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Resumo

Este artigo analisa o tratamento de conceitos de gene em livros didaticos de biologia do ensino
médio brasileiros. Idéias sobre genes que foram largamente aceitas pela comunidade cientifica,
como o conceito molecular classico, de acordo com o qual o gene é um segmento de DNA que
codifica um produto funcional (polipeptideo ou RNA), tém sido desafiadas por uma série de
achados (e.g., genes interrompidos, splicing alternativo, edicdo de RNAm etc.). Nossos
resultados mostram que estas idéias sdo bastante utilizadas nos livros didaticos analisados, sem
que anomalias e criticas sejam consideradas. Defendemos a necessidade de incluir na educacéo
cientifica de nivel médio uma abordagem mais rica, atualizada e epistemologicamente bem
fundamentada dos conceitos de gene e dos fenémenos que desafiam idéias tipicas a seu respeito.
Para desenvolver essa sugestdo, discutimos como os livros abordam o splicing alternativo, um
dos desafios ao gene molecular classico.
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Abstract

This paper analyzes the treatment of gene concepts in Brazilian high school biology textbooks.
Ideas about genes that were largely accepted by the scientific community, such as the classical
molecular concept, according to which a gene is a stretch of DNA encoding a functional product
(polypeptide or RNA), have been challenged by a series of findings (e.g. split genes, alternative
splicing, mMRNA edition, etc). Our results show that these ideas are widely used in the analyzed
textbooks, without considering anomalies and criticisms. We advocate the necessity of including
in high school science education a richer, updated and epistemologically well founded approach
to the gene concepts and the phenomena challenging typical ideas about them. To expand on this
suggestion, we discuss how the textbooks address alternative splicing, one of the challenges to
the classical molecular gene.
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1. INTRODUCAO

Os resultados da avaliacdo de livros didaticos de biologia no dmbito do Programa
Nacional do Livro para o Ensino Médio (PNLEM), realizada em 2005 e 2006, mostraram a



existéncia tanto de avancos quanto de problemas persistentes na abordagem dos contetdos em
varias areas da biologia, incluindo a genética e a biologia celular e molecular (El-Hani et al.,
2007). Neste artigo, abordaremos em maiores detalhes um dos problemas conceituais
encontrados pela equipe de Biologia do PNLEM/2007, relativo ao conceito de gene, com o
intuito de trazer contribuicdes para uma abordagem mais rica, atualizada e epistemologicamente
bem fundamentada do assunto no ensino médio. Com base nos resultados do PNLEM, tomamos
como foco de investigacdo o ‘conceito molecular classico’ e a ‘concepcao informacional’ de
gene, visto que aqueles resultados mostraram seu predominio nos livros didaticos de biologia do
ensino médio analisados. Além disso, entre os desafios ao gene molecular classico,
concentramos nossa atencdo no processo de splicing alternativo, uma vez que este é um contetido
ja abordado em alguns livros de ensino médio.

Nas Gltimas trés décadas, uma série de fendbmenos colocou desafios importantes para o
chamado ‘conceito molecular classico’ de gene, de acordo com o qual um gene é um segmento
de DNA que codifica um produto funcional (polipeptideo ou RNA). Entre os desafios,
encontramos a existéncia de genes interrompidos, o splicing alternativo de RNA, os transposons,
0S genes superpostos e nidados, a edicdo de RNA mensageiro (RNAm) etc. (ver, por exemplo,
Fogle 1990, 2000; Falk 1986, 2000; Pardini & Guimardes 1992; Griffiths & Neumann-Held
1999; Keller 2000; Moss 2001, 2003; El-Hani 2005, 2007; El-Hani et al. 2006).

Dois desafios ao conceito molecular classico merecerdo especial atencao neste artigo, 0s
genes interrompidos e uma de suas consequéncias, o splicing alternativo. Muitos genes
encontrados em genomas eucarioticos sdo interrompidos, com sequéncias codificantes — éxons —
intercaladas com sequéncias nao-codificantes — introns —, 0 que requer um processo de retirada
dos introns do transcrito primario e subseqiente emenda de éxons num RNA mensageiro
maduro, para que a sintese protéica seja possivel. Esse processo, por si sO, € suficiente para
desafiar a relacdo de um para um entre a unidade de transcri¢cdo e um produto funcional, RNA ou
polipeptideo. Mas a situacdo se agrava ainda mais com a combinacao diferencial de éxons, que
possibilita que multiplas proteinas relacionadas (isoformas) possam ser formadas a partir de um
unico gene (Black, 2003), a depender, por exemplo, do genotipo sexual, do estado de
desenvolvimento/diferenciacao celular, da idade da célula e/ou da ativacdo de uma via particular
de sinalizacdo celular. Pode-se dizer, assim, que fendmenos como a existéncia de genes
interrompidos e o splicing alternativo tornam dificil sustentar a idéia geral de genes como
unidades (sejam estruturais, funcionais ou informacionais), que é parte essencial do conceito
molecular classico (Fogle, 1990).

