos, 0 DNA passa a ser
visto como um programa para o desenvolvimento, de tal maneira que a informagao para
a construcao de um organismo estaria armazenada em sua seqiiéncia de bases. Desta
forma, os genes sdo vistos como causas determinantes principais, ou mesmo unicas, do
desenvolvimento de caracteristicas do individuo, mesmo no caso daquelas bastante
complexas, como, por exemplo, orientacdo sexual e inteligéncia. Nesse sentido, a
proposta de Moss se mostra interessante, ao explicitar a diferenca entre estes dois
modos de compreender os genes, delimitando, ainda, seus contextos de aplicagao.

Como discutimos acima, as dificuldades enfrentadas pelo conceito de gene
terminaram sendo reconhecidas no ambito da prépria biologia, o que pode indicar, nos
termos da teoria da ciéncia de Kuhn ([1970]1996), a existéncia de uma crise de
paradigmas da genética e da biologia celular e molecular. E relevante, assim, tratar de
uma proposta de revisdo do conceito de gene oriunda ndo da filosofia da biologia, mas
da biologia empirica. Assim, abordamos, na seqiiéncia didatica, uma proposta resultante
do projeto ENCODE (ENCyclopedia Of DNA Elements), um consorcio publico de
pesquisa cujo objetivo € identificar todos os elementos funcionais do genoma humano.
Com base nos seus achados, cientistas do ENCODE propuseram que o gene pode ser
entendido como uma unido de sequéncias gendmicas que codifica um conjunto coerente
de produtos funcionais potencialmente sobrepostos (Gerstein et al. 2007, p. 677). O
foco desse modo de compreender o gene esta nos produtos e, como conseqiiéncia disso,
ndo existe uma relacdo de 1:1 entre uma sequéncia codificadora no nivel do DNA e um
produto funcional (Scherrer e Jost 2007b). Por exemplo, os produtos do splicing
alternativo, como compartilham sequéncias em comum, sao considerados produtos de
um Unico gene. Entretanto, diferentes produtos protéicos que se originam de um unico €
grande transcrito de mRNA policistronico ndo sdo considerados como derivados de um
unico gene, se os produtos finais ndo compartilharem qualquer bloco de sequéncia
(Smith e Adkison 2010). Este € um aspecto interessante dessa defini¢do, na medida em
que ela ndo atribui uma unidade estrutural ao gene. A proposta ¢ inovadora, porque
busca dar conta da complexidade gendmica que, em grande parte, representa desafios ao
modelo molecular classico. Gerstein et al. exemplificam estruturas gendmicas que
podem ser consideradas genes ou ndo. Por exemplo, pseudogenes ndo sdo considerados
genes porque ndo tém uma func¢do conhecida, bem como as regides transcricionalmente

ativas (TARs) sdao consideradas “seqiiéncias supostas”, na medida em que mais



pesquisas sobre elas precisam ser realizadas. Contudo, os proprios autores explicam que
um dos critérios que uma defini¢do de gene deve obedecer ¢ a de traduzir uma idéia
simples, em vez listar mecanismo e excegdes. Neste caso, a definicdo ndo parece
cumprir tal critério, na medida em que estabelece uma série de excegdes a definicao,
como, por exemplo, pseudogenes e seqiliéncias regulatorias. Além disso, justamente
porque as seqiiéncias regulatdrias ndo sdo consideradas partes dos genes, esta proposta ¢
criticada por ndo dar conta dos aspectos regulatdrios associados a expressao génica

(Scherrer e Jost 2007b).

3 O conceito de gene e dificuldades do ensino e aprendizagem de Genética e
Biologia Celular e Molecular

Na literatura, encontramos diversos estudos que discutem concepgoes ou idéias
alternativas apresentadas por estudantes sobre genes e conceitos relacionados, como
DNA, cromossomos, alelos, heranca etc. A maioria destes estudos, contudo, tratavam
do ensino de Genética, nao tanto de Biologia Celular ¢ Molecular. Em muitos casos, foi
constatado que estudantes possuem concepgdes que nao sao compativeis com teorias e
modelos aceitos pela comunidade cientifica (ver, por exemplo, Albadalejo e Lucas
1988; Ayuso et al. 1996; Banet e Ayuso 1995; Bizzo 1994; Cho et al. 1985; Hackling e
Treagust 1984; Lewis e Wood-Robinson 2000; Lewis et al. 2000a,b; Wood-Robinson et
al. 1998), como, por exemplo, no que diz respeito a auséncia de uma compreensao clara
de que a heranca envolve uma entidade material concreta, que passa de geracdo a
geracdo, e a crenga de que genes sa0 maiores que Cromossomos.

A investigagdo dos significados das concepgdes prévias dos estudantes sobre
fenomenos estudados pela ciéncia ¢ de central importancia, na medida em que os
significados que eles atribuirdo aos conceitos cientificos dependerd da interacdo destes
ultimos com suas concepgoes prévias (Pintrich et al. 1993). Estas concepcdes tendem a
possuir significativa for¢a em sua estrutura cognitiva, na medida em que sdo construidas
e reforgadas pelas experiéncias dos estudantes em sua vida cotidiana (Delizoicov et al.
2002).

Concepgdes alternativas e dificuldades de aprendizagem em genética sdo
decorrentes, de acordo com Rodriguez (1995), da natureza do trabalho pratico em
genética, devido a sua incompatibilidade com a organizacdo do tempo escolar; das
dificuldades colocadas pela resolugdo de problemas de genética, que demanda um nivel

maior de habilidades matematicas e capacidade analitica do que outros ramos da



biologia; o uso da terminologia; e as dificuldades de estabelecer relagdes entre
conceitos. Os problemas relacionados ao uso da terminologia e as relagdes entre
conceitos sdo especialmente interessantes para o nosso estudo.

Rodriguez (1995) comenta que os problemas relacionados ao uso de
terminologia no ensino de Genética incluem: a similaridade entre termos utilizados
nesta ciéncia, como, por exemplo, “mitose” e “meiose”, que pode obscurecer as
diferencas de seus significados, especialmente quando o enfoque do ensino recai mais
sobre o vocabulario do que sobre os processos biologicos; o emprego erroneo e
ambiguo de conceitos no ensino de genética, em especial, nos livros didaticos, como,
por exemplo, no caso do uso dos termos “gene” e “alelo” de forma indiscriminada (Cho
et al. 1985); e, por fim, a confusdo entre os significados técnicos e coloquiais de termos
como ‘mutagdo’, por exemplo (Albadalejo e Lucas 1988).

No que diz respeito as relacdes entre conceitos, sao encontrados na literatura
estudos que relatam dificuldades no estabelecimento de relacdes necessarias a
aprendizagem bem sucedida da genética, como, por exemplo, no que tange as relagdes
entre separacdo dos cromossomos e replicagdo do DNA, pares alélicos e expressao
fenotipica, e separacdo dos cromossomos e transmissdo de informacao hereditaria (Cho
et al. 1985). Uma revisdo ampla de problemas conceituais na compreensdo da Genética
¢ apresentada por Banet e Ayuso (2003), na qual podemos destacar os problemas
derivados da compreensao limitada, pelos estudantes, de conceitos basicos, como gene,
DNA, cromossomo, alelo, heranga, divisdo celular, gameta, zigoto, bem como das
relagdes entre eles (Cho et al. 1985; Lewis ¢ Wood-Robinson 2000; Lewis et al.
2000a,b). Além disso, confusdes acerca dos modelos de cromossomos criam
dificuldades consideraveis para a aprendizagem dos estudantes (Ayuso et al. 1996;
Hackling e Treagust 1984; Kindfield 1991, 1994a,b; Stewart et al. 1990; Thompson e
Stewart 1985).

Para Mbajiorgu et al. (2007), conceitos como genes, cromossomos € DNA sdo
de dificil construgdo, especialmente porque atravessam trés niveis de pensamento
diferentes: macro-, micro- e simbolico, o que pode ser uma fonte de confusdes. Muitas
dificuldades do ensino e aprendizagem de Genética sdo decorrentes, além disso, de
concepcdes alternativas produzidas ou reforgadas pelos livros didaticos (Cho et al.
1985; Flodin 2009; Tolman 1982). Em relagdo ao conceito de gene, como apontamos
anteriormente, os resultados de estudos sobre livros didaticos (Flodin 2009; Gericke e

Hagberg 2007b, 2009; Pitombo et al. 2008a,b; Santos e El-Hani 2009) de fato revelam



que estes materiais ndo trazem discussdes explicitas sobre o conceito de gene, € em
geral, sdo hibridizadas de modo indiscriminado idéias pertinentes a diferentes modelos
de gene. Esta hibridiza¢do, que ndo traz uma distingdo clara dos limites entre diferentes
modelos, favorece confusdes conceituais. Além disso, os livros didaticos oferecerem
com freqiiéncia uma concepg¢do de gene que véem enfrentando problemas crescentes a
luz do desenvolvimento da biologia molecular e da genética, o modelo molecular
classico de gene.

Os estudos mencionados acima, tanto os que se referem a abordagem do
conceito de gene em livros didaticos, como aqueles que relatam dificuldades dos
estudantes na compreensao de outros conceitos relacionados, reforcam a necessidade de
tornar claro o que sdo genes € o seu papel nos sistemas vivos. Tendo em vista que o
conceito de gene esta relacionado a outros conceitos, como os de DNA, cromossomos,
heranga etc., uma abordagem explicita sobre genes no ensino possivelmente possibilita,
além do desenvolvimento de concepg¢des mais apuradas sobre genes, também, por
implicagdo, uma compreensao mais clara de uma série de conceitos relacionados. Uma
abordagem explicita possibilita, ainda, que confusdes conceituais associadas a visoes
deterministas sobre o papel dos genes no desenvolvimento sejam enfraquecidas,
viabilizando uma aprendizagem mais critica sobre genes, com implicagdes sociais

importantes.

4 METODOLOGIA
4.1 Abordagem metodologica

A abordagem metodologica adotada em nosso estudo foi qualitativa, tendo em
vista diversos aspectos da pesquisa: uma das fontes de dados foi o ambiente natural da
sala de aula, em que os pesquisadores estiveram em contato direto e prolongado, a fim
de construir uma compreensao mais profunda de seu contexto. Os dados coletados t€ém
uma natureza substancialmente descritiva, sendo essas descrigdes sustentadas por
citagdes retiradas das respostas dos estudantes a ferramenta de coleta de dados utilizada.
A partir das respostas dos estudantes a este instrumento, quando aplicado antes da
intervencdo, foi possivel verificar os significados que eles atribuiam inicialmente ao
termo “gene”, mediante a obtencdo de categorias por um processo indutivo.
Comparando estas respostas com aquelas fornecidas pelos estudantes logo apds a
intervengdo e dois meses apos ela, também categorizadas por um processo indutivo, foi

possivel validar a sequéncia didatica, mediante a comparacdo entre a aprendizagem



efetivamente realizada em relagcdo aos objetivos de aprendizagem que orientaram a
construcdo da seqiiéncia. Aprendizagem ¢ entendida neste estudo como a obtencdo de
compreensdo critica. Compreensdo pode ser entendida em termos da satisfacdo de
quatro critérios discutidos por Smith e Siegel (2004): conectividade, na medida em que
a conexao entre idéias que estdo sendo aprendidas e destas com conhecimentos prévios
¢ uma condicdo para a compreensdo; atribui¢do de significado, na medida em que a
conexao de uma dada idéia com outras permite que atribuamos significado a ela;
aplicacdo, isto €, uma pessoa que compreende uma idéia deve ser capaz de aplica-la, em
situacdes escolares e ndo escolares; e justificagdo, ou seja, a compreensdo envolve uma
apreciacdo coerente de pelo menos algumas razdes que justificam uma idéia. Dizemos
que uma compreensao sobre genes € “critica” quando ela ¢ informada histérica e
epistemologicamente.

Fizemos também um estudo qualitativo comparativo, entre a compreensao dos
estudantes sobre genes numa turma em que a sequéncia foi aplicada, discutindo
explicitamente a crise do conceito de gene, € numa turma na qual as aulas da disciplina
foram ministradas em seu formato usual, sendo discutidas anomalias que afetam o
modelo molecular cldssico, mas sem qualquer discussdo explicita sobre o conceito de
gene.

Além disso, o presente trabalho relata os resultados de uma pesquisa qualitativa
de carater avaliativo, que se caracteriza pelo pesquisador atuar como um avaliador,
devendo escolher critérios especificos eou uma série de interpretagdes que lhe permita
acessar o alcance, a fragilidade, o sucesso e a deficiéncia da pesquisa (Bogdan e Biklen
1982; Stake 1995). Buscamos em nossa pesquisa avaliar a sequéncia didatica sobre
conceito de gene que construimos, como meio de investigar quais caracteristicas
permitiriam a uma sequéncia criar condi¢des para que os estudantes desenvolvam uma
compreensdo critica sobre genes, no contexto do ensino universitario de Ciéncias
Biologicas e da Saude. Neste processo de investigacdo, o pesquisador desempenhou um

papel fundamental, na condig@o de avaliador da sequéncia.

4.2 Construcio da seqiiéncia didatica

A seqiiéncia didatica investigada no presente trabalho foi construida por uma
equipe de pesquisadores que incluia um professor da disciplina Biologia Celular e
Molecular numa Universidade Federal brasileira. Durante aproximadamente trés meses,

a equipe se reuniu uma vez por semana para discutir trabalhos que serviram de base



teorica para a construcdo da seqiiéncials, assim como para planejar as atividades que
comporiam as aulas.

A construcdo da sequéncia didatica foi balizada pela questdo de pesquisa que
orientava nosso estudo: quais sdo as caracteristicas de uma sequéncia didatica sobre o
conceito de gene capaz de possibilitar uma compreensao critica sobre genes e seu papel
nos sistemas vivos, no contexto do ensino superior de Ciéncias Bioldgicas e da Saude?

Para construir a sequéncia didatica, utilizamos critérios de justificacdo a priori
discutidos por M¢éheut (2005), que nos pareceram apropriadas para dar conta do
objetivo de tornar a sequéncia clara e adequada para o contexto de seu uso. Estes
critérios incluem trés dimensdes: 1) uma dimensdo epistemologica, relacionada aos
conteudos a serem aprendidos, aos problemas que eles podem resolver e a sua génese
histérica; 2) uma dimensdo psicocognitiva, que analisa as caracteristicas cognitivas dos
estudantes; 3) uma dimensdo didatica, que analisa as restricdes do proprio
funcionamento da institui¢do de ensino (programas, cronogramas etc.).

Quanto a dimensdo epistemologica, buscamos abordar os aspectos mais
relevantes dos debates sobre o conceito de gene, com base nos trabalhos selecionados,
tendo sempre em vista as dimensdes epistemoldgica e historica de tais debates, que
tiveram papel estruturador na sequéncia didatica.

No que diz respeito a dimensdo psicocognitiva, considerando que a seqiiéncia
foi construida para aplicagdo no ensino superior e, em particular, com estudantes
ingressantes, buscamos adequar as atividades e o aprofundamento dos debates a esta
audiéncia.

No que concerne a dimensdo didatica, consideramos as restricdes de tempo
impostas pelas disciplinas nas quais a seqiiéncia poderia ser aplicada, tanto no contexto
de nosso estudo, quanto em sua potencial aplicagcdo posterior, por outros docentes. Além
disso, tivemos em conta limitacdes especificas da disciplina com a qual trabalhamos,
como, por exemplo, a distribui¢do dos assuntos pelas unidades didaticas. A sequéncia
didatica foi entdo construida prevendo-se cinco horas para a sua aplicagdo, que foram
distribuidas em dois dias de aula, o primeiro com trés horas-aula e o segundo, com duas.

Esta duragdo e organizagdo se mostraram adequadas para a disciplina na qual o estudo

"> Os trabalhos utilizados na construgdo da seqiiéncia didatica foram: El-Hani (2007); El-Hani et al.
(2009); Falk (1986; 2000); Fogle (1990, 2000); Gelbart (1998); Gericke ¢ Hagberg (2007a); Gerstein et
al. (2007); Griffiths (2001); Griffihts e Neumann-Held (1999); Kay (2000); Keller (2000, 2005); Keller e
Harel (2007); Moss (2001, 2003); Pardini ¢ Guimarges (1992); Portin (1993); Scherrer ¢ Jost (2007a, b);
Smith e Adkison (2010); Stotz et al. (2004); Venter et al. (2001).



teve lugar e, além disso, se mostram realistas quanto as condi¢des de ensino em
disciplinas de Genética e de Biologia Celular e Molecular em diversas universidades,
como foi possivel estabelecer com base no conhecimento docente do professor
envolvido em nosso projeto.

No planejamento das atividades da sequéncia didatica, utilizamos a ferramenta
de andlise de interagdes discursivas e produgdo de significados na sala de aula de
ciéncias desenvolvida por Mortimer e Scott (2002, 2003). Esta ferramenta, baseada
numa abordagem sdcio-cultural, influenciada principalmente pelos trabalhos de
Vygotsky e Bakhtin, tem como foco o papel do professor na mediagdo das interagdes
que resultam na constru¢do de significados na sala de aula de ciéncias. Em particular,
ela trata do papel do professor em seu esfor¢o para tornar a perspectiva da ciéncia
escolar ou a “estoria cientifica”'® disponivel para os estudantes, dando-lhes suporte para
que atribuam sentido a ela e, assim, possam se apropriar dos significados socialmente
compartilhados sobre as idéias cientificas.

A estrutura analitica de Mortimer e Scott compreende cinco aspectos inter-
relacionados e agrupados em trés dimensdes: o foco do ensino, que abrange 1) intengdes
do professor e 2) conteudo; a abordagem comunicativa (3); e as agoes, que inclui 4)
padrdes de interagio e 5) intervengdes do professor.'’ (Tabela 1).

Na elaboragdo das atividades da sequéncia didatica, focamos nossa aten¢ao no
primeiro, terceiro e quinto aspectos da ferramenta, na medida em que veiculavam, em
nosso entendimento, um conjunto de orienta¢des claras e poderosas para o planejamento
das atividades que comporiam as aulas. Desse modo, as seguintes questdes tiveram
papel central no processo de planejamento da seqiiéncia: (i) o que pretendemos com a
atividade?; (i1) Quais tipos de interagdes discursivas devem ser privilegiadas na
mesma?; (ii1) De que forma o professor deve agir para propiciar determinada(s)

abordagem(s) comunicativa(s) e para atingir o objetivo da atividade?

1 . A . A s , . . ,

% Mortimer e Scott (2003) se referem a perspectiva da ciéncia escolar como “estoria cientifica” com base
em Ogborn et al. (1996). Eles entendem que a ciéncia escolar oferece um tipo de narrativa sobre os
fendmenos naturais, expressa em termos de idéias e convengdes da linguagem social que emprega.

"7 Neste artigo, niio temos espago sendo para uma breve descri¢do da ferramenta. Para uma descrigdo mais
aprofundada e completa, ver Mortimer e Scott (2002, 2003).



Tabela 1. Estrutura analitica desenvolvida por Mortimer e Scott (2002, 2003).

ASPECTO DA ANALISE
FOCO 1. Intengdes do professor 2. Conteudo
ABORDAGEM 3. Abordagem comunicativa
ACAO 4. Padrdes de interacao | 5. Intervengdes do professor

O primeiro aspecto, as intengdes do professor, esteve presente, por exemplo, no
planejamento dos roteiros de atividades, que visaram propiciar uma apropriagdo gradual
e progressiva dos significados pertinentes a ciéncia escolar pelos estudantes. Mortimer e
Scott identificam trés estagios nas seqiiéncias de ensino, nas quais determinadas
intencdes do professor propiciam a apropriacdo gradual e progressiva dos significados
das idéias cientificas pelos estudantes: (1) a introdugcdo pelo professor de idéias
cientificas no plano social da sala de aula; (2) a orientagdo fornecida por ele para o
trabalho dos alunos com as idéias cientificas, de modo a sustentar o processo de
internalizacdo da perspectiva da ciéncia escolar; e (3) sua orientacdo para que os
estudantes apliquem as idéias cientificas a novas situagdes, o que permite transferir-lhes
gradualmente a responsabilidade pelo seu uso. No planejamento da sequéncia didatica,
buscamos seguir esses trés estagios cada vez que uma idéia cientifica central era
introduzida, por exemplo, quando o professor introduziu a nogdo de modelos historicos
do conceito de gene e quando introduziu as reagdes a crise do conceito molecular
classico.