Fendmenos como o splicing alternativo requerem que as concep¢des de gene ndo se
limitem ao simples esquema capturado em foérmulas como ‘um gene-uma proteina ou
polipeptideo’ (Falk, 1986; Fogle, 1990). E nem mesmo a reformulacdo para o esquema ‘um
gene-varias proteinas ou polipeptideos’ poderia acomodar suficientemente o desafio do splicing
alternativo ao conceito molecular classico. Além da perda de especificidade dos genes em
relacdo aos polipeptideos que serdo produzidos, visto que padrbes de splicing sdo determinados
pelo contexto epigenético celular (Keller, 2000), ndo é possivel esclarecer dessa maneira onde
afinal estaria 0 gene. Se 0 gene estivesse, ndo no DNA, mas em cada RNAm emendado,
adotando-se a formula ‘um RNA maduro-uma proteina’, também seria necessario acomodar o
fato de que o proprio RNAm pode ser modificado (edicdo de RNA) e de que o transcrito final
pode ser emendado a partir de éxons derivados de diferentes transcritos primarios (trans-
splicing). Se a intencdo for manter uma relagcdo de um para um entre gene e produto génico, 0
RNAm também ndo serd, assim, o local mais adequado para situar-se o gene. Além disso, genes
existentes em RNAs existiriam no zigoto recém-formado apenas como possibilidades (Keller,
2000), e, desse modo, ndo teriam a permanéncia e a estabilidade atribuidas aos genes desde a
origem do conceito. Estes genes demarcados no RNA ndo se encontrariam nos cromossomos e,
muitas vezes, sequer no ndcleo, visto que a versdo final do transcrito pode ser concluida apenas



no citoplasma. N&o poderiamos entdo eliminar do conceito de gene as idéias de estabilidade e
permanéncia, ou de existéncia nos cromossomos ou no nucleo? A questdo, entdo, seria a de se 0
conceito assim redefinido poderia cumprir os papéis explicativos que lhe cabem na genética e
biologia celular e molecular. Apenas para ilustrar as dificuldades que seguiriam de tal
redefinicdo, como poderiamos pensar nos genes como entidades que mediam a heranca de
caracteristicas de uma geracdo a outra se eles ndo possuissem suficiente estabilidade e
permanéncia, e existissem no zigoto apenas como possibilidades? Torna-se aparente que a
tentativa de manter o conceito de gene como unidade poderia terminar, assim, tendo um prego
alto demais, afastando nossa compreensao dos genes dos requisitos explicativos que nos fizeram
construir tal conceito em primeiro lugar.

Nosso interesse recai, em particular, sobre a possibilidade de introduzir no ensino
médio, mediante recontextualizacdo didatica, a explicacdo de fenémenos que desafiam o
conceito molecular classico, bem como os proprios debates sobre o conceito de gene. O foco
sobre livros didaticos resulta do papel crucial que eles ttm na formacdo de cientistas e
professores de ciéncia, bem como no préprio ensino médio. Propomos que o tratamento dos
sistemas biologicos em tais livros deve aproximar-se mais da complexidade dos sistemas
genéticos, a fim de evitar interpretacdes equivocadas por parte dos estudantes, que poderdo levar
a equivocos persistentes em seu entendimento de idéias fundamentais para a construcdo de sua
compreensdo do conhecimento cientifico, bem como para o exercicio de sua cidadania, como € o
caso das visdes deterministas sobre as relacdes entre genes e caracteristicas fenotipicas. Estas
interpretacdes equivocadas sdo fontes potencialmente importantes de simplificagdes excessivas
das relacbes genotipo-fendtipo e da estrutura e dinamica dos sistemas genémicos que
encontramos nos discursos sobre genes em diferentes esferas de nossa sociedade.

Como ponto de partida, investigamos a freqliéncia de ocorréncia do ‘conceito molecular
classico’ de gene nos livros, bem como a freqiiéncia e 0 modo de abordagem de fenémenos que
desafiam esse conceito, em particular, o splicing alternativo. Investigamos também o tratamento
dos genes como unidades ou carreadores de informagéo, ou seja, a concepgao ‘informacional’ do
gene. O problema com esta concepcdo reside na natureza do discurso da informacéo na biologia,
composto por uma série de metaforas a espera de uma teoria da informac&o bioldgica (ainda
inexistente) que possa atribuir-lhes sentido preciso (Griffiths, 2001; Stotz et al., 2004; El-Hani et
al., 2006). Sintomaticamente, o uso do conceito de ‘informacdo genética’ pode ndo estar sendo
acompanhado, nos livros de ensino médio, por qualquer referencial tedrico que lhe confira
sentido preciso, sendo este mais um ponto a ser verificado.

2. MARCO TEORICO

A idéia da existéncia de uma unidade hereditaria responsavel pela transmissao e
determinacdo de cada caracteristica ou traco fenotipico de um organismo teve sua origem no
conceito de ‘fator’ — 0 ‘gene mendeliano’ —, empregado por Mendel como um conceito abstrato
de natureza instrumental, uma unidade de calculo para expressar a regularidade da transmissao
de caracteres fenotipicos em cruzamentos, sem uma hipotese sobre possiveis entidades materiais,
reais que corresponderiam a eles (Falk, 1986). Nos primeiros anos de construcdo da genética
classica, ndo havia ainda uma distin¢édo clara entre o carater manifesto (o fenétipo) e o potencial
herdado de apresentar o carater (gen6tipo). Essa distingdo foi feita pelo geneticista dinamarqués
W. L. Johannsen, em 1908, o que o levou, entdo, a propor, em 1909, um termo para designar as
unidades que constituiriam o genétipo, ‘gene’. Os genes de Johannsen ainda eram entendidos,
contudo, como construtos instrumentais. Com o estabelecimento da teoria cromossémica da
heranga pelo grupo de T. H. Morgan, em 1911, prevaleceu uma compreensao sobre genes que
corresponde ao que Gericke e Hagberg (no prelo) denominam o ‘gene classico’, ndo mais
entendido como um construto instrumental, mas como uma entidade real, uma particula



indivisivel no cromossomo, no qual genes estariam organizados como as contas de um colar,
N&o se conhecia, contudo, a estrutura molecular dos genes, dos quais se tinha apenas a vaga
noc¢do de que fossem ou atuassem como enzimas na determinacao de um traco.

Na genética classica, o0 gene foi entendido inicialmente como uma unidade de func&o,
mutacdo e recombinacdo (Mayr, 1982). Mas foi eventualmente demonstrado que genes nao sao
unidades nem de recombinacdo nem de mutacdo. Assim, terminou por prevalecer a idéia de que
0 gene seria uma unidade de funcdo. Inicialmente, os resultados da bioquimica apontavam para o
‘gene bioquimico-classico’ que poderia ter sua funcdo explicada por sua reducdo a conexao
entre um traco fenotipico e uma enzima especifica produzida pelo gene. A compreensédo de que
nem todos os produtos génicos sdo enzimas levou a reformulacdo para ‘um gene-uma proteina’
e, depois, ‘um gene-um polipeptideo’, quando se descobriu proteinas constituidas por vérias
cadeias polipeptidicas, codificadas por genes distintos. A compreensdo de que RNAs também
podem ser produtos génicos levou, enfim, ao esquema ‘um gene-um polipeptideo ou RNA’. A
idéia de unidade foi preservada em todos esses esquemas e foi subseqientemente reforcada pelo
modelo de estrutura do DNA proposto por Watson e Crick, em 1953. Este modelo estabeleceu
com vigor uma visao realista sobre genes. Estavam colocadas as bases para a definicdo de genes
a partir de estruturas moleculares, e ndo a partir de tracos fenotipicos, bem como para a
construcdo do conceito molecular classico de gene.