O terceiro aspecto, central na estrutura analitica, ¢ a abordagem comunicativa.
Ela fornece uma perspectiva sobre como o professor trabalha as intengdes e o contetido
do ensino através de intervengdes pedagogicas diferentes, que resultam em diferentes
padrdes de interagdo. Mortimer e Scott identificam quatro classes fundamentais de
abordagens comunicativas, que representam diferentes formas de conduzir as interagdes
discursivas entre o professor e os alunos e entre os proprios alunos. Estas quatro classes
sdo identificadas a partir de duas dimensdes. Na primeira dimensdo, temos os discursos
dialogico e de autoridade. No discurso dialdgico, mais de um ponto de vista ¢é
considerado e ha uma inter-animacao de idéias. No discurso de autoridade, o professor
considera o que os estudantes tém a dizer apenas da perspectiva do discurso da ciéncia
escolar. Essa distingdo entre abordagens de autoridade e dialdgica se baseia na disting@o
estabelecida por Bakhtin (1934/1981) entre discurso de autoridade, em que o0s

significados dos enunciados sdo fixados, ndo sendo modificaveis mediante o contato



com outras vozes'®, e o discurso internamente persuasivo, em que hi uma negociagio
de significados entre diferentes vozes. Este ultimo discurso possui uma estrutura
semantica “aberta”, capaz de gerar novos significados e de revelar novas “maneiras de
significar” (Bakthin 1934/1981, p. 346). Esta dimensao se baseia também nas idéias de
Lotman (1988, citado por Wertsch, 1991) sobre um dualismo funcional dos textos, que
considera que, além da fung¢do univoca de um texto - a sua fung¢do primeira de transferir
significados adequadamente -, ele apresenta também outras fungdes, entre elas, a fungao
dialogica de gerar novos significados e, por conseguinte, funcionar como um
instrumento de pensamento.

Na segunda dimensdo, por sua vez, temos os discursos interativos e ndo-
interativos. No discurso interativo, hd a participacdo de mais de uma pessoa, havendo
trocas de turnos de fala, enquanto no ndo-interativo apenas uma pessoa participa.

A partir destas duas dimensoes, sdo identificadas quatro classes diferentes de
abordagens comunicativas, cumprindo todas elas papéis importantes no trabalho
pedagdgico: dialdgica/interativa — na qual o professor e os estudantes exploram idéias,
formulam perguntas e oferecem, consideram e trabalham diferentes pontos de vista;
dialogica/ndo-interativa — em que o professor reconsidera varios pontos de vista
apresentados pelos estudantes, destacando similaridades e diferencas, mas ndo ha trocas
de turnos de fala entre professor e estudantes; de autoridade/interativa — na qual o
professor conduz os estudantes através de uma sequéncia de perguntas e respostas, com
o objetivo de chegar a uma perspectiva especifica, tipicamente, a da ciéncia escolar; e
de autoridade/ndo interativa — em que o professor apresenta uma perspectiva especifica,
sem trocas de turnos de fala, ou seja, o professor realiza uma exposi¢do, em geral focada
na ciéncia escolar.

Os quatro tipos de abordagens comunicativas sdo fundamentais para o
desenvolvimento da estoria cientifica em sala de aula. Se, de um lado, por exemplo, ¢
desejavel que os alunos participem da aula em varios momentos, expressando os seus
pontos de vista, em outros momentos, ¢ fundamental que o professor, através de um
discurso de autoridade, sistematize as idéias cientificas.

A sequéncia didética investigada no presente trabalho foi elaborada levando-se
em conta a importancia destes quatro tipos de abordagem comunicativa. Para isso,

desenvolvemos atividades que possibilitassem uma alternancia destas abordagens, com

18 ~ . . . .
A nocdo de “voz” em Bakhtin se refere a perspectiva do falante, relacionada ao seu modo de ver o
mundo, ao seu horizonte conceitual e ao seu lugar social (Wertsch, 1991).



pontos de transi¢do (turning points) de uma a outra, considerados por Scott et al. (2006)
essenciais para a apropriagdo, pelos estudantes, das idéias cientificas. Por exemplo, uma
abordagem dialdgica/interativa foi utilizada para levantar as concepgdes dos estudantes
sobre genes e seus papéis nos sistemas vivos, enquanto uma abordagem de
autoridade/ndo-interativa foi usada quando o professor sistematizou as idéias cientificas
sobre genes. Um exemplo de ponto de transi¢do de uma abordagem dialdgica/interativa
para uma abordagem de autoridade/ndo-interativa aconteceu, por exemplo, quando o
professor passou da exemplificagdo de anomalias enfrentadas pelo modelo molecular
classico, em que os estudantes, que ja haviam estudado muitas das anomalias abordadas,
tiveram nivel significativo de participagdo, para a introdugdo das reacdes a crise do
modelo, quando o professor, dando continuidade ao desenvolvimento da estoria
cientifica, explicou algumas das conseqiiéncias de tais anomalias para 0 modo como
cientistas passaram a pensar sobre os genes, enfocando apenas a perspectiva da ciéncia
escolar, sem trocas de turnos de fala com os estudantes. O ponto de transi¢ao entre as
abordagens foi negociado pelo professor com a sistematizagao das falas dos estudantes
sobre como os fendmenos desafiavam a idéia de unidade do modelo molecular classico,
antes de introduzir as reagdes a crise.

O quinto aspecto da estrutura analitica diz respeito as intervengdes do professor
para desenvolver a estoria cientifica e torna-la disponivel para todos os estudantes da
classe. Mortimer e Scott (2002, 2003) reconhecem seis formas de intervengao
pedagbgica do professor: 1) dar forma aos significados, cujo foco ¢ explorar as idéias
dos estudantes; 2) selecionar os significados, cujo objetivo € trabalhar os significados no
desenvolvimento da estoria cientifica; 3) marcar significados chave; 4) compartilhar
significados, a fim de tornar os significados disponiveis para todos os estudantes da
classe; 5) verificar o entendimento dos estudantes, para sondar quais significados os
estudantes estdo construindo em situagdes especificas; 6) rever o progresso da estoria
cientifica, para recapitular e antecipar significados. Em nosso estudo, para cada
momento da sequéncia didatica, dependendo da inteng¢do do professor, estabelecemos
determinadas formas de intervencdo pedagdgica, de modo a tanto possibilitar uma
alternancia dos quatro tipos de abordagens comunicativas, quanto desenvolver e tornar
acessivel a todos os estudantes a estoria cientifica, considerando as intervencdes

arroladas acima.



4.3 Sequéncia didatica

A sequéncia didatica, assim como os textos e atividades nela contidos, se

encontram nos Anexos I, II e II

Il9

. O planejamento das aulas ¢ apresentado nas Tabelas

2 e 3, em que oferecemos uma visao resumida da sequéncia didatica em relacdo a cada

atividade prevista, ao tempo destinado a cada uma delas e a observagdes importantes

sobre cada atividade.

Tabela 2. Planejamento das atividades da Aula 1 da sequéncia didatica.

ATIVIDADES

TEMPO

OBSERVACOES

Levantamento das concepgdes dos
estudantes sobre o conceito de gene.
O professor inicia a aula perguntando
para a turma: “Para vocés, o que é um
gene”.

30 min.

O professor evita fazer comentarios ou gestos avaliativos,
de modo a manter o didlogo com os estudantes. O
professor escreve as respostas dos estudantes no quadro,
para retoma-las no final da aula. Ele explica que, antes de
abordar os modelos historicos de gene, € preciso discutir o
que sdo modelos.

Aula expositiva sobre modelos: o que
sio modelos, seus contextos de
aplicacdes, suas limitagdes e sua
importancia para a ciéncia. Como se
da a relagdo entre modelos e
realidade.

30 min.

O professor fala a maior parte do tempo, mas busca a
interagdo com os estudantes por meio de perguntas. Apos
a aula sobre modelos, a turma se divide em grupos para a
proxima atividade, que trata de modelos historicos de
gene.

Turma dividida em grupos, leitura do
Texto 1 — “Modelos Historicos do
Conceito de Gene” e discussdo nos
grupos das questdes propostas ao
final do texto.

1 hora

O objetivo ¢ que os alunos conhecam o desenvolvimento
dos modelos histéricos de gene, suas aplicagdes e
limitagdes. Os estudantes ficam livres para interagir com
seus colegas de equipe. O professor caminha pela sala e
tira diividas dos estudantes.

Discussao com toda a turma das
questdes propostas pelo Texto 1.

20 min.

Esse ¢ um momento de socializagdo das discussdes feitas
nas equipes, cada uma delas expondo o seu ponto de vista
para toda a turma. O professor verifica as idéias e o
entendimento dos estudantes, marcando ¢ compartilhando
os significados chave com toda a turma.

Retomada no quadro das respostas
dos alunos para a pergunta: “Para
vocés, o que ¢ um gene”. O professor
discute com os estudantes as relagdes
entre suas respostas ¢ os modelos
histéricos de gene discutidos.

20 min.

O professor faz comentarios avaliativos sobre as respostas
dos estudantes, separa as respostas mais proximas de um
ou de outro modelo, aponta os modelos ainda aceitos e os
ja superados, aponta respostas distantes de qualquer
modelo cientifico ¢ a hibridizagao de modelos. Ao final, a
expectativa € que a diversidade de idéias apresentadas na
sala, assim como algumas idé€ias cientificas, tenha sido
sistematizada.

O professor explica o problema da
hibridizagdo de modelos.

20 min.

O professor conclui a explicagdo sobre modelos, tratando
da problematica das visdes hibridas.

" Na versdo final do artigo, ndo sera feita a disponibilizagio da seqiiéncia didatica, dos textos e das
atividades juntamente com o artigo propriamente dito, em vista das limitagdes de espago nos periodicos.
Elas serdo disponibilizadas no site do Grupo de Pesquisa em Histéria, Filosofia ¢ Ensino de Ciéncias

Biologicas
suplementares do periodico.

(IB-UFBA, http://www.gphfecb.ufba.br) e, caso possivel,

em pagina de materiais




Tabela 3. Planejamento das atividades da Aula 2 da sequéncia didatica.

ATIVIDADES TEMPO OBSERVACOES
Breve revisdo da aula anterior: O professor faz a revisdo com a participagdo da turma,
modelos, modelos historicos do 20 min questionando os estudantes e estimulando-os a interagir.
conceito de gene e problematica das " | Desta forma, além de avaliar a compreensdo dos alunos,
visOes hibridas. ele faz as corregdes necessarias.
O professor utiliza exemplos de desafios ja trabalhados
em sala, em aulas anteriores da disciplina, que tratavam
de contetdos especificos de biologia molecular e celular,
Aula expositiva sobre a crise do para introduzir a crise do modelo molecular classico de
modelo molecular classico de gene e | 20 min. | gene. O professor questiona a turma durante a aula
reacdes a crise. expositiva para que os estudantes participem ativamente.
Ele introduz as reagdes a crise, sem explicar as propostas,
que serao tratadas no Texto 2. A turma se divide em
grupos para a proxima atividade.
Turma dividida em grupos, leitura do (0] lejetivo é que os alunos conhecam as propostas de
Texto 2 — “Propostas para o Conceito . revisdo conceitual que buscam superar 0s desaﬁ0§ ao
de Gene” e discussio das questdes 40 min. modglo mo.lecular classico. Os estudantes ﬁcam livres
propostas pelo texto nos grupos. para mFeragrlr com seus colegas. O professor caminha pela
sala e tira dividas dos estudantes.
Esse ¢ um momento de socializacdo das discussdes feitas
Discussio com toda a turma das ' nas equipes, cada uma delas expondo 0 seu pOl’l'tOfie vista
questdes propostas pelo Texto 2. 20 min. | para tqda a turma. O professor verifica as 1de1'as e o
entendimento dos estudantes, marcando e compartilhando
os significados chave com toda turma.
O professor conclui a aula, discutindo que nenhuma das
propostas para o conceito de gene discutidas no texto 2 é
largamente  aceita  pela  comunidade cientifica
Encerramento da aula com discussdo contemporanea. Ao contrario, elas sdo ainda objeto de
sobre o estado atual do conceito de | 20 min. | debate, estando sujeitas a critica, reformulagdo e até
gene. mesmo rejei¢do. Ele também discute como uma variedade
de modelos de gene, com dominios de aplicagdo bem
delimitados, pode ter maior poder explicativo e heuristico
do que uma defini¢do de gene Uinica e universal.

4.4 O contexto do estudo

O estudo foi realizado em duas turmas de estudantes ingressantes do curso de

Medicina da Universidade Federal da Bahia, que cursavam a disciplina Biologia Celular
e Molecular no semestre 2009.2, sob responsabilidade do professor-investigador que
participou de nosso estudo. De um total de 24 estudantes, 11 compunham a turma que
assistiu as aulas da disciplina no formato usualmente empregado pelo professor, no qual
ndo se faz qualquer discussdo explicita sobre o conceito de gene (chamaremos esta
turma de A); e 13 compunham a turma que, além dessas aulas, também participou das
aulas da sequéncia didatica, que discutia explicitamente a crise do conceito de gene
(Turma B).

A faixa etaria dos estudantes da Turma A variava de 18 a 24 anos de idade, e da

Turma B, de 17 a 23 anos de idade. Nas duas turmas, a maior parte dos estudantes ¢



proveniente de colégios particulares, podendo-se inferir, assim, que sdo estudantes de
classe alta e média. Os alunos provenientes de escola publica correspondiam a
aproximadamente 30% nas duas turmas, sendo possivel inferir que eles eram de classe

média e baixa.

3.5 A disciplina “Biologia Celular e Molecular”

A disciplina “Biologia Celular e Molecular” ¢ composta por dois médulos: o
modulo molecular e o0 modulo celular. Essa divisdo dos modulos foi estabelecida pelo
professor com o qual trabalhamos, ao organizar os conteudos a serem abordados na
disciplina. A disciplina foi iniciada com o modulo molecular, que abordou os seguintes
conteudos, nessa ordem: organizagdo do material genético; replicacdo e reparo do DNA;
transcri¢do e sua regulagdo; traducdo do mRNA em proteina; e regulagdo do ciclo
celular em eucariotos. Em seguida, o mddulo celular foi cumprido, abordando-se os
seguintes conteudos, nessa sequéncia: superficie celular - estrutura e regulacdo da
fluidez; superficie celular — transporte; recepcao e transducao de sinais; citoesqueleto;
endomembranas — nucleo e reticulo endoplasmatico; endomenbranas — Golgi e
lisossomos; matriz extracelular e juncdes.

As aulas da disciplina eram organizadas em aulas tedricas, aulas praticas e
seminarios. As aulas tedricas, em geral, eram divididas em quatro momentos. No
primeiro deles, logo no inicio da aula, os estudantes respondiam a um mini-teste
referente ao contetido da aula, que seria, em seguida, trabalhado. Essa atividade exigia
que os alunos estudassem previamente o assunto. Para isso, o professor disponibilizava
um roteiro de aulas, que servia como guia de estudo. No segundo momento, o conteudo
da aula era exposto pelo professor, que utilizava, como recurso visual, um retroprojetor.
Nesse momento, o professor levantava questdes para incentivar a participagdo dos
estudantes e, além disso, os estudantes ficavam livres para interromper o professor para
tirar davidas em qualquer momento da aula. No terceiro momento, a turma era dividida
em pequenos grupos para a leitura e discussdo de textos relacionados ao conteudo
anteriormente exposto pelo professor. No quarto momento, no final da aula, o professor
debatia com toda a turma os textos discutidos anteriormente em pequenos grupos.

As aulas praticas eram realizadas em laboratorio, para possibilitar a observagao
direta ou indireta de fendmenos celulares, e para proporcionar aos alunos uma iniciagao

a manipulagdo de material laboratorial e as praticas laboratoriais. Nas aulas de



seminarios, os estudantes, divididos em equipes, apresentavam um semindrio baseado
em um artigo cientifico, para toda a turma.

O professor da disciplina ¢ formado em Ciéncias Biologicas, tem Mestrado e
Doutorado em Patologia e leciona a disciplina para turmas de Medicina ha

aproximadamente 17 anos.

4.6 Estudo qualitativo comparativo de uma abordagem explicita e de uma
abordagem implicita sobre o conceito de gene

Realizamos um estudo comparativo entre as Turmas A e B para investigar a
evolucdo da concepgdo sobre genes dos estudantes ao longo do semestre, sem a
influéncia e sob a influéncia de uma abordagem explicita sobre o conceito de gene,
respectivamente. Neste estudo, comparamos como os estudantes das duas turmas
mobilizavam idéias sobre genes num contexto discursivo estruturado por um
instrumento de coleta de dados (um questionario) construido pelos pesquisadores, em
trés momentos: no inicio do semestre letivo, apés o modulo molecular e ao final do
semestre letivo, sendo que, neste ultimo momento, o nosso intuito era verificar as
mudangas sofridas por suas concepcdes a médio prazo, de modo que fosse possivel falar
numa aprendizagem duradoura.

Neste estudo comparativo, nossa inten¢do original era comparar os percursos de
aprendizagem dos estudantes que participaram da sequéncia didatica com os percursos
de estudantes que haviam assistido aulas ministradas da maneira usual na disciplina, na
qual discussdes sobre o conceito de gene ndo sdo explicitadas. Desta forma, buscamos
comparar os efeitos de uma abordagem explicita na Turma B e de uma abordagem
implicita na Turma A, relativamente ao conceito de gene. Na Turma A, que cursou a
disciplina em seu formato usual, toda a influéncia que pode ter ocorrido sobre a
concepgdo dos estudantes sobre genes e sua funcdo nos sistemas vivos foi tacita,
decorrente da abordagem de conteudos de Biologia Celular e Molecular, que,
naturalmente, veiculam idéias a respeito dos genes. Por sua vez, a Turma B participou
de aulas especificas sobre o conceito de gene, realizadas de acordo com a sequéncia
didatica, de uma maneira historica e epistemologicamente informada.

Ao considerar o uso do questiondrio em nosso estudo, ndo se deve perder de
vista que entendemos sua aplicacdo como uma interagao discursiva com cada estudante
individualmente, sob a mediacdo de um instrumento construido pelos investigadores.

Por isso, ndo falamos sobre os conteudos de estados mentais dos individuos



investigados, mas de como mobilizaram idéias sobre genes nesta situacdo social
bastante especifica. Parece-nos importante usar este desenho metodologico em estudos
que buscam analisar interagdes discursivas, em combinagdo com a analise do discurso
no plano social da sala de aula. Isso porque ele nos permite investigar como cada
estudante mobiliza as idéias em foco no estudo, quando ¢ instado a fazé-lo pela
mediagdo do instrumento, na situagdo social de respondé-lo, certamente sob
significativa influéncia do pesquisador. O ideal, num estudo desta natureza, ¢ combinar
este desenho metodologico com uma analise das interacdes discursivas em sala de aula,
0 que permitiria colocar em relagdo o modo como os estudantes mobilizam idéias
cientificas ao responder o questionario, apds a intervengdo, com as interagdes analisadas
em sala de aula. Contudo, no ambito de um projeto de mestrado, resulta dificil dar conta
destas duas dimensdes do estudo, de maneira que somos forcados, pelas restrigoes de
tempo, a escolher uma das dimensdes, deixando a abordagem da segunda dimensao para
projetos posteriores.

No primeiro momento, fizemos uma sondagem das idéias dos estudantes sobre
genes sem qualquer influéncia da disciplina, ja que o questionario foi aplicado no
segundo dia de aula. Evidentemente, as idéias dos estudantes sobre o assunto traziam a
influéncia do ensino médio, na medida em que eles eram recém-ingressantes na
universidade.

No segundo momento, o questiondrio foi aplicado no final do médulo molecular,
cerca de seis semanas apos o inicio das aulas. A data coincidiu, no caso da Turma B,
com o ultimo dia da aplicagdo da seqiiéncia didatica. Desta forma, foi possivel
comparar, na Turma B, a aprendizagem mostrada pelos estudantes logo apos a
intervengdo com os percursos de aprendizagem esperados, dadas as caracteristicas da
seqliéncia didatica. Nisso consistiu sua validagdo (interna). Na Turma A, por sua vez,
pudemos sondar qual o efeito da disciplina como usualmente ministrada sobre a
aprendizagem dos estudantes acerca de genes e de seu papel nos sistemas vivos. Isso
porque o moédulo molecular corresponde ao momento em que se trata de genes na
disciplina e, em seguida, o foco da mesma recai sobre contetidos de biologia celular,
com contribuicdo relativamente menor para a concepgao dos estudantes sobre genes.

No terceiro momento, o questiondrio foi aplicado no final do semestre,
aproximadamente dois meses apds a aplicagdo da sequéncia didatica. Os dados colhidos
neste momento sdo particularmente importantes, uma vez que, mais importante do que o

efeito que uma sequéncia didatica tem sobre os estudantes logo apds a intervengdo, sao



os resultados que se mantém meses depois, o que sugere que idéias cientificas foram
incorporadas & memoria de longo termo, e ndo somente de curto termo. Estes sdo
resultados que foram mais provavelmente aprendidos, de modo a ter efeito sobre o

modo de pensar dos estudantes.

4.7 Avaliacio da sequéncia didatica

Para investigar a relagdo entre as caracteristicas da sequéncia didatica que
construimos e a aprendizagem dos estudantes, utilizamos um critério de validacao a
posteriori discutido por Méheut (2005), a validagdo interna, que busca verificar os
efeitos da sequéncia didatica em relacdo aos seus objetivos de ensino. Esta validagao foi
realizada mediante comparacdo entre o modo como os estudantes da Turma B
mobilizavam idéias sobre genes em trés momentos: antes, logo apds e dois meses apos a
intervencao.