O conceito molecular classico sobrepde a idéia mendeliana de unidade hereditaria ao
modelo molecular de gene (Fogle, 1990), configurando-se, assim, como um modelo hibrido, no
sentido de que mistura duas concepcOes distintas sobre genes. De acordo com ele, 0 gene é um
segmento continuo cuja sequiéncia de bases codificantes nao sofre interrupcdes; discreto, por ser
uma unidade individual que ndo se sobrepde a outros genes; com comeco e fim bem definidos; e
localizacdo constante. Neste modelo, genes sdo considerados unidades de estrutura — pelas
caracteristicas descritas acima —,de funcao — por produzirem um Unico polipeptideo ou um Gnico
RNA, que, por sua vez, teria uma funcdo Unica —, e, a partir da incorporacdo do discurso da
informacdo a biologia, também de informacdo. O conceito molecular classico e a concepg¢ao
informacional de gene sdo frequentemente sobrepostos no discurso sobre genes. Genes sdo
tipicamente vistos como portadores de informacéo, em sua sequéncia de bases, para produzir um
polipeptideo ou RNA.

O discurso da informacdo genética favorece, como argumenta Moss (2001, 2003), a
mistura indiscriminada de dois conceitos diferentes de gene, gene-P (‘p’ de preformacionista) e
gene-D (‘d’ de desenvolvimento). O gene-P corresponde ao entendimento do gene como
determinante de fendtipos ou diferencas fenotipicas. Trata-se de um gene definido a partir do
fendtipo, sem importar a seqiiéncia de DNA & qual ele corresponde. Trata-se de um construto
instrumental, de natureza classica, que tem um papel importante em alguns procedimentos da
genética, como, por exemplo, a analise de heredogramas, em que falamos de gene para cor do
olho azul, para pele albina etc. O gene-D, por sua vez, € um recurso para o desenvolvimento),
lado a lado com muitos outros recursos igualmente importantes para a producao de um fenétipo.
Pode-se dizer, portanto, que ele é indeterminado quanto ao fenotipo, por sua paridade causal com
outras biomoléculas como proteinas, RNAs, oligossacarideos etc. Uma das fontes do
determinismo genético é, para Moss, a confusdo entre gene-P e gene-D. A sobreposicdo entre
gene-P e gene-D esta relacionada a visdo do DNA como um programa para o0 desenvolvimento,
em que a informacédo para a constru¢do de um organismo estaria armazenada na sequéncia de
bases do DNA. Entendidos dessa forma, 0S genes continuam a ser vistos como causas
determinantes principais ou mesmo Unicas do desenvolvimento, ndo importa quanta evidéncia
exista contra essa idéia (Atlan & Koppel, 1990; Sterelny & Griffiths, 1999; Oyama, 2000;
Keller, 2000; Oyama et al., 2001; Moss, 2003; Neumann-Held & Rehmann-Sutter, 2006).

3. METODOLOGIA



Investigamos a mesma amostra de 18 livros didaticos de Biologia analisados pela
equipe de Biologia do PNLEM/2007. Os resultados aqui relatados ndo sdo parte, contudo,
daquela analise. Todos os capitulos dos livros foram analisados com base em técnicas de anéalise
de conteudo (Bardin, 2000). As obras foram analisadas qualitativamente, com base na literatura
historica e filosdfica sobre o conceito de gene, e quantitativamente, pela categorizacdo e
enumeracdo dos extratos de acordo com a freqliéncia de aparicdo de concepcodes significativas
(ou seja, categorias, sensu Bardin, 2000). Optamos pelo recorte de unidades de significacdo
complexas, os temas. Diferente do recorte de palavras ou frases precisas, o recorte de temas é de
ordem psicoldgica, sendo, geralmente, utilizado para estudar motivacdes de opinides, de atitudes,
valores, crencas e tendéncias (Bardin, 2000), e, portanto, € mais pertinente a nossa presente
investigacdo dos valores que, juntamente com conhecimentos e praticas, influenciam a
transposicdo didatica dos sistemas genéticos. Nossos temas consistem de excertos onde 0s
autores exprimem idéias a respeito de unidades perceptiveis como as palavras ‘gene’ e ‘DNA’.

As seguintes categorias — informadas pela literatura historica e filoséfica sobre
conceitos de gene - foram usadas na andlise das idéias sobre genes apresentadas pelos livros
didaticos: ‘gene molecular classico’; ‘gene informacional’; ‘gene-P’ e ‘gene-D’ (ambos sensu
Moss, 2001, 2003); ‘gene mendeliano’, ‘gene classico’ e ‘gene bioguimico-classico’ (sensu
Gericke e Hagberg, no prelo). Estas categorias foram explicadas acima, podendo ser
identificadas pelos termos em negrito. Num protocolo elaborado para cada livro, catalogamos 0s
excertos que poderiam conter: conceitos de gene e idéias sobre funcdo génica; citacdes de
diferentes tipos de sequéncias de DNA; citacdes de desafios ao conceito molecular classico,
sobretudo, o splicing alternativo; reconhecimento das dificuldades trazidas por esses desafios; o
conceito de informacao genética; metaforas e analogias sobre gene e DNA.