Desse modo, o presente estudo poderia permitir-nos validar a seqiiéncia em
termos da aprendizagem efetivamente realizada em relagdo aos objetivos de

aprendizagem que orientaram a construgdo da seqiiéncia, inclusive a médio prazo.

4. 8 Instrumento de coleta de dados

Foi aplicado o mesmo questionario (Anexo IV) nos trés momentos de coleta de
dados. Isso levanta a questdo de um “efeito do teste” sobre os resultados obtidos, na
medida em que os alunos sdo influenciados pelo contato anterior com as questdes, de
modo que podem mostrar avangos em suas respostas decorrentes do simples fato de
responderem trés vezes a mesma questdo. Nao podemos negar a possibilidade de
ocorrer um efeito do teste em nosso estudo. Contudo, acreditamos que, como o
questionario ¢ composto por quatro questdes abertas, em que os estudantes ficam livres
para expor o seu ponto de vista, e trés questdes fechadas de escolha livre das
alternativas, ele ndo coloca para os estudantes a demanda de acertar uma resposta Unica
e verdadeira, de modo que acreditamos que esse efeito ¢ minimizado. Isso porque o
estudante, embora esteja sujeito, claro, a refletir repetidas vezes sobre as questdes, nao o
faz na expectativa de optar por uma resposta correta. Além disso, considerando as
oportunidades de reflexdo oferecidas pelo instrumento de coleta de dados, a sequéncia
didatica como um todo oferece ainda mais oportunidades desta natureza, que
ultrapassam em extensdo e profundidade aquelas propiciadas pelo instrumento em si

mesmo.



O questionario que utilizamos ¢ formado por um subconjunto de questdes de um
instrumento maior, empregado em um estudo anterior (Joaquim 2009), mas com
algumas modificagdes. Para validar as modificagdes feitas no instrumento, foi realizado
previamente um teste piloto. Nesse teste, apenas as questdes novas € aquelas que
sofreram alguma alteracdo foram validadas. O teste piloto foi feito com dez estudantes
de Ciéncias Biologicas da mesma universidade em que foi feito o estudo. Buscamos,
com os resultados do piloto, verificar se os estudantes compreendiam o enunciado das
questdes, bem como se as figuras utilizadas nas questdes eram claras. Desse modo,
ficou claro que os estudantes compreendiam, sem dificuldades, tanto o enunciado das
questdes como as figuras trazidas por elas, de forma que tais questdes puderam ser
incluidas no questionario.

Os estudantes responderam ao questionario ap6s terem fornecido consentimento
informado e com garantia de confidencialidade das informagdes, mediante a leitura e
assinatura de um termo de consentimento livre e esclarecido.

O questionario ¢ composto de trés partes: “A”, relativa aos dados gerais dos
estudantes; “B”, com quatro questdes abertas; e “C”, com quatro questoes fechadas.

Na parte B, a primeira questdo perguntava: “Em sua visdo, o que ¢ um gene?”.
Trata-se de uma questdo de natureza aberta e divergente, no sentido de que ndo tem uma
unica resposta correta, permitindo levantar uma diversidade de idéias dos estudantes
sobre genes. Esta questdo foi propositalmente construida na forma acima, por
entendermos que, dessa maneira, potencializamos as possibilidades de os estudantes
apresentarem diferentes visoes sobre genes.

A segunda, terceira e quarta questdes traziam figuras concernentes a trés
achados da pesquisa genética e molecular que colocam desafios ao modelo molecular
classico e, portanto, t€ém papel importante na chamada crise do conceito de gene:
splicing alternativo, edi¢do de mRNA, e genes superpostos, respectivamente. Era
pedido aos estudantes que respondessem se viam nesses achados desafios com
conseqiiéncias importantes para o conceito de gene, bem como que identificassem as
conseqiiéncias que percebiam, caso respondessem afirmativamente, e justificassem seu
modo de pensar sobre o assunto, se respondessem negativamente.

Na parte C, as quatro questdes fechadas traziam as mesmas alternativas como
opgodes de resposta. Essas alternativas abrangiam diversas idéias sobre o conceito de
gene, encontradas na literatura: a) Uma unidade hereditaria transmitida da geragdo

parental para a progénie; b) Uma seqiiéncia de DNA que codifica um produto funcional,



que pode ser um polipeptidio ou um RNA; c) Uma estrutura que transmite de uma
geracdo para outra informagdes ou instrugdes para o desenvolvimento e o
funcionamento organico; d) Um determinador de fenotipos ou diferengas fenotipicas; e)
Um recurso para o desenvolvimento, lado a lado com outros recursos (epigenéticos,
ambientais) igualmente importantes; f) Um processo que inclui seqiiéncias de DNA e
outros componentes, que participam na expressdo de um produto polipeptidico ou um
RNA particular; g) Uma seqiiéncia de DNA com uma estrutura caracteristica; h) Uma
seqliéncia de DNA com uma fungdo caracteristica; i) Uma seqiiéncia de DNA que
contém uma informagao caracteristica. Essas alternativas se relacionam com os modelos
e conceitos de gene discutidos na introdugdo desse artigo: a alternativa (a) se refere ao
modelo mendeliano; as alternativas (b), (g) e (h), ao modelo molecular classico; as
alternativas (c) e (i) correspondem a concepgao informacional de gene; as alternativas
(d) e (¢’) contemplam os conceitos de Gene-P e Gene-D (Moss 2001, 2003)
respectivamente; e, a alternativa (f) diz respeito ao conceito molecular processual
(Griffiths e Neumann-Held 1999).

A primeira e a segunda questdes buscavam verificar se os estudantes
reconheciam quando o gene era tratado de forma instrumental ou quando era tratado
como uma entidade real, bem como se eles hibridizavam estas duas maneiras distintas
de compreender este conceito central da biologia. Esta ¢ uma importante distingdo, nao
apenas para a compreensdao da natureza do gene, mas também porque, quando essas
duas nog¢des ndo sdo claramente diferenciadas, isso favorece o determinismo genético.
A primeira questdo trazia uma figura de um heredograma representando a transmissao
do albinismo. No caso da andlise de heredogramas, o gene ¢ entendido, de modo
apropriado, como uma ferramenta para a interpretacdo dos resultados de cruzamentos,
tal como capturado no gene-P (Moss 2001, 2003), que constitui uma fic¢do util para
certas tarefas da genética. A segunda questdo trazia uma figura da estrutura dos genes
do operon lac de Escherichia coli com os elementos regulatorios associados,
representando, assim, um modelo realista de gene. Os estudantes deveriam marcar todas
as alternativas que considerassem aceitaveis relativamente a cada figura. Desse modo,
poderiamos verificar se os estudantes hibridizavam idéias sobre a natureza do gene.
Caso o estudante optasse, na mesma questdo, tanto por alternativas em que o gene ¢
tratado como um conceito instrumental, como por alternativas em que o gene € tratado
como uma entidade material, consideramos que o estudante estava hibridizando essas

duas visdes sobre a natureza do conceito de gene.



A terceira e a quarta questdes, por sua vez, visavam verificar como os estudantes
caracterizavam o que ¢ um gene, escolhendo respostas entre as alternativas listadas
acima. Na terceira questdo, o estudante s6 poderia escolher uma alternativa, i.e., tratava-
se de uma questdo de escolha forcada. Desse modo, poderiamos verificar qual a
principal concepc¢do que ele associaria ao gene e, além disso, confrontar essa escolha
com a resposta dada a primeira questdo, de carater aberto e divergente. Na quarta
questdo, o estudante deveria marcar todas as alternativas que julgasse aceitaveis. Se o
estudante marcasse alternativas referentes a diferentes modelos e conceitos de genes,
isso poderia significar duas coisas distintas: 1) o estudante possuia uma concepg¢ao
hibrida sobre genes; 2) o estudante percebia que ha diferentes modelos validos sobre o
conceito de gene, cada um aplicavel a um contexto distinto. Contudo, nesse ponto, o
instrumento que utilizamos revela uma fragilidade, na medida em que ele ndo cria
situagdes explicitas para avaliarmos em qual das duas situagdes o estudante se enquadra.
No entanto, pudemos discriminar entre estes dois tipos de visdes com base nas respostas
dos estudantes a primeira questao aberta, que permitiam inferir se estavam fazendo
distingdes de contexto de aplicacdo ou meramente justapondo idéias pertinentes a

modelos e conceitos distintos.

4.9 Analise dos dados

As analises das questdes abertas (parte B) sdo fortemente baseadas na
interpretacdo dos dados pelo pesquisador. Esse tipo de andlise tem implicagdes
importantes, porque, na medida em que o pesquisador estd inserido na realidade
estudada, ele possui elementos que lhe permitem analisar os resultados do estudo da
perspectiva impar de quem conhece as particularidades e o contexto em questdo.
Contudo, esse tipo de andlise, ainda que seja legitima, demanda validacdo. Como
discutiremos mais abaixo, o pesquisador deve se munir de elementos adicionais, que lhe
permitam validar as suas interpretacdes, bem como lhe fornecam outras perspectivas
sobre o estudo. Afinal, a realidade estudada pode ser percebida de formas multiplas, a
depender do olhar langado sobre ela.

Nas questdes abertas, as respostas fornecidas pelos estudantes foram
categorizadas na medida em que os questiondrios eram lidos. Assim, nossa analise
seguiu um processo mais indutivo, caracteristico de estudos qualitativos (Bogdan e
Biklen 1982), no qual ndo buscavamos enquadrar as respostas dos estudantes em

categorias pré-estabelecidas, permitindo que as categorias emergissem das respostas.



Contudo, como explicam Bogdan e Biklen, o fato de os dados favorecerem
determinadas interpretagdes ao longo da andlise, ndo implica a inexisténcia de um
quadro tedrico que oriente a coleta e a andlise dos dados. Sustentar um processo
inteiramente indutivo € se comprometer com uma visdo atedrica e empirico-indutivista
na pesquisa qualitativa, que ndo tem sustentacdo na filosofia da ciéncia da segunda
metade do século XX (ver, p. ex., Sankey 2008). As categorias que surgiram da nossa
analise tinham como base a literatura cientifica, histérica e filos6fica sobre o conceito
de gene com as quais trabalhamos. Entretanto, ndo nos mantivemos presos as idéias
prévias baseadas nos referenciais tedricos. Mantivemos uma abertura para possiveis
modificacdes e, até mesmo, para a negacdo dessas idéias, na medida em que as
interpretagdes emergiam dos dados.

A categorizagdo das respostas as questoes abertas foi submetida a uma segunda
analise por outro membro do grupo de pesquisa, como forma aumentar a confiabilidade
da interpreta¢do. Esse procedimento ¢ de importancia fundamental, uma vez que, ao
serem consideradas outras interpretacdes, o pesquisador tem a oportunidade de cruzar as
analises como forma de triangular as suas interpretacdes (Stake 1995).

As taxas de concordancia das andlises independentes foram as seguintes: 89,1%
para a questdo 1; 95,8% para a questdo 2; 89,6% para a questdo 3; e 95,8% para a
questao 4. Podemos concluir, assim, que as interpretacdes das questdes foram bastante
confiaveis, conferindo ao estudo substancial confiabilidade.

Nao era nosso intuito, contudo, pautar o estudo pelo uso apenas das anélises em
que houve concordancia dos dois pesquisadores que inicialmente trataram os dados.
Assim, ap6s as analises independentes, todas as discordancias foram analisadas por
outro pesquisador e pelo professor da disciplina, que também atuou como pesquisador
no presente estudo. Na analise das discordancias, houve um consenso de 94,4% entre
todos os pesquisadores. Nao houve consenso em apenas uma resposta, que foi entdo
descartada, ndo sendo incluida na anélise de dados relatados no presente trabalho. As
freqiiéncias das categorias obtidas nas questdes abertas foram computadas ao fim deste
processo.

Nas questdes fechadas (parte C), por sua vez, as alternativas escolhidas pelos

estudantes foram quantificadas e suas freqiiéncias calculadas.



5 RESULTADOS E DISCUSSAO
5.1 Concepcoes de gene

Nesta secao, apresentamos os resultados da primeira questao aberta e da terceira
e quarta questdes fechadas, nas quais os estudantes eram instados a mobilizar suas
concepgdes sobre genes.

A primeira questdo aberta pedia que o estudante respondesse a seguinte
pergunta, de carater divergente: “em sua visdo, o que € um gene?”. A partir da analise
das respostas, oito categorias emergiram: a) Mendeliano; b) Molecular classico; c)
Informacional; d) Gene-P; e) Processual; f) Instrumental; g) Percepcdo do problema; h)
Molecular contemporaneo.

Na categoria “mendeliano” incluimos aquelas respostas em que o gene era visto

como responsavel pela transmissao de caracteristicas, como, por exemplo, no seguinte:

“E a unidade do genoma responsavel pela transmissdo de caracteristicas relacionadas
com o aspecto biopsicossocial do individuo. Cada gene esta relacionado com a
transmissdo de caracteristicas especificas. Ex: cor dos olhos, lobulo da orelha,

quantidade de um determinado horménio”. (A4; T.A.; M1)*

A categoria “molecular classico” incluia respostas que consideravam o gene
como uma sequéncia de DNA, responsavel pela produgdo de um RNA ou um

polipeptidio. E o caso, por exemplo, do seguinte trecho:

“Gene ¢ uma sequéncia de nucleotideos que determina a sintese de uma proteina”. (AS;

T.A.; M2)

J4

A categoria “informacional” € composta por respostas que tratam o gene como

um portador ou transmissor de informacdo, como no seguinte exemplo:

20 Cada aluno ¢é identificado pela sigla “A”, seguida de um niimero. As siglas “T.A.”. ¢ “T.B.” indicam se
o aluno pertencia a turma que assistiu as aulas usuais da disciplina ou a turma que assistiu as aulas da
sequéncia didatica, respectivamente. As siglas M1, M2 e M3 correspondem aos trés momentos de
aplicagdo do questionario nas turmas. Na Turma A, antes, logo apds e¢ dois meses apds o modulo
molecular e na Turma B, antes, logo ap6s e dois meses apés a intervengdo, respectivamente, sendo que
esses momentos coincidem em termos de datas nas duas turmas. Estas ultimas siglas serdo utilizadas
também nos graficos.



“Gene ¢ a unidade de armazenamento de dados da espécie. A unido dos genes (que
estio no DNA) forma o genoma, onde estdo todas as informagdes para o

desenvolvimento do ser”. (A2; T.B.; M1)

Na categoria “Gene-P”, foram incluidas respostas que consideravam o gene

como um determinante de fenotipos, como segue:

“E uma unidade que corresponde a uma caracteristica, quando expressa, tal
caracteristica varia de cor dos olhos, aparéncia fisica a personalidade do individuo”.

(A2; T.A.; M)

A categoria “processual” se refere as respostas em que o estudante assume que o
gene € um processo que ocorre na cé€lula, influenciado por multiplos fatores. Essa
categoria apareceu sempre em respostas hibridas, como, no seguinte exemplo, que

hibridiza as categorias “processual” e “informacional”:

“Um processo que engloba varios fatores com o objetivo de gerar um produto e

transmitir informagdes conservadas”. (A10; T.B.; M2)

A categoria “instrumental” retine respostas que consideram que o gene pode ser
entendido de diferentes maneiras, a depender do contexto em que este conceito ¢

utilizado:

“O conceito de gene ¢ relativo e depende da maneira como o gene vai ser estudado. Ele
pode ser entendido como uma estrutura fisica que dard origem a RNAs e proteinas ou

como fruto de um processo ou o proprio processo, por exemplo”. (Al; T.B.; M2)

Na categoria “percep¢do do problema”, temos respostas em que o aluno
reconhece que o conceito de gene esta enfrentando problemas, mas nio apresenta idéias

relativas a qualquer modelo de gene:

“Antes eu diria que gene ¢ uma sequéncia de DNA que codifica uma cadeia
polipeptidica (de acordo com o modelo molecular classico), mas, considerando os
mecanismos de edi¢do de mRNA, o conceito pode ser abolido, modificado ou

amplificado, e agora?”. (A9; T.B.; M2)



Na categoria “molecular contemporaneo”, estdo respostas em que o aluno
considera que o gene pode originar mais de um produto, e/ou que ¢ interrompido e/ou
que pode sofrer splicing alternativo, mas o gene ¢ ainda molecular e ainda constitui uma

unidade de transcri¢do. A seguinte resposta oferece um exemplo:

“Sequéncia especifica de DNA que permite a transcricdo de um mRNA, que pode ser
traduzido em diferentes proteinas. Sequéncias estas constituidas de introns (que serdo
removidas através do splicing) e os éxons (que podem ser recombinados)”. (A7; T.A.;

MI)

Como comentamos acima, ao explicar a categoria “processual”, houve casos em
que a resposta do estudante trazia idéias de mais de uma categoria. No seguinte trecho,
por exemplo, temos uma resposta que combina idéias das categorias “informacional” e

“molecular classico’:

“O gene ¢ uma sequéncia de nucleotideos que traz a informagdo para uma produgdo de

determinada proteina”. (A10; T.A.; M2)

A sobreposi¢do de categorias ocorreu nas duas turmas estudadas, nas trés vezes
em que a ferramenta de coleta de dados foi utilizada. A taxa de sobreposi¢do na Turma
A foi de 36,4% antes e logo apds o modulo molecular (M1 e M2), e de 40% dois meses
apds o modulo molecular (M3); na Turma B, ela foi de 38,5% antes e logo apos a
intervengdo (M1 e M2), e de 53,8% dois meses apds a intervencao (M3). Discutiremos
esses achados quando apresentarmos os resultados da questdo 4, em que buscamos
verificar de modo mais direto se os estudantes sobrepunham concepgdes de gene.

A freqiiéncia das categorias obtidas na questdo 1 em cada turma, nos trés

momentos de aplicagdo da ferramenta de coleta de dados, pode ser vista na Figura 1.
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Fig. 1 Distribuigdo das respostas dos estudantes das Turmas A e B nas categorias
construidas para a questdo “Em sua visdo, o que ¢ um gene?”: a) Mendeliano; b)
Molecular classico; c) Informacional; d) Gene-P; e) Processual; f) Instrumental; g)
Percepcao do problema; h) Molecular contemporaneo. Legenda: M1 — inicio do
semestre; M2 — logo apos o mdédulo molecular (Turma A) e logo apds a intervengao

(Turma B); M3 — final do semestre, dois meses apds M2

Na Turma A, nos trés momentos em que o questiondrio foi aplicado, houve o
predominio da categoria “molecular classico”, sendo que a freqiiéncia desta aumentou
logo ap6s 0 mdédulo molecular (M2) e praticamente se manteve dois meses depois (M3).
Ao examinarmos os resultados da Turma A na questdo 3 (Fig. 2), que, em contraste com
a questdo 1, ¢ fechada e de escolha forgada, ou seja, pedia ao estudante que marcasse

apenas uma alternativa que melhor caracterizasse o que ele entendia por gene,



verificamos que também houve o predominio do modelo molecular classico (b) no
inicio do semestre (M1), enquanto, nos momentos seguintes (M2) e (M3), o modelo
molecular cléssico (b) e a concepgao informacional (i) foram as mais freqiientes. Esses
resultados indicam que, logo apos cursarem o mddulo molecular da disciplina e ao final
do semestre letivo, os alunos que assistiram as aulas da disciplina que foram ministradas
do modo usual reforgaram o modelo molecular classico de gene que traziam do ensino

médio, além de sedimentarem uma concepg¢ao informacional de gene.
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Fig. 2 Distribuicdo das respostas dos estudantes das Turmas A e B para a terceira
questdo fechada, com escolha forcada das alternativas: (a) mendeliano; (b), (g) e (h)
molecular cléssico; (c) e (i) informacional; (d) Gene-P; (e) Gene-D; (f) molecular
processual. Indicamos também as respostas anuladas, em que os alunos ndo

responderam ou marcaram mais de uma alternativa. Legenda: M1 — inicio do semestre;



M2 — logo apds o moédulo molecular (Turma A) e logo apods a intervencao (Turma B);

M3 — final do semestre, dois meses apos M2

Resultado similar foi obtido por Joaquim (2009), que aplicou a mesma questao a
quatro grupos de estudantes universitarios de dois cursos diferentes de Ciéncias
Biologicas, que ja haviam cursado a disciplina Biologia Celular e Molecular: em trés
desses grupos, o modelo molecular classico prevaleceu na visao dos estudantes. Esses
resultados sdo compativeis também com achados relativos as visdes de gene
predominantes em livros didaticos do ensino médio (Gericke e Hagberg 2007b, 2009;
Santos e El-Hani 2009) e superior (Pitombo et al. 2008a,b), em que o modelo molecular
classico e a concepcdo informacional ocorreram com alta freqiiéncia ao longo das
explicagdes sobre genes. E provavel que os livros didaticos sejam um dos fatores que
mais fortemente influenciam as concepgdes dos estudantes sobre genes, tendo em vista
a influéncia desses materiais, ndo apenas no apoio ao trabalho docente e na formagao
dos estudantes, mas também sobre o contetido ensinado nas escolas (Franzolin e Bizzo
2007). De fato, o livro didatico tem sido apontado como um elemento controlador do
curriculo, orientando, além do conteido a ser ensinado, a sequéncia dos contetdos, as
atividades de aprendizagem e os modos de avaliacdo (Ball e Feiman-Nemser 1998;
Beltran Nuiiez et al. 2003; Carvalho et al. 2005). Como foi apontado na literatura,
dificuldades do ensino e aprendizagem de genética resultam, muitas vezes, de
concepgdes alternativas produzidas ou reforgadas por livros didaticos (Cho et al. 1985;
Flodin 2009; Tolman 1982).

E importante ressaltar que tanto o modelo molecular classico quanto a
concepc¢do informacional de gene sdo problematicos. De um lado, o primeiro modelo
nao consegue dar conta dos desafios colocados pelos achados da biologia molecular e
da genética das ultimas décadas, como vimos acima, ao discutir a crise do conceito de
gene. De outro, a concepg¢ao informacional se mostra vaga em virtude da falta de clareza
sobre o significado do termo “informac¢do” na biologia (Griffiths 2001; El-Hani et al.
2006). Esta natureza vaga da concep¢ao informacional também ficou clara no estudo de
Joaquim (2009): ao perguntar o que ¢ informagao a estudantes de graduacdo de Ciéncias
Bioldgicas em duas Universidades Federais brasileiras, ela observou que a maioria nao
conseguia explicar o que ¢ informacdo de forma clara e também ndo fazia referéncia a

qualquer elemento bioldgico em suas explicagdes.



Na Turma B, por sua vez, na primeira questdo aberta (Fig. 1), houve predominio
das categorias “molecular classico” e “informacional” no inicio do semestre (M1),
apontando, assim como na Turma A, que os estudantes saem do ensino médio
fortemente influenciados por essas concepgdes sobre genes. Logo apds a intervengao
(M2), contudo, essas categorias tiveram menor representacdo entre as respostas dos
estudantes e a categoria “instrumental” foi a mais frequente. Esta Glltima ¢ uma categoria
que pode ser considerada bastante interessante, em vista dos objetivos de ensino
assumidos na seqiiéncia didatica, na medida em que o estudante ndo se compromete,
neste tipo de resposta, com uma unica concep¢do de gene, reconhecendo que o gene
pode ter diferentes significados, a depender do seu contexto de aplicagcdo. Alguns
autores, de fato, concordam que a variagao conceitual de gene nao ¢ um problema, mas,
pelo contrario, consideram que uma diversidade de conceitos de gene pode ter um maior
poder explicativo do que uma tUnica defini¢do (Burian 1985; El-Hani 2007; Griffiths e
Neumann-Held 1999; Kitcher 1982). Kitcher, por exemplo, argumenta que diferentes
conceitos de gene podem ser uteis para diferentes areas de pesquisa. Burian argumenta
que o conceito de gene mais apropriado depende das intencdes do cientista ao utiliza-lo
e do contexto de discussdo. El-Hani ressalta que, para tanto, ¢ fundamental que o
dominio de aplica¢do dos conceitos € modelos de gene esteja bem delimitado.

Além da categoria instrumental, as categorias “processual” e “percepcao do
problema” também apareceram apoés a intervencao (M2), na Turma B. Esses resultados
indicam que, logo apos a sequéncia didatica, os estudantes da Turma B diversificaram
as suas visdes sobre genes, concebendo-os de forma mais complexa e critica, o que
consideramos um resultado bastante positivo da sequéncia didéatica.

Dois meses ap0ds a intervengdo (M3), no entanto, houve um retorno ao modelo
molecular cléssico, ainda que sem alcangar a mesma freqliéncia encontrada antes da
intervengdo (M1). Esse retorno nao nos parece surpreendente. Ele nos revela apenas que
5 horas de aula nao sdo suficientes para combater uma visao tdo fortemente arraigada na
formacdo dos alunos. Como comentam Delizoicov et al. (2002), as pesquisas em ensino
de ciéncias tém mostrado que as concepgdes prévias costumam persistir, mesmo apos
periodos de escolarizagdo, indicando que algumas concepcdes sdo dificeis de ser
desafiadas.

Este achado pode ser compreendido, por exemplo, com base no argumento de
Greca e Moreira (2002) de que, frente a situagdes novas, os estudantes buscam construir

uma compreensdao que lhe permita lidar com elas. Porém, como esta ¢, para os



estudantes, uma experiéncia nova, se nao for reforcada ao longo da sua formacao, ele
tenderd a ndo preservar essa compreensao em todos os seus aspectos e, entdo, a retornar
as suas compreensodes anteriores ou, a0 menos, a alguns elementos constituintes destas.
Para que um resultado mais duradouro, ¢ necessario que ele entre em contato repetidas
vezes com situagdes que desafiem as compreensdes preexistentes, o que ndo aconteceu
com os estudantes que investigamos. Acreditamos que esta seja uma explicagdo
plausivel para o retorno do modelo molecular classico no final do semestre, o que indica
a necessidade de que o mesmo seja desafiado mais vezes ao longo de toda a formagao
dos estudantes, e ndo somente no interior da sequéncia didatica, que € — e ndo terd como
ndo ser — um momento apenas numa longa vida escolar, na qual o modelo molecular
classico, assim como a concepgao informacional, € sistematicamente reforgado.

Ainda no final do semestre (M3), na Turma B, um achado importante foi a
auséncia de um retorno da concepc¢do informacional. Neste caso, a seqiiéncia didatica
foi bem sucedida em desafiar uma idéia vaga sobre os genes que ¢ muito prevalente em
livros didaticos do ensino médio (Santos e El-Hani 2009) e do ensino superior (Flodin
2009; Pitombo et al. 2008a,b), assim como entre estudantes (Joaquim 2009).

Houve também um aumento notavel da concepg¢ao processual dois meses apos a
intervengdo (M3), o que pode ser considerado bastante positivo a luz dos objetivos da
sequéncia didatica, na medida em que se trata de uma concepgdo que requer do aluno
uma elaboracdo mais complexa do conceito de gene, ndo mais tratada como uma
unidade fisica no DNA, mas como todo o processo envolvido na expressdo de um
produto polipeptidico particular. As respostas dos estudantes classificadas nesta
categoria se aproximaram, em distintos graus e de diferentes maneiras, de algumas
propostas para o conceito de gene que o tratam como um processo, na tentativa de
acomodar anomalias enfrentadas pelo modelo molecular classico (El-Hani et al. 2009;
Griffiths e Neumann-Held 1999; Keller 2005).

Por fim, a mobilizacdo da concepcdo instrumental e da concep¢do molecular
contemporanea, que ¢ mais critica do que o modelo molecular classico, por alguns
alunos dois meses apds a intervengdo constitui outro achado que indica que a sequéncia
didatica logrou alcangar os objetivos planejados.

Em termos gerais, ela foi capaz de promover uma diversidade de idéias sobre os
genes de carater mais critico, que se mantiveram dois meses apos sua aplicacdo, o que
fornece um indicativo de uma aprendizagem duradoura pelos estudantes. A diversidade

de idéias sobre genes observada na Turma B se torna bastante clara quando



comparamos os resultados das aplicagdes do questionario desta turma e da Turma A em
um segundo momento (M2) e ao final do semestre (M3) (Fig. 1).

Comparando agora os resultados da questdo 1 com os resultados da questdo 3
(Fig. 2) na Turma B, verificamos algumas semelhangas e diferencas interessantes: antes
da intervencdo (M1), também houve o predominio da concepcdo informacional (c, 1).
Apds a interven¢do (M2), contudo, prevaleceram concepgdes pouco freqiientes na
questdo 1 nesta mesma aplicagdo (M2), as concepgdes molecular cléassica (b), Gene-D
(e) e molecular processual (f) foram as mais escolhidas. J& dois meses apos a
intervengdo (M3), observamos um resultado algo similar ao da questdo 1, com um
grande aumento da concepcdo molecular processual (f). Houve, ainda, uma queda
substancial da concepc¢ao informacional logo apos a intervengdo, que se manteve dois
meses depois. Em suma, a andlise da questdo 3 também mostrou efeitos positivos e
importantes da seqiiéncia didatica sobre as concepcdes de gene dos estudantes, mesmo a
médio prazo, indicando que a aprendizagem conseguida pelos estudantes se aproximou
do que foi tomado como objetivo da sequéncia. Nesses termos, podemos dizer que o
estudo levou a uma validacdo interna da sequéncia. Nao podemos perder de vista,
contudo, seu principal limite, o insucesso em desafiar o modelo molecular classico,
como discutido acima.

A questdo 4, por sua vez, era fechada e de escolha livre, ou seja, nela pedimos
que o estudante escolhesse todas as alternativas sobre o que € um gene que considerasse
aceitaveis. As respostas a esta questdo podem nos ajudar a compreender se os estudantes
hibridizam modelos e conceitos de gene. Os dados correspondentes a esta questdo sdo

apresentados na Figura 3.
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Fig. 3 Distribui¢do das respostas dos estudantes das Turmas A e B para a quarta questao
fechada, e com escolha livre das alternativas: (a) mendeliano; (b), (g) e (h) molecular
classico; (c) e (i) informacional; (d) Gene-P; (e) Gene-D; (f) molecular processual.
Legenda: M1 — inicio do semestre; M2 — logo ap6s o médulo molecular (Turma A) e

logo apds a intervengao (Turma B); M3 — final do semestre, dois meses apos M2

O simples exame da Figura 3 permite ver que, quando solicitados a marcar
quaisquer alternativas que considerassem pertinentes no que tange a compreensao do
que ¢ um gene, os estudantes marcaram muitas alternativas com grande frequéncia,
tanto na Turma A, quanto na Turma B. E claro que isso poderia significar que eles
estariam considerando uma diversidade de modelos e conceitos de gene aplicaveis a
distintos contextos, com a devida demarcacao entre os modelos. Contudo, se cruzarmos
esses dados com os resultados de estudos sobre livros didaticos do ensino médio
(Gericke e Hagberg 2007b, 2009; Santos e El-Hani 2009) e superior (Flodin 2009;
Pitombo et al. 2008a,b) que indicaram a mera justaposicdo de idéias de modelos
distintos sobre genes, sem uma sintese consistente ou uma demarcagdo apropriada de
dominios de aplicacdo, temos razdes para aceitar uma interpretagao distinta dos achados
do presente estudo. Em vista da grande influéncia dos livros didaticos sobre a formagao
de estudantes de ciéncias (Ball e Feiman-Nemser 1998, Beltran Nufiez et al. 2003,
Carvalho et al. 2005, Franzolin e Bizzo 2007), inclusive no que tange a contetdos de
genética (Cho et al. 1985; Flodin 2009; Tolman 1982). Parece mais convincente uma
interpretacdo das respostas dadas pelos estudantes como evidéncia de um elevado nivel
de hibridizagcdo de modelos sobre genes. Além disso, uma analise mais detalhada desses

resultados refor¢a essa conclusao.



Na Turma A, quatro concepg¢des foram sobrepostas com grande freqiiéncia no
inicio do semestre (M1): informacional (c) e (i), sendo que a alternativa (i) foi marcada
por todos os alunos; molecular classica (b); Gene-D (e); e mendeliana (a). A concepgao
informacional foi a mais freqliente no M1 desta turma.

Logo apés o modulo molecular (M2) e dois meses depois (M3), as mesmas
concepgdes foram hibridizadas na Turma A, sendo que, na categoria molecular cléssica,
as alternativas (g) e (h) aumentaram de freqiiéncia ao final do semestre. O modelo
mendeliano (a) e a concepgao informacional (c¢) e (i) foram as mais freqlientes no logo
apds o moddulo molecular nesta turma. No final do semestre, o modelo mendeliano
predominou, mas ainda com ocorréncia substancial da concepg¢ao informacional.

Antes da intervencdo (M1) na Turma B, a hibridizacdo mais freqiiente foi entre a
concepc¢do informacional (c) e (i), o modelo mendeliano (a) e o modelo molecular
classico (b) e (g). Logo apds a intervencao (M2), houve uma mudanca nas alternativas
mais hibridizadas: molecular classico (b), Gene-D (e) e molecular processual (f),
mantendo-se com elevada freqiiéncia a marcacdo do modelo mendeliano e da concepgao
informacional. Esse resultado segue o padrao das respostas da questdo 3, logo apos a
interven¢gdo (M2), na Turma B (ver Figura 2). Dois meses apos a intervengdo (M3),
contudo, houve um aumento significativo na sobreposicdo das concepgdes: com
excecdo apenas da alternativa molecular clédssica (h), todas as outras categorias
aumentaram sua freqliéncia.

Assim como na primeira questdo aberta, encontramos nas respostas dadas pelos
estudantes a questdo 4, dois meses apOs a intervencdo (M3), um aumento na
sobreposi¢do de idéias relacionadas a distintos modelos e conceitos de gene. Embora
isso tenha sido observado nas duas turmas, esse aumento foi notavel na Turma B, na
qual foi aplicada a sequéncia didatica. Esses achados indicam a importancia de
aprofundar a discussao sobre a hibridiza¢do de modelos em novas versdes da seqiiéncia,
uma vez que este procedimento, que consideramos inadequado de uma perspectiva
epistemolodgica e historica, parece nao ter sido suficientemente desafiado.

No caso da Turma B, podemos dizer, contudo, que ao menos alguns estudantes,
ao marcar varias alternativas na questdo 4, podem ndo estar meramente justapondo
categorias, sem fazer disting@o entre os contextos de aplicagdo dos modelos e conceitos
de gene. Isso porque, na questdo 1, as respostas de estudantes da Turma B categorizadas
como “instrumental” nos forneceram um indicio da aceitagdo de mais de um modelo ou

conceito de gene pelos estudantes, de uma maneira que permite inferir que alguns deles



reconheciam a distingdo e especificidade de seus dominios de aplicagdo. Isso pode ser

observado, por exemplo, na seguinte resposta, categorizada como “instrumental”:

“O gene pode ser definido de varias maneiras, a depender do modelo utilizado”. (A11;

T.B.; M3)

Contudo, nesse exemplo de resposta fornecida por um estudante ao final do
semestre (M3), a demarcacdo de dominios entre diferentes modelos nao se mostra tao
clara como em repostas fornecidas logo apos a intervencdo (M2). Um exemplo
caracteristico de resposta encontrada neste momento e incluida na categoria

“instrumental” ¢ apresentado a seguir:

“O conceito de gene ¢ relativo ¢ depende da maneira como o gene vai ser estudado. Ele
pode ser entendido como uma estrutura fisica que dara origem a RNAs e proteinas ou como

fruto de um processo ou o proprio processo, por exemplo”. (Al; T.B.; M2)

Na Turma A, contudo, ndo encontramos tais indicios nas respostas dos
estudantes, nenhuma delas tendo sido, inclusive, categorizada como “instrumental”. Isso
também reforca a interpretacdo de que os estudantes estdo admitindo visdes hibridas
sobre os genes, a0 marcarem tantas alternativas na questao 4.

Em seu estudo sobre visdes de estudantes de cursos de Ciéncias Biologicas
brasileiros que ja haviam cursado a disciplina Biologia Celular e Molecular, Joaquim
(2009) encontrou taxas de sobreposicdo de categorias para a mesma questdo 1 do
instrumento de coleta de dados que usamos de 21,7%, entre alunos de um dos cursos, e
38,5%, em alunos do outro. Esses resultados se aproximam daqueles obtidos no
presente estudo: 36,4% antes e logo apds o modulo molecular, e 40% dois meses
depois, na Turma A; e 38,5% antes e logo apds a intervengdo, e 53,8% dois meses
depois, na Turma B. Como mencionado acima, estes resultados podem refletir, entre
outros fatores, a influéncia da abordagem dos livros didaticos do ensino médio e
superior, que, com freqiiéncia, hibridizam idéias oriundas de diferentes modelos e
conceitos de gene.

Uma diversidade de idéias sobre genes, tal como a sugerida pelas respostas da
categoria “instrumental”, pode ser bastante iluminadora, se cada modelo ou conceito for

apropriadamente diferenciado e seu contexto de aplicacdao, claramente delimitado.



Contudo, hibridizar idéias oriundas de diferentes modelos historicos sobre genes,
meramente justapondo-as, ¢ uma estratégia perigosa. Na medida em que estas idéias sao
misturadas, sem que haja clareza na demarcac¢do e nos limites de aplicacao de cada
modelo do qual elas se originou, o estudante ¢ facilmente levado a confusdes e
equivocos conceituais. Um exemplo desse tipo de confusdo estd na hibridiza¢do dos
conceitos de Gene-P e Gene-D, como comentamos acima. Quando esses conceitos sao
misturados, 0 DNA ¢ visto como sendo um portador de instru¢des para a construcao de
um organismo, € o0s genes sao tomados como determinantes principais do
desenvolvimento de caracteristicas do individuo, inclusive de caracteristicas complexas,
como o comportamento. Desta forma, essa hibridizagdo favorece uma visdo
determinista sobre o papel dos genes, que se mostra inconsistente com o conhecimento
estabelecido em biologia e tem graves implicagdes sociais.

Esses resultados apontam para a necessidade de, ao longo de toda a formacao do
estudante, diferentes modelos e conceitos de gene serem explicitados e claramente
demarcados, de maneira epistemologica e historicamente informada, a fim de se evitar

que confusdes conceituais sejam favorecidas.

5.2 Desafios ao conceito de gene

As questdes abertas 2, 3 e 4 apresentavam para o estudante trés fendomenos
considerados desafios ao conceito de gene, mais particularmente, ao modelo molecular
classico: splicing alternativo, edicdo de mRNA e genes superpostos, respectivamente.
Elas pediam, entdo, que respondessem se achavam que aqueles desafios tinham
conseqiiéncias para o conceito de gene e, caso respondessem que sim, qual seriam estas
conseqiiéncias. Caso respondessem negativamente, deveriam justificar seu modo de
pensar. A partir da andlise dos questionarios, identificamos de modo indutivo quatro
categorias de respostas a estas questoes.

Na primeira categoria, temos respostas que afirmam que o desafio em questdo
tem conseqliéncias para o conceito de gene, com uma justificativa baseada no
reconhecimento de algum aspecto relativo a auséncia de uma correspondéncia de
1:1:1:1 entre gene, seqiiéncia de DNA, produto génico e fungdo génica. A seguinte

resposta constitui um exemplo:



“Sim. O splicing alternativo mostra que uma mesma sequéncia de DNA pode
corresponder a producdo de mais de um produto, derrubando a idéia de que uma

sequéncia codifica apenas um produto especifico”. (Al; T.B.; M2)

Na segunda categoria, foram reunidas respostas que também reconhecem
conseqiiéncias para o conceito de gene, mas nas quais o estudante usa como justificativa
alguma explicacdo sobre o fendmeno em questdo ou aspectos dele, embora nao

reconhega o problema da unidade. Um exemplo ¢ encontrado na resposta que segue:

“Sim. A edigdo do mRNA implicara na selegdo do RNA a ser traduzido, ou seja, no

gene a ser expresso”. (A4; T.A.; M1)

Na terceira categoria, encontram-se respostas nas quais nao foi reconhecido
qualquer desafio para o conceito de gene no fendmeno mencionado na questdo, como,

por exemplo, na seguinte resposta:

“O splicing alternativo ndo altera o conceito de gene. Esse processo apenas reorganiza

seqiiéncias nucleotidicas de modo que novas proteinas sdo produzidas”. (AS; T.A.; M2)

No caso da terceira categoria, a justificativa ndo foi incluida na andlise, na
medida em que o nosso interesse era verificar como o estudante explicava que o
fenomeno mencionado na questdo poderia representar um desafio ao conceito de gene, o
que pode ser verificado somente nas respostas afirmativas.

Por fim, a quarta categoria reune respostas incompreensiveis, questdes nao
respondidas, ou nas quais o estudante apenas respondeu que ndo sabia.