4. RESULTADOS E DISCUSSAO

Pode-se observar na Figura 1 que o conceito de gene-P se mostrou prevalente em 16 das
18 obras analisadas. A alta frequéncia desse conceito se deve, em grande parte, ao contetdo
extenso dos capitulos de genética, sobretudo de genética classica, em que aparecem muitos
exemplos de analises de genealogias/heredogramas e de probabilidades de heranca de fenétipos.
As ocorréncias do conceito de gene-P podem ser exemplificadas pelo seguinte excerto:

“[...] Para desenvolvé-la, a pessoa precisa ter as duas copias do gene para fibrose
cistica alteradas, tanto a proveniente da mée quanto a proveniente do pai” (Amabis
& Martho, 2005, Vol. 1, p. 116).

O conceito molecular classico foi o segundo mais freqliente em 16 das 18 obras (Figura
1). Esse resultado pode ser considerado até mesmo mais relevante do que a predominéncia do
gene-P, uma vez que o gene molecular classico permeia o conteddo de biologia das trés séries do
ensino médio e seu numero de ocorréncias é relativamente elevado em todos os contextos em
gue genes sdo discutidos, e ndo apenas em trechos que tratam de procedimentos especificos da
pesquisa genética. Além disso, na maioria das vezes em que genes sdo definidos explicitamente
pelos livros didaticos, o conceito molecular classico € empregado. A seguinte passagem oferece
um exemplo de ocorréncia do gene molecular cléssico:

“Um gene corresponde a porcdo da molécula de DNA capaz de codificar a sintese
de uma proteina. De acordo com a seqliéncia de bases nitrogenadas que possui nos
nucleotideos que o constituem, o gene determina a sequiéncia de aminoacidos na
molécula protéica produzida” (Paulino, 2005, Vol. 1, p. 81).

A Figura 1 também mostra que a frequéncia da concepc¢do informacional de gene é
elevada na maioria dos livros analisados, chegando a aparecer como a idéia mais prevalente em
dois deles. N&@o obstante, apenas cinco das 18 obras definem ‘informacao genética’, limitando-se



a idéia de que esta corresponde a sequéncia de nucleotideos em moléculas de DNA que
codificam polipeptideos ou RNAs. Nao é claro, contudo, que a informacdo nos sistemas
genéticos possa ser reduzida a seqiiéncias de substancias quimicas. Ela pode ser entendida, antes,
como 0 processo por meio do qual genes tém efeitos sobre os sistemas celulares que os
interpretam, como propdem EIl-Hani, Queiroz e Emmeche (2006). Em todas as obras, a
informacgdo nos sistemas bioldgicos € restrita aos genes e/ou DNA, ndo se reconhecendo a
possibilidade de outras estruturas celulares serem consideradas ‘informacionais’ (cf. Keller,
2000). O gene molecular classico, o gene informacional e o gene-P apareceram, em 30-45% do
total de ocorréncias dessas trés categorias, superpostos nas mesmas passagens, como ilustrado a
seguir:

“O nucleo das células contém filamentos chamados cromossomos, que possuem
genes com todas as informag6es. H& genes para a cor dos olhos e da pele; para a
producdo de horménios e de enzimas do aparelho digestério; até mesmo para
produzir as substancias quimicas que ddo origem ao impulso nervoso [...] Os genes
sdo compostos em média, por mil pares de nucleotideos que aparecem em uma
sequéncia especifica na molécula de DNA” (Coimbra, 2005, Vol. 2, p. 86).