Os resultados das questdes 2, 3 e 4 sdao mostrados nas Figuras 4, 5 ¢ 6
respectivamente. Foi possivel encontrar um padrdo comum nas respostas das trés

questdes nas duas turmas, como discutiremos a seguir.
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Fig. 4 Distribuicao das respostas dos estudantes das Turmas A e B para as categorias
obtidas na questdo sobre splicing alternativo: a) Sim, o fendmeno tem conseqiiéncias
para o conceito de gene, e a justificativa se baseia no reconhecimento de algum aspecto
relativo a auséncia de uma correspondéncia de 1:1:1:1 entre gene, seqliéncia de DNA,
produto génico e fungdo génica; b) Sim, o fendmeno tem conseqiiéncias para o conceito
de gene, e a justificativa se baseia apenas na explicacdo do fendmeno ou aspectos dele;
c¢) Nao, o fendmeno ndo tem conseqiiéncias para o conceito de gene; d)
Incompreensivel, ndo responde ou nio sabe. Legenda: M1 — inicio do semestre; M2 —

logo apds o mdédulo molecular (Turma A) e logo apods a intervencao (Turma B); M3 —

final do semestre, dois meses apos M2
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Fig. 5 Distribuicao das respostas dos estudantes das Turmas A e B para as categorias
obtidas na questdo sobre edicdo de mRNA: a) Sim, o fendmeno tem conseqiiéncias para
o conceito de gene, e a justificativa se baseia no reconhecimento de algum aspecto
relativo a auséncia de uma correspondéncia de 1:1:1:1 entre gene, seqiiéncia de DNA,
produto génico e fungdo génica; b) Sim, o fendmeno tem conseqiiéncias para o conceito
de gene, e a justificativa se baseia apenas na explicacdo do fendmeno ou aspectos dele;
c) Nao, o fendmeno ndo tem conseqiiéncias para o conceito de gene; d)
Incompreensivel, ndo responde ou nao sabe. Legenda: M1 — inicio do semestre; M2 —
logo apds 0 mddulo molecular (Turma A) e logo apods a intervencao (Turma B); M3 —

final do semestre, dois meses apos M2
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Fig. 6 Distribuicao das respostas dos estudantes das Turmas A e B para as categorias
obtidas na questdo sobre genes superpostos: a) Sim, o fendOmeno tem conseqiiéncias
para o conceito de gene, e a justificativa se baseia no reconhecimento de algum aspecto
relativo a auséncia de uma correspondéncia de 1:1:1:1 entre gene, seqliéncia de DNA,
produto génico e fungdo génica; b) Sim, o fendmeno tem conseqiiéncias para o conceito
de gene, e a justificativa se baseia apenas na explicacdo do fendmeno ou aspectos dele;
c¢) Nao, o fendmeno ndo tem conseqiiéncias para o conceito de gene; d)
Incompreensivel, ndo responde ou nao sabe. Legenda: M1 — inicio do semestre; M2 —
logo apds 0 mdédulo molecular (Turma A) e logo apods a intervencao (Turma B); M3 —

final do semestre, dois meses apos M2

No inicio do semestre (M1), na Turma A, os estudantes se distribuiram entre as

categorias (a), (b) e (c) em todas as questdes, sendo que, na questdo 4, que tratava da



superposi¢do de genes, a categoria (c) se destacou. Apds cursarem o modulo molecular
(M2), nas questdes 2 e 3, que tratava do splicing alternativo e da edicdo de mRNA,
respectivamente, eles se dividiram em dois subgrupos opostos: enquanto parte deles
considerava que os fendmenos tinham conseqiiéncias para o conceito de gene
associadas ao problema da unidade (categoria ‘a’), outros consideravam que os
fendmenos ndo tinham conseqiiéncia para o conceito de gene (categoria ‘c’). Ja na
questdo 4, a maioria considerou que o fendmeno ndo desafiava o conceito (categoria
‘c’), seguindo a tendéncia do inicio do semestre. Ao final do semestre (M3), ainda que
alguns estudantes afirmassem que os fendmenos tinham conseqiiéncias para o conceito,
prevaleceu, nas trés questdes, a categoria (c), ou seja, os alunos ndo reconheciam que os
fenomenos em questao desafiavam o conceito de gene.

Na interpretacdo desses achados, ¢ importante considerar que, nas aulas da
disciplina, como usualmente ministradas, os fendmenos de splicing alternativo e edig@o
do mRNA sdo abordados, mas sem que haja uma discussao explicita sobre o fato de
estes fenomenos constituirem desafios ao conceito de gene. Podemos, entdo, atribuir a
esta forma de abordagem dos fendmenos na disciplina o fato de os estudantes ndo
perceberem como eles desafiam o conceito de gene.

Resultados similares foram encontrados por Joaquim (2009) com estudantes de
Ciéncias Bioldgicas do ensino superior, de duas diferentes universidades: os estudantes,
com freqiiéncia, ndo entendiam como esses fendomenos podem constituir desafios ao
conceito de gene. Esses resultados podem refletir, entre outros fatores, a forma como os
fendmenos em questdo sdo abordados em livros didaticos do ensino médio (Santos e El-
Hani 2009) e superior (Pitombo et al. 2008a, b), nos quais ndo hd qualquer discussao
explicita sobre como eles poderiam desafiar nossa compreensao a respeito dos genes.

Na Turma B, no inicio do semestre (M1), a maioria dos estudantes optou pela
categoria (a) nas questdes 2 e 3, que tratavam dos fendmenos do splicing alternativo e
da edicdo de mRNA respectivamente, e se dividiram entre as categorias (a), (b) e (c) na
questao 4, sobre o fenomeno dos genes superpostos. Logo apds a intervencao (M2) e
dois meses depois (M3), nas trés questdes, a maioria optou pela categoria (a), ou seja,
considerou que os fendmenos tinham conseqiiéncias para o conceito de gene,
relacionadas a algum aspecto do problema da unidade. Inclusive, ¢ importante ressaltar
que, na questdo 2, (Fig. 4), logo ap6s a intervencao, 100% dos estudantes escolheram a
alternativa (a). Tendo em vista os objetivos da seqiiéncia didatica, este pode ser

considerado um resultado bastante positivo.



Isso se torna particularmente claro quando observamos que a maior parte dos
estudantes da Turma B reteve, no caso de todos os fendmenos discutidos, o
reconhecimento dos problemas que cercam a visao dos genes como unidades a médio
prazo, ao final do semestre. Contudo, embora a categoria ‘a’ tenha se mantido como a
mais freqiiente ao final do semestre na Turma B, houve uma diminui¢do na sua
freqiiéncia em relacdo aos resultados obtidos logo apds a intervengdo, em todas as
questdes. Assim como no caso da questdo 1, discutida acima, aqui também acreditamos
que este ¢ um achado compreensivel, em vista da necessidade de uma maior quantidade
de atividades desafiando o modelo molecular cldssico, bastante arraigado entre os
estudantes. Logo apds a sequéncia didatica, os alunos ainda estavam sob forte influéncia
das aulas, mas, ao cabo de dois meses, essa influéncia foi reduzida, na medida em que
os estudantes ndo entraram novamente em contato com o assunto trabalhado na
seqiiéncia, em apenas cinco horas, durante duas aulas. Nao se trata, contudo, de
aumentar a extensdo de tempo da seqiiéncia didatica, uma vez que seu tamanho atual
nos parece adequado para sua inser¢do em disciplinas de contetidos especificos, como
as de Genética e Biologia Celular e Molecular. Trata-se, antes, de incluir uma dimensao
historica e filosofica nas discussdes sobre o sistema genético que tém lugar ao longo
destas e de outras disciplinas que abordam o assunto. Desse modo, os problemas que
cercam o conceito de gene e a diversidade de modelos histéricos propostos para sua
compreensdo poderiam ser trabalhados ndo apenas em momentos pedagdgicos a parte,
mas de maneira integrada com o tratamento de conteudos especificos, ao longo do
curriculo. Ainda que abordagens explicitas e focadas na histéria e filosofia da ciéncia,
como aquela proposta na seqiiéncia didatica aqui discutida, sejam necessarias para uma
aprendizagem bem sucedida de aspectos historicos e epistemoldgicos das ciéncias (ver,
p. ex., Abd-El-Khalick e Lederman 2000; Lederman 2007; McComas 2008), parece-nos

importante também incorporar estes aspectos na discussdo de contetidos especificos.

5.3 Natureza do gene: instrumental ou real

As questdes fechadas 1 e 2 buscavam verificar se os estudantes mobilizariam
uma compreensdo da utilizacdo do gene como um conceito instrumental ou como um
conceito que se refere a uma entidade real, respectivamente. A questdo 1 apresentava a
figura de um heredograma representando a transmissdo do albinismo. A questdo 2

apresentava a organiza¢do dos genes do operon lac de Escherichia coli. Nas duas



questdes, pedia-se para que o estudante marcasse todas as alternativas que julgassem
aceitaveis sobre o gene representado na figura.

Os resultados da primeira questdo sdo apresentados na Figura 7. No inicio do
semestre (M1), a resposta dos estudantes ao questionario, tanto na Turma A como na
Turma B, apresentaram resultados similares. Trés concepcdes foram as mais freqiientes
nas duas turmas: mendeliana (a); informacional (c) e (i); e gene-P (d). O conceito de
Gene-P ¢ coerente com a questdo, na medida em que concebe o gene como um conceito
instrumental, sem uma contrapartida material. Entretanto, a hibridizacdo com a
concepgdo informacional € problematica. Primeiramente, porque ndo se tem clareza,
como vimos acima, sobre o significado do termo ‘informagdo’ na Biologia. E, além
disso, porque a alta freqiiéncia da alternativa (i), que atribui uma estrutura material ao
gene — uma sequéncia de DNA - indica que os estudantes ndo possuiam clareza quanto a

demarcacdo entre conceitos instrumentais e realistas de gene.
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Fig. 7 Distribui¢do das respostas dos estudantes das Turmas A e B para a primeira
questdo fechada, com escolha livre das alternativas: (a) mendeliano; (b), (g) e (h)
molecular cléassico; (c) e (i) informacional; (d) Gene-P; (e) Gene-D; (f) molecular
processual. Legenda: M1 — inicio do semestre; M2 — logo ap6s o mddulo molecular
(Turma A) e logo apo6s a intervencdo (Turma B); M3 — final do semestre, dois meses

apos M2

Em contraste, nas duas aplicagdes posteriores do questionario, houve diferencas
importantes entre as duas turmas. Na Turma A, houve um aumento na freqiiéncia da
alternativa informacional (c) nos dois momentos de coleta de dados (M2 e M3). A
alternativa (i), por sua vez, teve sua freqiiéncia diminuida. Nesta mesma turma, o
modelo mendeliano (a) caiu em freqiiéncia logo apds o modulo molecular (M2), mas
tornou a subir dois meses depois (M3). A categoria Gene-P (d) diminuiu sua freqiiéncia
nos dois momentos (M2 e M3). Por sua vez, a categoria molecular classico (b), pouco
freqliente no inicio do semestre (M1), aumentou sensivelmente no final do semestre.
Essa concepcdo, entretanto, ¢ incompativel com uma visdo instrumental do gene, na
medida em que claramente atribui uma materialidade ao mesmo.

Diante desses resultados, verificamos que, logo apés o modulo molecular e ao
final da disciplina, os estudantes da Turma A mantiveram uma forte hibridizacdo de
1déias oriundas de modelos distintos, que j& apresentavam no comeco da disciplina,
além de aumentar a hibridiza¢do com mais uma concep¢ao incompativel com uma visao
do gene como conceito instrumental, o modelo molecular classico. Esse resultado
aponta que a disciplina ndo propicia, em seu formato usual, o reconhecimento de
diferencas entre conceitos realistas e instrumentais de gene. A confusdo entre esses
conceitos, como discutimos anteriormente no caso da hibridizagdo entre o Gene-P, um
conceito instrumental, e o0 Gene-D, um conceito realista, tem sérias implicagdes sociais,
na medida em pode favorecer uma visdo determinista genética.

Logo apds a intervencao (M2), a Turma B revelou uma melhora na compreensao
dos estudantes, na medida em que o gene-P (d) teve sua freqiiéncia aumentada,
enquanto as concepgoes informacionais (c) e (i) diminuiram suas freqiiéncias, embora
ainda fossem bastante representativas. No final do semestre (M3), o gene-P manteve
freqiiéncias proximas aquelas verificadas logo apds a intervengdo (M2), um resultado
importante e positivo, que atribuimos a uma abordagem explicita sobre a natureza dos

genes na sequéncia didatica. Contudo, houve um leve aumento na freqiiéncia da



concepg¢do informacional (c). Esta concepg¢do, como observamos em nossa pesquisa €
foi também relatado em outro estudo (Joaquim 2009), est4 bastante arraigada nas idéias
dos estudantes sobre genes, de forma que as aulas da sequéncia didatica nao
conseguiram desarticular em tao pouco tempo essa idéia que os alunos trazem do ensino
médio e fortalecem no ensino superior, possivelmente sob influéncia da abordagem

sobre genes encontrada em livros didaticos (Santos e El-Hani 2009; Pitombo et al.
2008a,b).

Questao 2 - Turma A
100
X
3 awi
8 | M2
c
§ oM3
o
o
a b c d e f g h i
Alternativas
Questido 2 - Turma B
100
. 80
X
§ 60 | o M1
i) m M2
c
g 40 oM3
o
o 20
0 i
a b c d e f
Alternativas

Fig. 8 Distribui¢do das respostas dos estudantes das Turmas A e B para a segunda
questdo fechada, com escolha livre das alternativas: (a) mendeliano; (b), (g) e (h)
molecular cléssico; (c) e (i) informacional; (d) Gene-P; (e) Gene-D; (f) molecular
processual. Legenda: M1 — inicio do semestre; M2 — logo apdés o mddulo molecular

(Turma A) e logo ap6s a interven¢do (Turma B); M3 — final do semestre, dois meses

ap6s M2



Os resultados da questdo 2 sdo apresentados na Figura 8. No inicio do semestre
(M1), na Turma A, houve a predominancia das concepcdes informacional (c) e (i),
molecular processual (f), mendeliano (a), molecular classico (b) e (h) e Gene-D (e).
Logo apds o modulo molecular (M2), houve um aumento na freqiiéncia dessas
alternativas. Dois meses depois (M3), os modelos mendeliano, molecular classico e
molecular processual mantiveram altas freqiiéncias e a concepg¢do informacional
diminuiu. Assim como na questdo anterior, apés o mddulo molecular e ao final da
disciplina, os estudantes da Turma A mantiveram uma forte hibridizagdo de concepgoes
distintas, tal como observado no inicio do semestre. Esse resultado também indica que a
disciplina ndo propicia, em sua abordagem usual, uma disting@o entre a natureza real e
instrumental dos genes. De fato, ndo ha na disciplina uma discussdo explicita sobre essa
distingdo, de forma que este fato pode explicar os resultados que encontramos nesta
questdo e na questdo anterior, na Turma A. Contudo, ¢ interessante notar que a
alternativa correspondente ao Gene-P (d), uma concepcdo instrumental, incompativel
com a figura apresentada na questdo, foi pouco freqliente antes (M1) e logo apds (M2) o
modulo molecular, e ndo apareceu no final do semestre (M3).

No inicio do semestre (M1), na Turma B, os modelos mais freqiientes foram
molecular classico (b), molecular processual (f) e informacional (¢) e (i). Logo apos a
intervengdo (M2), houve um aumento na freqiiéncia dessas alternativas, com excecao da
alternativa informacional (c), tendo a concepcdo molecular processual (f) alcancado
100%. Além disso, houve aumento das concepcdes molecular classica (g) e (h). As
alternativas (b), (g), (h), referentes ao modelo molecular classico, e a alternativa (f),
relativa ao modelo molecular processual, sdo coerentes com a figura da questao 2, que
representa um gene entendido em termos realistas. Dois meses ap0s a intervengdo (M3),
esse resultado se manteve, com altas freqiiéncias da concep¢do molecular processual e
do modelo molecular classico, que alcancou 100% de freqiiéncia. Além disso, a
alternativa relacionada ao Gene-P (d), incompativel com a figura mostrada na questao,
foi pouco freqiiente nos trés momentos de coleta de dados, tendo, inclusive, diminuido
sua freqliéncia logo apds a intervengdo e dois meses apos ela. Assim como na questdo
anterior, atribuimos esses resultados a abordagem explicita sobre a distingdo entre
conceitos realistas e instrumentalistas de gene na sequéncia didéatica. Este pode ser
considerado um resultado positivo, tendo em vista os objetivos assumidos em sua

construcao.



No entanto, a sequéncia ndo conseguiu diminuir a hibridiza¢do de concepgdes
distintas, observada em todos os momentos de coleta de dados. E importante notar que,
nas duas turmas, houve uma forte hibridizagdo de concepcdes distintas. Os resultados
obtidos indicam, pois, a necessidade de fortalecer, no interior da seqiiéncia, a discussdo
sobre conceitos realistas e instrumentalistas de gene, bem como de introduzir, no
tratamento de conteudos especificos de Genética e Biologia Celular e Molecular, uma

discussao epistemologica a respeito dos conceitos de gene mobilizados.

6 CONCLUSOES

A partir do estudo que conduzimos, podemos concluir que a constru¢do de uma
sequéncia didatica que vise propiciar condigdes para que estudantes universitarios de
Ciéncias Biologicas ou Ciéncias da Saude desenvolvam uma compreensao mais critica e
historica e filosoficamente informada sobre os genes e seu papel nos sistemas vivos,
deve ter as caracteristicas que discutiremos a seguir. Primeiro, devem ser consideradas
trés dimensdes analiticas no processo de construcao da sequéncia didatica, capturadas

pelos critérios de justificagcdo a priori discutidos por Méheut (2005):

(1) Ela deve ter em conta aspectos epistemoldgicos dos debates sobre este
conceito, relativas ao desenvolvimento de modelos historicos, ao problema
da hibridizagdo de modelos no conhecimento escolar, ao refor¢o de uma
visdo determinista genética, a necessidade de diferenciacdo de conceitos
instrumentalistas e realistas de genes, as anomalias que conduziram a crise
do modelo molecular cléassico e as reacdes a esta crise, que t€ém gerado novos

percursos de significagdo acerca dos genes.

(2) Para tanto, € necessario recontextualizar didaticamente os trabalhos
historicos e filosoéficos sobre estes temas para o contexto do ensino superior,
tendo na devida conta aspectos psicocognitivos dos estudantes, que
estabelecem um repertério de possibilidades e limitagdes de apropriacdo dos

aspectos debatidos, nesse nivel de formacao.

(3) Também ¢ preciso se ter em conta uma dimensao didatica, para dar conta das

restricdes de tempo impostas pela organizagdo das disciplinas nas quais se



pretende implementar a sequéncia didatica, no caso do presente estudo,

tipicamente disciplinas de Biologia Celular e Molecular ou Genética.

Outra caracteristica a ser levada em conta diz respeito a (4) necessidade de
planejar como serdo conduzidas as intera¢des discursivas com os estudantes ao longo da
sequéncia, i.e., como diferentes abordagens comunicativas serdo postas em interacao
nas atividades/aulas que a compdem. No presente estudo, tomamos uma ferramenta
proposta por Mortimer e Scott (2002, 2003) para a andlise de interagdes discursivas e
producdo de significados na sala de aula de ciéncias como base para este planejamento.
A partir desta ferramenta, construimos atividades que tinham o intuito de gerar uma
apropriacao gradual e progressiva de diversos aspectos dos debates sobre o conceito de
gene pelos estudantes, seguindo, em geral, trés estagios principais: (1) a introducao pelo
professor de idéias cientificas no plano social da sala de aula; (2) a orienta¢do fornecida
por ele para o trabalho dos alunos com as idéias cientificas, de modo a sustentar o
processo de internaliza¢do da perspectiva da ciéncia escolar; e (3) sua orientagdo para
que os estudantes aplicassem as idéias cientificas a novas situagdes, o que lhe permitia
transferir gradualmente para eles a responsabilidade pelo seu uso. No planejamento, ¢é
fundamental criar condi¢des para a alternancia de diferentes abordagens comunicativas,
de forma que os estudantes, em determinados momentos, tenham espago para colocar os
seus pontos de vista em um discurso dialdgico, € em outros, o professor, através de um
discurso de autoridade, sistematize as idéias cientificas. E importante também combinar
esses discursos com momentos de interacdo, quando mais de uma pessoa fala, com
momentos sem interacdo, quando s6 um individuo fala. A alternancia das abordagens
comunicativas ¢ importante, na medida em que elas desempenham fungdes distintas no
desenvolvimento dos debates sobre o conceito de gene. Esta alternancia ¢ marcada por
pontos de transi¢do (turning points) entre os tipos de abordagens. Um ponto de
transi¢do importante se encontra, por exemplo, na transi¢do do levantamento inicial de
idéias dos estudantes sobre genes, por meio de uma abordagem dialdgica/interativa,
para uma abordagem ndo interativa/de autoridade, na qual o professor desenvolve a
estoria cientifica, por meio de uma transi¢do ndo interativa/dialdgica, na qual o
professor sistematiza o que os estudantes disseram — digamos, organizando suas falas no
quadro negro — e seleciona conceitos chave, que ajudardo na construgdo da estdria

cientifica.



Além disso, para cada momento da sequéncia didatica, dependendo da inten¢do
do professor, diferentes formas de intervengdo pedagdgica sdo necessarias para
possibilitar uma alternancia dos tipos de abordagens comunicativas, a fim de
desenvolver e tornar acessivel a todos os estudantes a estéria cientifica. Por exemplo,
quando a inteng¢do do professor ¢ tornar os modelos de gene disponiveis para toda a
turma, de modo que os estudantes possam internalizar tais significados, suas
intervengdes devem favorecer uma abordagem dialogico/interativa, estimulando todos a
participarem. Em seguida, ele pode intervir sondando o significado que os estudantes
estdo construindo em situagdes especificas, com a inten¢do de transferir-lhes a
responsabilidade pelo uso de diferentes idéias sobre genes, por exemplo, a partir de um
repertorio de perguntas e respostas em que o professor propoe situagdes novas para os
estudantes trabalharem.

Os resultados que obtivemos nesse estudo nos permitem avaliar positivamente o
impacto de uma sequéncia didatica com as caracteristicas acima sobre as idéias dos
estudantes sobre genes € o seu papel nos sistemas biologicos. Esta conclusdo ¢
decorrente da interpretacdo de que a sequéncia foi validada internamente, mediante a
comparag¢ao das vias de aprendizagem esperadas, a luz dos objetivos da mesma, com as
vias de aprendizagem efetivamente realizadas, conforme conseguimos verificar por
meio da coleta de dados com um questionario sobre conceito de gene, que nos permitiu
mobilizar idéias dos estudantes sobre genes em trés momentos, antes da intervencao,
logo apos a intervengdo, e dois meses apds a mesma. Em especial, os resultados obtidos
nesta ultima coleta de dados, a médio prazo, foram bastante positivos, na medida em
que os estudantes da Turma B, que assistiram as aulas da sequéncia didatica, retiveram
idéias importantes relativas aos debates sobre o conceito de gene, ao final do semestre.
Eles adquiriram uma visdo mais complexa e flexivel sobre o conceito, na medida em
que as concepgdes ‘processual’ e ‘instrumental’ foram bastante freqiientes e, a0 mesmo
tempo, houve uma redug¢do importante da concep¢do informacional. Eles também
tiveram a oportunidade de compreender o desenvolvimento do conceito de gene através
de modelos historicos. Contudo, a freqiiéncia com que diferentes modelos foram
hibridizados indica que a maior parte dos estudantes ndo reconhecia os limites de
aplica¢do e validade dos diferentes modelos. A excecdo esta na aceitagdo, por alguns
estudantes, de uma visdo instrumental acerca do gene, que estd relacionada ao
reconhecimento dos modelos historicos, na medida em que admite a coexisténcia de

modelos distintos, Uteis em diferentes contextos de aplicagdo. Os desafios a0 modelo



molecular classico de gene ainda eram amplamente reconhecidos pelos estudantes desta
turma dois meses apOs a sequéncia e, além disso, muitos deles os entendiam como
conseqiiéncias de anomalias que se contrapunham a proposi¢ao de uma relagao de 1:1:1
entre genes, produtos génicos e func¢do génica, tal como proposto no modelo molecular
classico. Esse resultado ¢ especialmente interessante, na medida em que encontramos
um amento na freqiiéncia deste modelo no final do semestre. Ele pode significar que os
estudantes conseguem perceber criticamente o modelo molecular classico, ainda que,
como esta ¢ uma concep¢ao bastante arraigada nas idéias dos estudantes, ndo seja
facilmente desafiada. Outro resultado positivo que pode ser atribuido a seqiiéncia diz
respeito & compreensdo da distingdo entre conceitos instrumentais de genes, como, por
exemplo, o gene-P, como uma ferramenta util em certas tarefas da genética, a exemplo
da andlise de heredogramas, e realistas, como a concepcao de um gene molecular.

O estudo qualitativo comparativo que realizamos, entre uma abordagem
explicita sobre o conceito de gene, através das aulas da sequéncia didatica, e uma
abordagem implicita, presente nas aulas usuais da disciplina, revelou que o tratamento
explicito possibilitou avangos importantes na compreensao dos estudantes sobre genes e
seu papel nos sistemas vivos. Em contraste com os resultados discutidos acima para a
Turma B, na Turma A, que assistiu as aulas usuais da disciplina, houve predominio do
modelo molecular classico e da concepcdo informacional nas trés aplicagdes do
instrumento de coleta de dados, indicando que, ao longo da disciplina, os estudantes
terminaram por reforgar idéias sobre genes consideradas problematicas, que trazem do
ensino médio. Além disso, os estudantes em sua maioria ndo compreendiam porque
alguns fendmenos moleculares representavam anomalias ao conceito. Ainda que os
fenomenos do splicing alternativo e da edigdo de mRNA sejam tratados na disciplina,
ela ndo traz uma discussao explicita sobre como tais fendmenos desafiam o conceito de
gene. Nossos resultados indicam que a disciplina, em seu formato usual, também nao
favorece a distingdo de genes tratados como instrumentos ou como entidades reais.
Esses achados indicam a necessidade de incluir discussdes implicitas sobre o conceito
de gene em disciplinas de Genética ou Biologia Celular e Molecular.

Um resultado similar entre as duas turmas esta nas altas taxas de hibridizagao de
modelos distintos encontradas nas questdes 1 aberta, e 1, 2 e 4 fechadas. Este resultado
aponta que nem a disciplina, em sua forma usual, nem a sequéncia didatica conseguiram
promover uma compreensao sobre os limites e a aplicabilidade de diferentes modelos de

gene.



Nos também encontramos em nosso estudo, a médio prazo, um aumento na
freqiiéncia do modelo molecular classico de gene na Turma B, além de uma diminui¢do
no reconhecimento de que alguns fenomenos representam anomalias a este modelo por
se contraporem a nocao de unidade inerente a ele. O fato de encontrarmos em nosso
estudo um retorno de estudantes da Turma B a algumas concepg¢des que pretendiamos
desafiar durante a sequéncia, quando coletamos dados sobre o modo como eles
mobilizavam idéias sobre genes dois meses apos sua aplicacdo, revela o quanto essas
concepgoes estdo arraigadas nas idéias dos estudantes. Esse resultado ¢ compreensivel,
tendo em vista que o estudante esteve constantemente em contato com tais concepgoes
ao longo da sua formagdo no ensino médio e superior, como atestado pelos estudos
sobre 0 modo como o conceito de gene € tratado em livros didaticos (Gericke e Hagberg
2007b, 2009; Pitombo et al. 2008a,b; Santos e El-Hani 2009) e sobre as visdes de
estudantes universitarios sobre o conceito (Joaquim, 2009). Nesses estudos, genes foram
frequentemente concebidos como no modelo molecular cléssico, e fendmenos como,
por exemplo, splicing alternativo, ndo foram reconhecidos como anomalias a este
modelo. Tendo em vista que concepgdes prévias costumam persistir, mesmo apos
periodos de escolarizacdo (Delizoicov et al 2002), este achado ndo ¢ surpreendente. Em
particular, as cinco horas de aula usadas na seqiiéncia didatica naturalmente ndo sdo
suficientes para combater concepgdes que tém sido reforcadas em grande parte da vida
escolar dos estudantes. Ainda que os estudantes, a curto prazo, consigam construir uma
compreensdo que os torna capazes de lidar com os problemas associados a estas
concepgdes, como esse €, para eles, um debate novo, e que ndo foi reforcado ao longo
da sua formacao, esta compreensao nao € preservada em alguns aspectos, de modo que
o estudante retorna a modos de compreender os genes que ja possuia. Para um resultado
mais duradouro, seria preciso que, ao longo da formacgdo do ensino médio e superior,
essas concepgdes fossem questionadas com maior freqiiéncia, ao se tratar de contetdos
relativos aos genes e ao seu papel nos sistemas vivos, tanto na sala de aula, como nos
livros didaticos. Desta forma, ao lidar com a mesma situacao varias vezes ao longo da
sua formacdo, o estudante poderia construir uma compreensao mais estavel sobre os
genes (Greca e Moreira 2002), a qual fosse mais compativel com o que sabemos sobre a
complexidade e dindmica dos genomas, assim como sobre a complexidade da relagdo
entre genotipo, desenvolvimento e fenotipo.

Este retorno a concepgdes que desejavamos desafiar com a sequéncia didatica

nos fornece um indicio de que um possivel efeito do teste, como conseqiiéncia da



utilizacdo do mesmo questiondrio nos trés momentos de coleta de dados, ndo foi
significativo. Caso contrario, os bons resultados que encontramos logo apods a
intervencdo deveriam se manter ou, ainda, aumentar de freqiiéncia dois meses depois,
na medida em que esse seria o terceiro contato dos estudantes com o mesmo
instrumento.

Outro aspecto que precisa ser reforcado na sequéncia didatica reside na
discussao critica sobre os problemas associados a hibridizagdo de modelos e conceitos
de gene, tendo em vista que encontramos altas taxas de hibridiza¢do na Turma B nas
respostas dos estudantes a questdo aberta 1 e as questdes fechadas 1, 2 e 4, ainda que
tenhamos indicios de que, pelos menos alguns estudantes pareciam estar aceitando mais
de um modelo de gene, mas compreendiam a necessidade de uma demarcacao de seus
dominios de aplicacdao. Especialmente em relagdo aos debates sobre a natureza do gene
como uma entidade material ou um constructo instrumental, esses debates precisam ser
mais enfatizados, a fim de evitar a hibridizacdo entre estes dois modos de compreensao
do conceito de gene. Afinal, esta hibridizacao, como manifesta, por exemplo, na mistura
indiscriminada de genes-P e genes-D, discutida por Moss (2001, 2003), ¢ uma das
principais fontes de visdes deterministas genéticas, com grande impacto social e
politico.

E importante reconhecer também os limites da sequéncia didética investigada no
presente estudo. Ela ndo esgotou, claro, os muitos aspectos envolvidos nos debates
sobre o conceito de gene. Isso demandaria um tempo de aula incompativel com a
organizag¢do das disciplinas nas quais consideramos que a seqiiéncia pode ser aplicada, a
saber, em disciplinas de Genética ou Biologia Celular e Molecular de cursos
universitarios das areas de Ciéncias Biologicas e Ciéncias da Saude. Contudo, os
resultados do presente estudo mostram que uma sequéncia didatica sobre o conceito de
gene com as caracteristicas propostas neste artigo pode ter efeitos positivos sobre as
visdes de estudantes acerca dos genes e seu papel nos sistemas vivos. Nossa
expectativa, entdo, € que o uso de sequéncias com tais caracteristicas possa ser
multiplicado por uma diversidade de cursos destas areas, contribuindo para formar
pesquisadores e professores de Ciéncias com uma compreensao mais critica e informada

acerca deste conceito central da Biologia.
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Conclusdiio

Esta dissertacdo teve como objetivo geral avaliar as caracteristicas que uma
sequéncia didatica sobre o conceito de gene deve possuir para gerar uma compreensao
critica sobre os genes € o seu papel nos sistemas vivos, no contexto do ensino superior.

A dissertagdo inclui dois capitulos (em formato de artigos): o Capitulo 1, que
traz uma discussdo sobre os desenvolvimentos recentes do conceito de gene; e o
Capitulo 2, que apresenta os resultados de um estudo qualitativo, com objetivo
investigar uma sequéncia didatica sobre o conceito de gene, nos termos do objetivo
geral do estudo.

No Capitulo 1, vimos que as propostas recentes para definir gene ndo caminham
no sentido da aceitagdo e delimitacao de modelos distintos. Ao invés disso, encontramos
algo mais proximo de uma busca por um conceito universal de gene. Uma das propostas
que encontramos no ambito do Projeto Genoma Humano (PGH) define gene como “um
locus de éxons co-transcritos” (Venter ef al., 2001, p. 1317). No ambito do ENCODE
(ENCiclopedia of DNA Elements), o gene ¢ concebido como a unido de sequéncias
genOmicas que codificam um conjunto de produtos funcionais potencialmente
sobrepostos (Gerstein et al., 2007). Inspirados por uma mudanc¢a na forma como
pensamos os sistemas vivos, que privilegie o sistema como todo e ndo apenas as partes
do sistema isoladamente, encontramos também propostas de tratar os genes como
processos (e.g., El-Hani et al. 2009). Nesses termos, genes nao se localizariam no DNA,
mas consistiriam em processos que emergem no nivel do sistema em que sdo
interpretados, incluindo a célula e, em muitos casos, o ambiente supracelular (uma idéia
que j& encontramos em Griffiths e Neumann-Held, 1999). Encontramos também duas
propostas que sugerem novas formas de falar sobre genes. Scherrer e Jost (2007a,b)
argumentam sobre a necessidade de considerar dois aspectos ao tratar dos genomas: a
traducdo dos coddons em aminodcidos, que diz respeito ao conceito de gene; e a sua
regulagdo, por eles capturada por meio de dois termos novos, genon e transgenon.
Genon se refere aos fatores regulatorios associado a seqiiéncia codificadora no mesmo
cromossomo do qual foi transcrito o mRNA (em cis); e transgenon se refere ao
conjunto dos fatores regulatorios codificados em outros cromossomos, relacionados a
um dado genon (em trans). Outra proposta de um novo vocabulario para se referir a

genes se encontra em Keller e Harel (2007), que introduzem os termos dene, bene e



genitor, e propdem a exclusdo do termo “gene”. O dene se refere a afirmagdes gerais
sobre 0 DNA de um organismo, sobre o que ele herdou materialmente, oferecendo uma
dimensao do que o organismo ¢ inerentemente. O bene se refere a afirmacdes sobre a
forma como o organismo se desenvolve, vive e se comporta, oferecendo uma
compreensdo de como o dene se manifesta no organismo. O dene e o bene se
relacionam formando o genitor, que captura compreensdo da estrutura (dene) e da
funcao (bene) nos organismos.

As propostas discutidas buscam, de um modo geral, dar conta de diversos
aspectos da diversidade e complexidade da arquitetura gendmica, mas apresentam,
naturalmente, limitagdes. Estas limita¢des, discutidas no Capitulo 1, antes de
representar empecilhos que tornem as propostas inviaveis, mostram como a busca de
um conceito universal de gene pode ser ndo apenas complicada, mas também
indesejavel. Estas propostas podem iluminar diferentes aspectos da diversidade do
genoma. Desse ponto de vista, ¢ fundamental ter em conta o poder explicativo de cada
uma delas e os seus limites de aplicagdo. Reiteramos, desse modo, a sugestdo de El-
Hani (2007) de que devemos manter o conceito de gene na biologia, mas buscando
formular de modo claro distintos modelos de gene, em vez de nos concentrarmos em
fornecer uma defini¢do Unica para o termo.

Os resultados do Capitulo 1 se articulam com os resultados do Capitulo 2 em
dois pontos principais. Assim como os desenvolvimentos recentes ndo apontam para a
aceitacdo e delimitacdo de modelos distintos de gene, os resultados sobre as concepcdes
de gene dos estudantes de Medicina que participaram da investigagdo também
indicaram que eles ndo reconhecem esta distingdo. Os altos indices de hibridizagdo de
concepgoes distintas encontradas, tanto no grupo de estudantes que assistiu as aulas
usuais da disciplina, como naquele que assistiu as aulas da sequéncia didatica sobre o
conceito, se juntam aos resultados do Capitulo 1, revelando que o ndo reconhecimento
dos limites de diferentes modelos de gene ¢ comum entre pesquisadores e estudantes.

Outro aspecto importante da conexao entre os dois capitulos esta no fato de que,
com excecao da proposta de Keller e Harel (2007), todas as demais foram incluidas na
sequéncia didatica sobre genes.

No Capitulo 2, concluimos que as seguintes caracteristicas de uma sequéncia
didatica sobre o conceito de gene favorecem a constru¢do de uma compreensdo mais
critica sobre os genes e seu papel nos sistemas vivos por estudantes universitarios de
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dos debates sobre o conceito; considerar, na recontextualizagdo desses debates, os
aspectos psicocognitivos dos estudantes, assim como as restricdes didaticas impostas
pela disciplina em que a sequéncia sera aplicada; incluir um planejamento claro,
orientada por alguma teoria educacional, de como serdo conduzidas as interacdes
discursivas com os estudantes ao longo da sequéncia, i.e., como diferentes abordagens
comunicativas serdo postas em interagao nas atividades/aulas que a compdem, de modo
a propiciar condigdes para uma apropriacao, pelos estudantes, dos debates sobre o
conceito de gene.

Os resultados discutidos no Capitulo 2 nos levaram a uma avaliagdo positiva da
sequéncia didatica que construimos, na medida em que obtivemos evidéncias de que os
estudantes que assistiram as aulas da sequéncia adquiriram uma visao mais complexa e
flexivel sobre o conceito, com altas freqiiéncias das concepgdes ‘“‘processual” e
“instrumental” e, a0 mesmo tempo, com uma redug¢do relevante da concepg¢do
informacional. Eles também tiveram a oportunidade de compreender o desenvolvimento
do conceito de gene através de diferentes modelos historicos. Os desafios ao modelo
molecular classico de gene foram amplamente reconhecidos, mesmo a médio prazo,
sendo que muitos deles os entendiam como conseqiiéncias de anomalias que se
contrapunham a proposicdo de uma relagdo de 1:1:1 entre genes, produtos génicos e
funcao génica, tal como proposto no modelo molecular cldssico. Os estudantes também
alcangaram uma compreensdo mais clara sobre a distingdo entre conceitos
instrumentalistas e realistas de gene.

Contudo, detectamos também limites importantes nos resultados da sequéncia.
Encontramos em nosso estudo elevadas taxas de hibridizagao de diferentes modelos de
gene, indicando que a maior parte dos estudantes nao reconhecia os limites de aplicagdo
e validade dos varios modelos. Além disso, a médio prazo, houve um retorno ao modelo
molecular classico, ainda que este ndo tenha aparecido com a mesma freqiiéncia
encontrada antes da intervencado. Isso indica que, para um resultado mais duradouro, os
estudantes precisariam entrar em contato mais vezes com esses debates sobre o conceito
de gene, ao longo da sua formacao, e ndo apenas nas cinco horas incluidas na sequéncia
didatica. Desta forma, na medida em que esse debate seria reforcado em momentos
distintos, eles teriam mais oportunidades de incorporar idéias mais criticas sobre genes.

Em comparagdo com a turma que assistiu as aulas usuais da disciplina, i.e, em
que a abordagem sobre o conceito de gene foi implicita, os resultados positivos da

sequéncia ganharam em relevo. Os estudantes daquela turma reforcaram ao longo do



semestre o0 modelo molecular classico e a concepg¢ao informacional, que ja traziam do
ensino médio. Além disso, a maioria ndo compreendia por que alguns fendmenos
moleculares colocam dificuldades para o conceito.

Os resultados encontrados indicam, pois, que uma abordagem explicita sobre
genes, tal como a que propomos na sequéncia diddtica que construimos, tem um
impacto positivo sobre as idéias de genes dos estudantes. E nossa expectativa, entio,
que sequéncias didaticas com as caracteristicas discutidas no presente trabalho venham
a ser utilizadas em disciplinas de Genética ou Biologia Celular e Molecular de diversos
cursos de Ciéncias Bioldgicas e da Saude, de forma a contribuir para a formagao de
pesquisadores e professores com uma compreensao mais critica sobre os genes e seu
papel nos sistemas vivos. Caso isso ocorra, os resultados do presente estudo poderao ser
multiplicados, a ponto de ter algum efeito sobre a realidade da pesquisa cientifica e do

ensino de ciéncias.
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ANEXO I

Sequéncia didatica sobre conceito de gene

AULA1

1* Etapa: 30 minutos

* Levantamento das concepgdes dos estudantes sobre o conceito de gene. O professor
pergunta para a turma: “Para vocés, o que ¢ um gene”. O professor deve evitar fazer
comentarios ou outros gestos avaliativos, de modo a manter o didlogo com os
estudantes. Ainda ndo ¢ o momento de avaliar, mas de levantar tantas idéias quanto
possivel. O professor escreve a resposta dos estudantes no quadro, de modo a
sistematiza-las.

2* Etapa: 30 minutos
* Aula expositiva sobre modelos.

3* Etapa: 1 hora

* Divisdo da turma em grupos e leitura do Texto 1 — “Modelos Historicos do Conceito
de Gene”. (Anexo II)

* Discussao das questdes propostas pelo Texto 1 nos grupos.

4" Etapa: 20 minutos
* O professor discute com toda a turma as questdes propostas pelo Texto 1

5* Etapa: 40 minutos

* O professor retoma as respostas dos alunos para a pergunta da 1* etapa da aula que
estdo no quadro e questiona a turma em quais modelos historicos as resposta se
encaixam. Nessa retomada, o professor fara entdo comentarios avaliativos, separando as
respostas mais proximas de um ou de outro modelo, apontando quais modelos sao ainda
aceitos, quais foram superados, € apontando aquelas respostas distantes de qualquer
modelo cientifico. Em particular, aponta o uso de modelos hibridos, passando ao ponto
abaixo.

+ O professor explica para os alunos o problema em se utilizar modelos hibridos. E
importante deixar claro que sinteses de modelos podem ocorrer, como ocorreu com o
modelo mendeliano e o molecular cldssico, mas sinteses sdo mais do que meras
justaposi¢des de modelos distintos.

AULA 2
1* Etapa: 20 minutos
* O professor revisa as questdes principais discutidas na Aula 1 (modelos histoéricos do

conceito de gene e o problema de hibridiza¢do de conceitos).

2% Etapa: 20 minutos
* Aula expositiva sobre a crise do modelo molecular classico de gene e reacdes a crise.

3* Etapa: 40 minutos



* Divisdo da turma em grupos e leitura do Texto 2 — “Propostas para o conceito de
gene”. (Anexo III)
* Discussao da questao proposta pelo Texto 2 nos grupos.

4" Etapa: 40 minutos

* O professor pede para que cada equipe diga para a turma qual das propostas do Texto
2 foi considerada a mais interessante pela maioria dos membros da equipe e por que.

* O professor explica para os estudantes que nenhuma das propostas para o conceito de
gene esta estabelecida na ciéncia de forma definitiva, as propostas ainda estao sujeitas a
discussdo, critica e reformulacdo, um processo proprio da constru¢do do conhecimento
cientifico. Além disso, uma variedade de conceitos de gene, com um dominio de
aplicagdo bem delimitado, pode ter maior poder explicativo e heuristico do que uma
definicdo de gene Unica e universal.



ANEXO 11
Texto 1 — “Modelos Historicos do Conceito de Gene”

Nos sempre temos duvidas sobre o que € parte e o que ndo ¢ parte de um gene.
Os genes possuem, por exemplo, introns, que sdo regides nao codificadoras. Introns
fazem ou ndo fazem parte dos genes? Existem seqiiéncias regulatorias que influenciam
transcricao de um gene, mas estdo muito distantes do gene, a até 1.000 pares de bases.
Faz sentido incluir essas seqliéncias no gene? Para responder essas perguntas, ¢
importante entender como nossas idé€ias sobre genes evoluiram ao longo do século XX.

O termo gene foi introduzido pelo geneticista dinamarqués Wilhelm Johannsen,
em 1909. Antes dele, o austriaco Gregor Mendel, no século XIX, chamou de “fatores”
certas unidades que ele supOs que seriam passadas de uma geragdo para a préxima sem
alteragdes, mas que nao eram entdo conhecidas. (Smith e Adkison, 2008, p. 04). No
final do século XIX, o zo6logo August Weismann propds a existéncia de elementos
particulados, auto-reprodutores, que determinariam as propriedades de um organismo,
que ele chamou de “determinantes”. Essa suposi¢do ndo era exclusiva de Weismann - o
naturalista inglés Charles Darwin propusera anteriormente a existéncia de algum
elemento desse tipo, que ele chamou de “gémulas”. E o botanico holandés Hugo De
Vries, em 1889, também sugeriu a existéncia de unidades elementares de
hereditariedade, que ele chamou de “pangenes”, em um esfor¢o para preservar o que
havia de melhor tanto nas gémulas de Darwin como nos determinantes de Weismann.
(Keller, 2000, p. 13 e 29). Todas estas eram tentativas iniciais de compreender a
heranga, em bases fortemente especulativas. No comec¢o do século XX, contudo, os
avangos se tornaram mais rapidos, com o nascimento da genética. Isso ndo quer dizer,
contudo, que os primeiros geneticistas nao enfrentavam grandes dificuldades para
compreender a heranga e suas bases materiais. Um exemplo disso ¢ o conceito de
carater unitario (unit-character), usado pelos geneticistas do inicio do século passado.

O termo gene foi cunhado por Johannsen como uma tentativa de simplificar as
idéias envolvidas no termo anteriormente muito usado pelos geneticistas - carater
unitario. Por carater unitdrio era entendido: (1) qualquer carater visivel de um
organismo que se comporta como uma unidade indivisivel de heranca mendeliana e (2)
por extensdo, algo na célula germinativa que produz o carater visivel. Johannsen
mostrou que essas duas coisas eram logicamente distintas; sugeriu o termo gene para o
que determinava hipoteticamente na célula germinativa; e tornou claro que ndo ¢
possivel dizer quantos determinantes germinativos (genes) estavam envolvidos na
produgdo de tnico carater visivel. (Falk, 1986, p. 141-142).

O termo gene foi construido por Johannsen no contexto de uma tentativa de
diferenciar fenotipo de gendtipo, ou seja, para explicar a diferenga entre o potencial para
um trago e o proprio traco. Ao fazer isso, ele abriu caminho para os futuros
desenvolvimentos do conceito de gene. (Falk, 1986, p. 136).

Naquele momento, no comeco da genética, predominava uma visdo instrumental
sobre a natureza do gene. Mas, o que ¢ um conceito instrumental? Uma postura
instrumentalista considera que os conceitos tedricos devem ser entendidos como fic¢des
uteis, que facilitam nossos calculos, ou seja, ferramentas que possibilitam controlar o
mundo observavel, ndo devendo ser julgadas em termos de verdade ou falsidade, mas
em termos de sua utilidade como instrumentos. (Chalmers, 1993).

Assim como Mendel fez com seus famosos ‘fatores’, Johannsen também
considerou inicialmente o gene simplesmente como uma unidade util para interpretar
experimentos nos quais individuos eram cruzados entre si. Estes dois cientistas nao
concebiam uma entidade material clara ao qual o gene corresponderia. O conceito de



gene era abstrato, dissociado das coisas reais, deliberadamente criado para representar
uma unidade capaz de orientar a interpretacdo de resultados experimentais, sem
qualquer hipdtese sobre sua composicao ou estrutura. (El-Hani, 2007, p. 298). Esta era
uma atitude instrumentalista que resultava do estado do conhecimento nos primeiros
tempos da genética.

Bom, agora que conhecemos a origem do termo gene e a natureza instrumental
atribuida a ele no momento em que o conceito foi cunhado, vamos conhecer o primeiro
modelo de gene da histéria da genética, o Modelo Mendeliano.

No Modelo Mendeliano, o gene ¢ visto da maneira instrumentalista mencionada
acima e seu proposito principal é explicar a transmissdo genética. O gene ¢ uma idéia
abstrata, ndo uma entidade fisica, uma unidade material - fisioldgica ou quimica —
direta. O gene ¢ uma unidade de transmissdo e fung¢do. O genotipo € visto como um
fenotipo em miniatura, um mosaico de particulas hereditarias, cada uma responsavel por
uma caracteristica fenotipica. Supde-se uma relagdo de um para um entre os genes e as
caracteristicas. A fun¢do do gene ¢ definida “de cima para baixo”, ou seja, partindo de
um trago ao nivel do fenétipo, deduz-se um gene com certa funcao ao nivel do genotipo
(Gericke e Hagberg, 2007, p. 17). Notem que esta relagdo € o inverso do que estamos
acostumados a pensar hoje. Hoje concluimos quais sdo as caracteristicas a partir dos
genes. Naquela €poca, concluia-se quais sao os genes a partir das caracteristicas, ja que
ndo havia técnicas que permitissem coletar dados diretamente sobre genes.

Na mesma época do modelo mendeliano, com sua postura instrumentalista,
havia quem defendesse uma nocao, ainda vaga, da materialidade do gene, ou seja, quem
atribuisse realidade ao gene. Mas, o que significa um conceito ser realista? Neste caso,
os conceitos sdo vistos como representagdes (em certo grau) de aspectos do mundo
(Giere, 1988). Os objetos aos quais os conceitos se referem sdo entendidos como
existindo de fato no mundo (Hacking, 1983). Eles sdo mais do que fic¢des para
interpretar resultados experimentais: eles realmente existem, no caso de uma visdo
realista!

Um dos primeiros defensores da materialidade do gene foi Herman Muller. Para
ele, os genes realmente existiam, ainda que, na época, a Unica forma de reconhecer a sua
presenca fosse pelos seus efeitos: “... estdo presentes dentro da célula milhares de
substancias distintas — o0s ‘genes’; esses genes existem como particulas
ultramicroscopicas; sua influéncia, entretanto, permeia toda a célula... os genes estdo no
cromossomo... A composi¢do quimica dos genes, e as formulas das suas reacgdes
permanecem ainda bem desconhecidas”. “O que eu quero dizer... com o termo ‘gene’
material ¢ qualquer substancia que, em dados meios... ¢ capaz de causar a reprodugdo de
sua propria composi¢do especifica, mas que pode, no entanto, mudar repetidamente —
‘mutar’ — e ainda manter a propriedade de se reproduzir em suas varias novas formas”.
(Muller, 1922, citado por Falk, 1986, p. 149-150).

A partir dessa nog¢do vaga sobre a natureza material do gene, foram
desenvolvidos o segundo e o terceiro modelos de gene construidos pelos geneticistas - o
Modelo Classico e o Modelo Bioquimico.

O Modelo Classico de gene foi desenvolvido por volta dos anos 1940, quando a
genética combinava analise de cruzamentos com estudos de citologia, embriologia e
reproducdo. Nesse tempo, o gene era descrito como uma unidade material indivisivel
encontrada no cromossomo. O cromossomo era visto como sendo similar a um “colar
de contas”, cada conta sendo um gene. Benzer (1957) mostrou que os genes nao eram,
como se propunha antes, unidades de mutagao, recombinagao e func¢do. Ele mostrou que
varias mutacdes podem ser encontradas num gene; logo, a unidade de mutacdo devia ser
menor do que um gene. A recombinagdo, por sua vez, envolvia muitos genes; logo, a



unidade de recombinagdo deveria ser maior do que o gene. O gene passou a ser
entendido, entdo, apenas como unidade de transmissdo e de funcdo (cistron). Esta
unidade existia em diferentes variantes, chamadas de alelos. Existia entdo uma nogao
vaga de que o gene seria ou agiria como uma enzima, catalisando processos quimicos
no organismo, que resultariam nas caracteristicas fenotipicas. As relagdes entre genotipo
e fendtipo eram entendidas como relagdes causais simples: o gene simplesmente
determinaria uma caracteristica. (Gericke e Hagberg, 2007). A visao sobre o conceito de
gene era, naquela época, ambigua, meio instrumentalista, meio realista.

A genética classica das analises de reprodugdo e citologia de plantas e animais
foi suplantada em meados do século por uma pesquisa genética baseada principalmente
em experimentos microbioldgicos com fungos, bactérias e virus. Nesse contexto, foi
desenvolvido o Modelo Bioquimico, no qual o gene continuava a ser descrito como
uma unidade material indivisivel encontrada no cromossomo € como uma unidade de
fungdo e transmissdo, que existia em variantes chamadas de alelos, tal como no Modelo
Classico de gene. Entretanto, no modelo bioquimico, afirma-se de modo decisivo que o
gene era responsavel pela produg¢do de uma enzima especifica, que originava um trago.
Nao se aceitava mais, entdo, que o gene era, ele mesmo, uma enzima: aparecia a idéia
de que o gene produz enzimas. Esta foi a época em que Beadle e Tatum (1941)
propuseram o célebre slogan: “um gene — uma enzima” (Gericke e Hagberg, 2007). As
relacdes abstratas do modelo classico se tornam reacdes bioquimicas no modelo
bioquimico. Entretanto, estas relacdes continuam sendo vistas como relagdes causais
simples.

Com o crescimento do conhecimento da genética e através de uma série de
desenvolvimentos que ndo discutiremos aqui, a visdo instrumental foi substituida por
uma compreensdao material do gene (El-Hani, 2007, p. 298). Nas décadas de 1940 e
1950, uma compreensao das bases fisico-quimica da heranca era ativamente perseguida
pelos pesquisadores. Mas, havia grandes duvidas: no cromossomo, temos proteinas e
acidos nucléicos. Quais sdo as moléculas responsaveis pela heranca? A aposta da
maioria dos pesquisadores era de que proteinas seriam a base da heranca. Afinal, sdo
muitas as caracteristicas de um organismo que s3o herdadas e as proteinas tém vinte
blocos de construgdo (aminoacidos), contra quatro nucleotideos dos acidos nucléicos!
Parecia mais correto pensar que proteinas poderiam ser responsaveis pela heranga de
tantas caracteristicas diferentes.

No entanto, em 1944, Avery e seus colaboradores identificaram os acidos
nucléicos como a base material da hereditariedade. Para surpresa de muitos
pesquisadores, eram os acidos nucléicos a base da heranga, ndo as proteinas que
formavam com eles os cromossomos! Contudo, ndo havia ainda uma compreensao
fisico-quimica da organizagdo desses acidos nucléicos e de como eles poderiam mediar
a heranca (Keller, 2002). Foi entdo que, em 1953, Watson e Crick apresentaram o
modelo da dupla hélice do DNA, o que fez com que esta molécula fosse reconhecida
como a base material da heranca (Keller 2002). Uma engenhosa hipdtese encontrada
neste modelo explicava como aquela molécula feita por quatro blocos de construcao
podia ser responsavel pela heranca de tantas caracteristicas: a hipdtese da seqiiéncia. De
acordo com esta hipotese, apresentada por Crick (1958), a seqiiéncia de nucleotideos
correspondia a seqiiéncia de aminodcidos de uma proteina, e as proteinas constituem,
por sua vez, o nivel mais basico do fenotipo. Crick sintetizou isso no que chamou, de
brincadeira, de dogma central da biologia molecular: o DNA faz RNA, o RNA faz
proteinas, e as proteinas nos fazem. Isto €, o fluxo de informagdo ¢ sempre do DNA
para o0 RNA, e do RNA para a proteina, e nunca na direcdo oposta (Smith e Adkison,
2008, p. 11). Isso depois mudaria, com a descoberta de um fluxo contrario do RNA para



o DNA, mas jamais se descobriu um fluxo de informagao de proteinas para RNA ou
DNA.

O modo como Crick expressou o dogma da biologia molecular mostra como o
reducionismo permanecia forte na genética! Mas esta foi, sem davida, uma hipotese
poderosa: a partir dela Crick previu que existiria uma molécula que fazia com que
nucleotideos correspondessem a aminoacidos. Esta previsao foi cumprida quando foi
descoberto o RNA transportador (RNAt). A partir desta previsao, elucidou-se o codigo
genético, e assim por diante.

O modelo da dupla hélice explicava varias caracteristicas necessarias ao material
genético, como base da heranga: auto-replicacdo, especificidade e contetido
informacional (Gericke e Hagberg, 2007, p. 20). Com o modelo de Watson e Crick, a
longa busca pela base material da heranca havia terminado (Gericke e Hagberg, 2007, p.
20). O modelo da dupla hélice do DNA foi responsavel pela aceitacdo ampla de uma
visdo realista sobre o conceito de gene, que passou a ser entendido como uma sequéncia
especifica e discreta de nucleotideos de DNA, envolvido em uma funcdo especifica
(Falk, 1986, p. 158; Keller, 2000, p. 15, 35-36). Este modelo foi a base para o Modelo
Molecular Classico de gene, de acordo com o qual um gene ¢ um segmento de DNA
que codifica um produto funcional, que pode ser uma cadeia polipeptidica ou uma
molécula de RNA. Nesse conceito, o gene tem uma localizacao fixa no cromossomo ¢ ¢
tratado como uma unidade no genoma que ndo tem interrupgdes, com um comego € um
fim claro, que desempenha uma tunica fung¢do. O gene permanece como unidade de
funcdo (cistron) e de heranga, e passa a ser também uma unidade estrutura no genoma
(El-Hani, 2007, p. 298; Gericke e Hagberg, 2007, p. 20). Nesse sentido, o modelo
molecular classico atualizou, em bases moleculares, a idéia mendeliana de unidade de
heranga, anterior ao nascimento da propria genética. Mas, mais do que isso a
combinagdo de uma visdo estrutural e funcional num modelo simples de gene
molecular, com estrutura bem definida, limites facilmente determindveis ¢ fun¢ao unica,
levou a grandes avancos da pesquisa no campo entdo nascente da biologia molecular
(El- Hani, 2007, p. 298).

Notem que, no modelo molecular classico, o procedimento ndo ¢ mais aquele da
genética classica: ndo se conclui o que € um gene a partir do fendtipo. Ao contrario, as
explicagdes se concentram sobre a estrutura e fun¢do do gene no nivel molecular, e o
fenotipo € visto como conseqiiéncia de relacdes moleculares. Estas relagdes causais ja
ndo sdo tdo simples: elas sdo reagdes bioquimicas explicadas de modo detalhado. Vocés
ja devem ter notado que esse modelo ¢ um dos mais freqlientes nas salas de aula e nos
livros didaticos, tanto no ensino médio como no ensino superior.

Outra novidade importante da década de 1950 foi que a genética e a biologia
molecular comegaram a usar cada vez mais termos que se referiam a ‘informagdo’,
como, por exemplo: “informagdo genética”; “codigo genético”, “programa”. Isso tem
sido chamado de “discurso da informagao” (Kay, 2000). Dai surgiu uma outra no¢ao
muito popular em livros didaticos, na midia e na opinido publica, a concepgdo
informacional do gene. A concepgao informacional pode ser vista como conseqiiéncia
do Modelo Molecular Classico: os genes passaram a ser vistos, entdo, ndo apenas como
unidades funcionais e estruturais, mas também como unidades informacionais. Essa
visdo informacional ¢ uma nova encarnag¢do, ou ao menos, uma extensao da visdo
funcional dos genes. (El-Hani, 2007, p. 298-299). Esse “discurso da informacgdo” na
biologia tem sido considerado problematico, no entanto, porque ndo se fornece
defini¢des claras e precisas do que se chama de ‘informag¢ao’ nesta ciéncia. Este termo
mais parece uma metafora do que um conceito, e nao ha ainda uma teoria da informacgao
bioldgica consistente, que possa lhe dar sentido claro e preciso (Griffiths, 2001). Mas



esta ja ¢ uma outra historia, que nos leva de um periodo em que a ciéncia veio
produzindo uma compreensdo cada vez mais clara dos genes e de seu papel para os
seres vivos, para um novo tempo, a partir da década de 1970, no qual mais e mais
davidas sobre o que sdo os genes e qual o seu papel foram se acumulando. Isso &,
contudo, assunto para outra aula.

Questoes propostas:

1) Os diagramas abaixo representam os modelos historicos do conceito de gene. Cada
estudante devera escolher um dos modelos e explica-lo para os seus colegas de equipe.
Com base no texto e na explicacao do colega, a equipe devera descobrir qual o modelo
historico representado em cada diagrama.
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l
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2) O que voce entende por visdo instrumentalista e visdo realista?
3) Como vocé classifica cada um dos quatro modelos representados nos diagramas
quanto a natureza do gene - instrumental ou real?Justifique a sua resposta.



ANEXO III
Texto 2 - Propostas para o conceito de gene

Abandono do conceito de gene. Alguns autores, como Keller (2000), Gelbart (1998) e
Portin (1993) propuseram o abandono do conceito de gene. Keller, por exemplo,
escreve que o gene ¢ um conceito problematico e sugere que chegou o tempo de forjar
novas palavras e deixar este conceito de lado. Portin afirma que nosso conhecimento da
estrutura e fungdo do material genético ultrapassou a terminologia usada para descrevé-
lo e que pode ser o caso de que o termo ‘gene’ nao seja mais util.

Genes como processos. Posteriormente, Keller (2005) mudou sua posi¢ao, afirmando
que o conceito de gene poderia ser mantido, mas apenas no contexto de uma
compreensdo das complexas redes informacionais que constituem a célula e, além disso,
de uma maneira mais dindmica. Para ela, o século XXI sera o século dos sistemas
genéticos, nao do gene. Para que este conceito ndo seja abandonado, entdo, serd preciso
enfrentar os desafios colocados pela complexidade bioldgica e construir novas maneiras
de falar. Para compreender os sistemas de interacdo entre os componentes dos sistemas
vivos, sera preciso superar héabitos arraigados de pensamento e linguagem que dao
prioridade as partes do sistema, em vez do sistema vivo como um todo. Estes héabitos
sdo muito problemdticos quando genes sdo tomados como estas partes, porque genes
ndo tém qualquer significado quando isolados. Keller trata a célula como um sistema de
producdo de significados que transforma seqiiéncias de nucleotideos em genes. Neste
contexto, o conceito de gene pode sobreviver no século XXI, mas apenas se genes
passarem a ser entendidos como verbos, € ndo mais substantivos. Num tom similar, El-
Hani, Queiroz e Emmeche (2009) argumentam que o significado de um gene ndo esta
contido na seqiiéncia de nucleotideos do DNA, mas emerge como um processo que
envolve o sistema pelo qual os genes sdo interpretados, que inclui a célula e, em alguns
casos, até mesmo o ambiente supracelular. Genes ndo estdo dados no DNA, portanto,
mas sao construidos pela célula. Esta visdo ¢, na visdo destes cientistas, fundamental
para entendermos que nao ¢ o DNA que controla a célula, ndo ¢ o DNA que faz coisas
com a célula, como se costuma ensinar, mas a cé€lula ¢ que faz coisas com o DNA. O
DNA ¢ um repositorio de informagdo bioldgica util, e ndo um catalisador de processos,
ou um programa de desenvolvimento, ou um controlador da célula.

Conceito sistémico de gene (Pardini e Guimaraes, 1992) — De acordo com o conceito
sistémico, “o gene ¢ uma combinagdo de (uma ou mais) sequéncias de acidos nucléicos
(DNA ou RNA), definido pelo sistema (a célula inteira, interagindo com o ambiente)
que corresponde a um produto (RNA ou polipeptidio)” (Pardini e Guimaraes, 1992, p.
713 e 717). Essa defini¢do trata o genoma como parte do sistema celular, que “constroi,
define e usa o genoma como parte do seu mecanismo de memoria, como um banco de
dados interativo” (Guimaraes e Moreira, 2000, p. 249, citado em El-Hani, 2007, p. 305).
Os autores ressaltam a dinamica da relagdo entre a informagao codificada e o produto da
sua codificacdo, que ¢ muito complexa e varia com as condigdes espaciais e temporais
em que ocorre. Eles argumentam que o significado de um segmento de DNA ¢ relativo,
dependendo do sistema de expressdo génica no qual ele estd inserido. Assim, seu
significado pode ser plural: a natureza plural dos genes, particularmente em eucariotos,
se origina da dependéncia da expressdo génica em relagdo ao contexto celular e
supracelular (Pardini e Guimaraes, 1992, p. 716; El-Hani, 2007, p. 305).



Conjunto de Dominios para Transcri¢ao Ativa — DSATs (Fogle, 1990; 2000) — Em
sua proposta, Fogle reconhece que o gene ¢ construido pela reunido de dominios
encontrados no DNA. Os ‘dominios’ sdo sequéncias de nucleotideos que podem ser
distinguidas umas das outras com base nas suas propriedades estruturais eOu
atividadesfuncdes: éxons, introns, promotores, intensificadores (enhancers), operadores
etc. (Fogle, 1990, p. 367; El-Hani, 2007, p. 304). Essas sequéncias se combinam para
formar genes e sdo necessarias para influenciar o fenotipo. Dominios podem ser
combinados de variadas formas para formar conjuntos, ou como Fogle chamou,
“conjunto de dominios para a transcrigcao ativa” (DSAT, do inglés) (El-Hani, 2007, p.
304). Essa estrutura de conjuntos elimina a necessidade de encontrar uma unica unidade
genética que corresponderia a um gene. Um dominio pode fazer parte de mais de um
gene € os genes nao se encontram no DNA, sendo construidos pela célula. Sdo os
dominios que se encontram no DNA. Assim, torna-se mais facil acomodar fendmenos
como genes encontrados dentro de outros genes e genes sobrepostos (Fogle, 1990, p.
367).

Conceito Molecular Processual de Gene (Griffiths e Neumann-Held, 1999) — O
conceito de gene molecular processual propde tratar os genes ndo como meras
seqliéncias no DNA, mas como todo o processo molecular subjacente a expressdao de
um produto particular (um polipeptidio ou um RNA) (Griffiths e Neumann-Held, 1999,
p-661). Desta perspectiva, o *gene’ € um processo que ocorre repetidas vezes e conduz a
expressao regulada de um produto polipeptidico particular (Griffiths e Neumann-Held,
1999, p.659). A proposta de Griffiths e Neumann-Held trata os genes, portanto, como
processos, € nao entidades fisicas no DNA. A natureza processual desse conceito torna
possivel acomodar anomalias que o modelo molecular cldssico tem dificuldade de
enfrentar, tal como splicing alternativo e edicdo de mRNA. A chave para se lidar com
essas anomalias estd no fato de o conceito de gene molecular processual incluir no gene
os proprios processos de splicing alternativo e edicdo de mRNA (EI-Hani, 2007, p. 303;
Griffiths e Neumann-Held, 1999, p. 659). Se, a partir da mesma seqiiéncia de DNA,
dois produtos protéicos sdo originados a partir de padrdes diferentes de splicing, temos
ai dois genes moleculares processuais, porque temos dois processos distintos de
splicing.

Gene-P e Gene-D (Moss, 2001; 2003) — A proposta de Moss, diferentemente das
demais apresentadas aqui, ndo oferece uma nova defini¢do para gene. O que ele propde
¢ uma distin¢do de dois significados atribuidos ao conceito, gene-P e gene-D, os quais
sdo freqlientemente misturados na referéncia de um unico termo “gene”, tanto por
cientistas, professores, estudantes, opinido publica etc. Esta ¢ uma confusdo com
importantes conseqiiéncias sociais, porque da for¢ca ao determinismo genético, a idéia de
que temos uma série de caracteristicas, mesmo bastante complexas (comportamentos,
inteligéncia etc.), que seriam determinadas apenas por genes. De um lado, temos o
gene-P: o gene como determinante de fenotipos ou diferengas fenotipicas. De outro, o
gene-D: o gene como recurso para o desenvolvimento. O Gene-P ¢ um instrumento para
a realizacdo de algumas tarefas relevantes na genética, como a anélise de genealogias ou
heredogramas. Quando se fala de um gene no sentido do Gene-P, fala-se simplesmente
como se ele causasse o fenodtipo. Por exemplo, quando falamos em gene para olhos
azuis, falamos como se houvesse um gene que determina essa cor de olhos: este ¢ um
Gene-P. Contudo, ndo existe um gene para olhos azuis. Olhos podem ficar menos
pigmentados por uma diversidade de problemas na via de sintese de pigmentos na firis,
que tém origem em mutagdes numa diversidade de genes. Contudo, para entender o



resultado de um cruzamento entre um pai de olhos castanhos e uma mae de olhos azuis,
podemos simplificar a situag@o e falar como se houvesse um gene que determina olhos
azuis. Este gene-P ¢ uma ficcdo util para realizar essa tarefa da genética, a analise de
heredogramas, a previsdo de resultados de cruzamentos. Por sua vez, o gene-D ¢
considerado uma entidade real, definido por alguma seqiiéncia molecular no DNA. Ele
ndo determina, contudo, caracteristicas fenotipicas. Ele ¢ um recurso, entre varios
recursos igualmente importantes (genéticos, epigenéticos, ambientais), para que ocorra
o desenvolvimento de caracteristicas. O gene-D cumpre papéis distintos do gene-P, em
outras tarefas importantes desempenhadas por geneticistas e bidlogos moleculares.
Gene-P e Gene-D sdo conceitos distintos, que apresentam idéias diferentes sobre o que é
um gene. Nao existe qualquer pedago de DNA, ou qualquer outra coisa que seja
simultaneamente Gene-P e Gene-D (Moss, 2001, p. 4; El-Hani, 2007, p. 304). Temos
aqui um exemplo de como a hibridizacao de conceitos e modelos pode ser perigosa: se
confundimos o gene-P, que ndo existe e ¢ pensado como se determinasse caracteristicas,
com o gene-D, que existe, mas ndo determina caracteristicas, concluiremos que, apesar
de toda a complexidade do desenvolvimento, ha caracteristicas determinadas apenas por
genes. NOs nos tornaremos convencidos de que o determinismo genético ¢ correto. Isso
ocorre o tempo todo, porque as pessoas hibridizam essas duas idéias. Se ndo as
confundimos, saberemos que gene-P sdo importantes para fazer tarefas como analisar
genealogias, mas ndo existem. Sdo fic¢cdes Uteis. Falamos como se determinassem
caracteristicas, mas apenas para facilitar a analise das genealogias. E saberemos também
que genes-D, aqueles que estdo 14 nas células, ndo determinam caracteristicas. Teremos
consciéncia de que a construcao das caracteristicas fenotipicas € um processo complexo,
raramente redutivel a expressdao de um Unico gene.

Conceito de gene do Projeto Genoma Humano - PGH (Venter et al. 2001; Smith e
Adikson, 2008) — O PGH teve como objetivo principal determinar a sequéncia do DNA
humano e identificar os genes codificados nele. Na “Era Genomica Moderna”, quando o
genoma humano foi seqilienciado, genes sdo identificados de fato pelos chamados
quadros de leitura aberta (ORFs). ORFs sdo sequéncias de nucleotideos em uma
molécula de DNA que tem potencial para codificar um polipeptideo ou uma proteina e
que contem também as sequéncias correspondentes aos cédons de iniciacao (AUG) e de
terminacao (UAA, UAG, UGA) da transcri¢ao. Desta forma, houve uma mudanga
sucessiva no foco da genética: a funcdo através das geracdes (herangatransmissao) foi
substituida, primeiro, pela fun¢do no individuo, depois, pelas sequéncias funcionais, e
entdo, pela pesquisa atual das fungdes das sequéncias determinadas pelo PGH (Smith e
Adkison, 2008, p. 8, 9 e 12). Num glossario associado ao PGH, o gene ¢ definido como
“a unidade fisica e funcional fundamental da hereditariedade. Um gene ¢ uma seqiiéncia
ordenada de nucleotideos localizada em uma posicao particular em um cromossomo
particular que codifica um produto funcional especifico (i.e., uma proteina ou molécula
de RNA)”
(http://www.ornl.gov/sci/techresources/Human_Genome/glossary/glossary_g.shtml).
Esta ¢ uma defini¢do que pode ser considerada conservadora nos dias de hoje,
correspondendo ao modelo molecular classico. Contudo, num dos artigos que
apresentaram o esbogo da seqiiéncia do genoma humano, em 2001, encontramos outra
compreensdo do gene, distinta do modelo molecular classico. Venter et al. (2001, p.
1317) afirmam que um gene ¢ um locus de exons co-transcritos, a partir da consideragao
de que um unico gene pode originar multiplos transcritos e, portanto, multiplas
proteinas distintas com multiplas fung¢des, por meio do splicing alternativo e de sitios
alternativos de iniciagdo e termina¢ao da transcricao.
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Genon e Transgenon (Scherrer e Jost, 2007a, b) — Nessa proposta, os autores
localizam o gene na sequéncia ininterrupta de acidos nucléicos que emerge apenas no
nivel do mRNA, antes da tradugdo. Eles explicam que a sequéncia ininterrupta de
mRNA ¢ a unidade de fungdo e andlise genética, uma vez que, ao ser traduzida
fielmente, constitui o equivalente da cadeia de polipeptidios produzida. Na sua
definicdo, os autores também adicionam a sequéncia do mRNA as seqiiéncias
regulatdrias no transcrito € os produtos que atuam sobre a regulacdo génica. Para dar
conta desses fatores adicionados a sequéncia codificante, os autores cunharam os termos
Genon e Transgenon. O Genon (contragdo das palavras ‘gene’ e ‘operon’) se refere ao
programa associado a seqiiéncia codificadora no mesmo cromossomo do qual foi
transcrito o mRNA, que regula a transcrigdo de um gene. O conjunto dos fatores
regulatorios codificados por outros cromossomos relacionados a um dado genon ¢
chamado por eles de Transgenon. Uma conseqiiéncia dessa defini¢ao ¢ que, em muitos
casos nos eucariotos, o gene ndo pode ser diretamente identificado no nivel do DNA,
uma vez que no DNA a sequéncia ¢ interrompida por introns. Ao invés disso, o gene ¢
construido no processamento do RNA, incluindo, por exemplo, o splicing alternativo de
varios exons dirigida pelo Genon e a edigdo do mRNA dirigida pelo Transgenon. O
gene finalmente emerge como uma sequéncia ininterrupta de acidos nucléicos no nivel
do mRNA, antes da tradu¢do, com uma correspondéncia fiel com a seqiiéncia de
aminodcidos produzida na sintese de um polipeptidio. Depois da tradug¢do, o genon
termina seu papel e desaparece (Scherrer e Jost, 2007b, p. 65-70; 2007a, p. 3-6).

ENCODE (Gerstein et al. 2007; Smith e Adkison, 2008) - A mais recente pesquisa a
ter um impacto importante em nosso entendimento sobre os genes € o genoma € 0
projeto ENCODE (Enciclopédia de Elementos do DNA). O ENCODE ¢ um consorcio
internacional de cientistas que busca identificar as fun¢des de varios tipos de elementos
conhecidos no DNA, como éxons, introns, promotores, terminadores etc. Baseados nos
seus achados, cientistas do ENCODE argumentam que uma seqiiéncia, para ser um
gene, deve satisfazer as seguintes condigdes: 1. O gene ¢ uma seqiiéncia genomica (de
DNA ou RNA) que codifica diretamente produtos moleculares funcionais, seja RNA ou
proteina; 2. No caso em que ha muitos produtos funcionais compartilhando regides
sobrepostas, entende-se como gene a unido de todas as sequéncias genomicas
sobrepostas que os codificam; 3. Essa unido deve ser coerente, mas ndo requer que
todos os produtos necessariamente compartilhem uma subsequéncia comum. A partir
dessas condicdes, os cientistas do ENCODE definiram gene como a unido de sequéncias
genOmicas que codificam um conjunto de produtos funcionais potencialmente
sobrepostos. (Gerstein et al. 2007, p. 676 e 677; Smith e Adkison, 2008, p. 13 e 15). O
foco dessa definicdo estd nos produtos, e como conseqiiéncia disso, ndo existe uma
relagdo de um-para-um entre uma sequéncia codificadora no nivel do DNA e um
produto funcional (Scherrer e Jost, 2007b). Por exemplo, os produtos do splicing
alternativo, como compartilham sequéncias em comum, sdo considerados produtos de
um Unico gene. Entretanto, diferentes produtos protéicos que se originam de um unico €
grande transcrito de mRNA policistronico ndo sdo considerados como derivados de um
unico gene se os produtos finais ndo compartilham qualquer bloco de sequéncia. (Smith
e Adkison, 2008, p. 15).



Questoes propostas:

1. Vocés identificam semelhangas entre algumas das propostas acima? Quais
semelhancas percebem?

2. Qual a proposta de conceito de gene que mais lhe pareceu interessante frente a crise
do modelo molecular classico de gene. Justifique o porqué e discuta com os seus
colegas de equipe a sua opinido. Ao final da discussdo, verifiquem qual a opinido que
prevaleceu na equipe.



ANEXO IV

QUESTIONARIO SOBRE O CONCEITO DE GENE

A. Dados gerais

1. Nome:

2. Endereco eletronico:

3. Semestre:

4. Género: () Masculino () Feminino
5. Idade:

B. Questdes abertas (tente responder com letra legivel)

1. Em sua visdo, o que ¢ um gene?

2. Observe as figuras abaixo.
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(De Alberts, B. et al. Molecular Biology of the Cell (3™ ed.). Garland Publ. 1994.
Splicing alternativo do gene Src. Disponivel em http://www.ncbi.nlm.nih.gov/PubMed/)

As figuras mostram dois casos de splicing alternativo. Vocé considera que o splicing
alternativo de RNA tem alguma conseqii€éncia importante para o conceito de gene? Caso
vocé pense que hd, qual ¢ a conseqiiéncia? Caso vocé pense que ndo hd, por favor,
explique por que pensa desse modo.

3. Observe a figura abaixo.

Pré-mRNA | CAA UAA .
Edicao do RNA
A -y
RNA naoc-editado RNA editado
CAA UAA ] [ UAA UAA ]
1 Traducgao Tradugio l
e e
Apo-B100 Apo-B48
Figado Intestino

(De Cooper, G. M. e Hausman, R. E.. 4 Célula - Uma abordagem molecular (3rd ed.).
Artmed. 2007. Edigdo do mRNA da apoliproteina B.)

Esta figura mostra o mecanismo de edi¢do de mRNA da apoliproteina B no figado e no
intestino humano. Vocé considera que a existéncia do mecanismo de edicdo de RNAm
tem alguma conseqiiéncia importante para o conceito de gene? Caso voc€ pense que ha,



qual ¢ a conseqii€éncia? Caso vocé pense que nao ha, por favor, explique por que pensa
desse modo.

4. Observe a figura abaixo.
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A figura acima mostra os genes D e E do bacteriéfago £X174, superpostos na mesma
fita de DNA. Em sua visdo, a existéncia de genes superpostos tem alguma conseqiiéncia
importante para o conceito de gene? Caso vocé pense que ha, qual ¢ a conseqiiéncia?
Caso vocé pense que ndo ha, por favor explique por que pensa desse modo.

C. Questoes fechadas

1. Observe a figura abaixo.

I

(De Russell, P. J. iGenetics (1*" ed.). Benjamin Cummings. 2002. Um heredograma
mostrando a transmissao do trago autosomico recessivo do albinismo.)



A figura acima representa a transmissao do albinismo em um heredograma. Por favor,
marque abaixo TODAS AS ALTERNATIVAS ACEITAVEIS sobre o que esta figura
representa:

a) Uma unidade hereditaria transmitida da geragdo parental para a progénie.

b) Uma seqiiéncia de DNA que codifica um produto funcional, que pode ser um
polipeptideo ou um RNA.

¢) Uma estrutura que transmite de uma geragdo para outra informagdes ou instrugdes
para o desenvolvimento e o funcionamento orgéanico.

d) Um determinador de fendtipos ou diferengas fenotipicas.

e) Um recurso para o desenvolvimento, lado a lado com outros recursos (epigenéticos,
ambientais) igualmente importantes.

f) Um processo que inclui seqiiéncias de DNA e outros componentes, que participam na
expressao de um produto polipeptidico ou um RNA particular.

g) Uma seqiiéncia de DNA com uma estrutura caracteristica.

h) Uma seqiiéncia de DNA com uma fungao caracteristica.

1) Uma seqiiéncia de DNA que contém uma informagao caracteristica.

2. Observe a figura abaixo.

lac operon

Promoter Promoter (Pc+) /Operator Trans-

| /
E coli ; ‘ /  B-Galactosidase gene  Permease acetylase
ot /

chromosome “J\\T\N lacl” ﬂ(\\{\‘ hu'b'[i}?ﬁ
Plocts

NSS4 e S

Terminator Structural genes Terminator

N

segment

Base pairs |« 1,040—*i -————3.075 ~—1254 —>l+—612—

(De Russell, P. J. iGenetics (1* ed.). Benjamin Cummings. 2002. Organizagdo dos
genes do operon lac de E. coli e elementos regulatorios associados, o operador, o
promotor € o gene regulatorio.)

A figura acima representa a estrutura dos genes do operon lac de E. coli com seus
elementos regulatorios associados. Por favor, marque abaixo TODAS AS
ALTERNATIVAS ACEITAVEIS sobre o que esta figura representa:

a) Uma unidade hereditaria transmitida da geragdo parental para a progénie.

b) Uma seqiiéncia de DNA que codifica um produto funcional, que pode ser um
polipeptideo ou um RNA.

¢) Uma estrutura que transmite de uma geragdo para outra informagdes ou instrugdes
para o desenvolvimento e o funcionamento organico.

d) Um determinador de fendtipos ou diferengas fenotipicas.

e) Um recurso para o desenvolvimento, lado a lado com outros recursos (epigenéticos,
ambientais) igualmente importantes.

f) Um processo que inclui seqiiéncias de DNA e outros componentes, que participam na
expressdao de um produto polipeptidico ou um RNA particular.

g) Uma seqiiéncia de DNA com uma estrutura caracteristica.

h) Uma seqiiéncia de DNA com uma fungao caracteristica.

1) Uma seqiiéncia de DNA que contém uma informagao caracteristica.



3. Por favor, marque abaixo APENAS AQUELA ALTERNATIVA QUE VOCE
PENSA QUE SEJA A MELHOR para caracterizar o que € um gene:

a) Um gene ¢ uma unidade hereditaria transmitida da gerag@o parental para a progénie.
b) Um gene ¢ uma seqiiéncia de DNA que codifica um produto funcional, que pode ser
um polipeptideo ou um RNA.

¢) Um gene ¢ uma estrutura que transmite de uma geragao para outra informacdes ou
instrucdes para o desenvolvimento e o funcionamento organico.

d) Um gene ¢ um determinador de fendtipos ou diferengas fenotipicas.

e) Um gene ¢ um recurso para o desenvolvimento, lado a lado com outros recursos
(epigenéticos, ambientais) igualmente importantes.

f) Um gene ¢ um processo que inclui seqiiéncias de DNA e outros componentes, que
participam na expressao de um produto polipeptidico ou um RNA particular.

g) Um gene ¢ uma seqiiéncia de DNA com uma estrutura caracteristica.

h) Um gene ¢ uma seqiiéncia de DNA com uma fungdo caracteristica.

1) Um gene ¢ uma seqiiéncia de DNA que contém uma informagao caracteristica.

4. Por favor, marque abaixo TODAS AS ALTERNATIVAS ACEITAVEIS sobre o que
¢ um gene: (caso deseje, vocé também pode marcar a alternativa que marcou na questao
anterior, além de todas as outras que considerar aceitaveis)

a) Um gene ¢ uma unidade hereditaria transmitida da geragao parental para a progénie.
b) Um gene ¢ uma seqiiéncia de DNA que codifica um produto funcional, que pode ser
um polipeptideo ou um RNA.

¢) Um gene ¢ uma estrutura que transmite de uma geragdo para outra informagdes ou
instrucdes para o desenvolvimento e o funcionamento organico.

d) Um gene ¢ um determinador de fenotipos ou diferencas fenotipicas.

e) Um gene ¢ um recurso para o desenvolvimento, lado a lado com outros recursos
(epigenéticos, ambientais) igualmente importantes.

f) Um gene ¢ um processo que inclui seqiiéncias de DNA e outros componentes, que
participam na expressdo de um produto polipeptidico ou um RNA particular.

g) Um gene ¢ uma seqiiéncia de DNA com uma estrutura caracteristica.

h) Um gene ¢ uma seqiiéncia de DNA com uma fung¢do caracteristica.

1) Um gene € uma seqiiéncia de DNA que contém uma informagdo caracteristica.
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