O entendimento da relacdo geno6tipo-fenotipo presente nesta passagem esté intimamente
relacionado com a compreensdo do DNA como um ‘programa para o desenvolvimento’, no qual
toda a instrugdo para construir um ser vivo estaria depositada. Conforme El-Hani, Queiroz e
Emmeche (2005), quando a informacdo é concebida dessa forma, o “DNA se torna um tipo de
reservatdrio do qual toda ‘informacao’ numa célula flui e ao qual ela deve ser, em Gltima anélise,
reduzida” (p. 4). Este modo de compreender o desenvolvimento foi objeto de muitas criticas
(e.g., Oyama, 2000; Nijhout, 1990; Sarkar, 1996; El-Hani, 1997; Keller, 2000) e é uma das
fontes mais importantes das visdes deterministas genéticas. Ela esta presente, contudo, em 12
livros didaticos analisados, como o seguinte trecho ilustra:

“A estrutura conhecida como gene corresponde a um segmento ou pedaco da
molécula de DNA... Nos genes estdo as informagbes responsaveis pelas
caracteristicas do individuo, como a cor dos olhos, a cor dos cabelos, a forma do
nariz e, no caso de uma aranha, até mesmo o tipo de teia que ela tece para capturar
suas presas. Desse modo, o DNA funciona a semelhanca de um programa de
computador e o organismo corresponderia a um computador que trabalhasse
segundo as ordens do DNA” (Linhares e Gewandsznajder, 2005, p. 14).

Em uma das obras (Paulino, 2005), a metafora do DNA como programa chega a ser
descrita como poética e realistica numa questdo de vestibular que cita sem datar, Dawkins:

“Esta chovendo DNA 14 fora. Estdo chovendo instrucGes 14 fora; estdo chovendo
programas para a formacao de novas arvores’ (Dawkins, citado por Paulino, 2005,
Vol. 1, p. 87).

Os genes mendeliano, classico e bioquimico-classico foram menos freqlientes e, em
geral, apareceram no contexto de descri¢des da historia da biologia. Em 27% da freqiiéncia do
gene molecular cléssico, este é sobreposto ao gene mendeliano, quando o primeiro é descrito
como unidade hereditaria.Um exemplo é encontrado na seguinte passagem:

“Genes sdo apenas segmentos de DNA. Porém, sdo segmentos bem especificos que
controlam as estruturas e fungdes celulares. Eles sdo considerados a unidade
funcional da heranca bioldgica; sdo a sequéncia de bases que usualmente
codificam para uma sequiéncia de aminoacidos (Faucz e Quintilham, 2005, Vol. 3,
p. 15).
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Figura 1. Freqiiéncia de conceitos de gene nas obras de hiologia de ensine médio analisadas. (A) Obras
recomendadas e (B) obras excluidas, na avaliacdo do PNLER.

Similarmente, ha exemplos (10%) de gene molecular classico sobreposto ao gene
classico, quando genes sdo definidos como segmentos de DNA que se organizam em série como
as contas de um colar, como particulas que se enfileiram nos cromossomos — 0 que também traz
implicita a idéia mendeliana de unidade. Como exemplo, pode ser citado o seguinte trecho:

“Os genes estdo enfileirados nos cromossomos como as contas de um colar [...] se
dois ou mais pares de alelos estdo em um mesmo par de cromossomos homologos,



tendem a permanecer unidos e seguir para a mesma célula-filha” (Favaretto e
Mercadante, 2005, p. 143).

Idéias sobre funcdo génica aparecem em diferentes contextos dentro das obras
analisadas. Nos glossarios, as informagdes sobre genes sdo sucintas e, em geral, o gene é descrito
como segmento de DNA com informacdo para uma proteina e, menos frequentemente, com
informacdo para um trago. Nos capitulos de introducéo & biologia, & origem e a diversidade da
vida, predomina fortemente o gene informacional, enquanto a idéia de gene como segmento de
DNA que codifica um produto funcional também é abordada, mas de maneira secundéria. Os
contextos em que sdo tratados conteddos de biologia celular e molecular trazem maior
sobreposicao entre o gene molecular classico e a concep¢éao informacional, e a menor ocorréncia
de visOes deterministas sobre a etiologia dos tracos. Nestes contextos, sdo enfatizados, de
maneira causal e mecanicista, 0s processos que resultam na transcricdo de RNAs e traducdo de
polipeptideos. Quando conteldos de genética sdo abordados, é elevado o numero de ocorréncias
de definicBes do gene como ‘segmento de DNA com informacdo para um traco fenotipico’, o
que mostra a prevaléncia do determinismo genético neste contexto. Trata-se, contudo, do
contexto em que o conceito de gene-P é mais frequente. Mas este é também o contexto em que
fatores ndo-genéticos passam a ser considerados, aplicando-se a formula ‘entidades ambientais +
entidades genéticas resultam num traco/produto/funcdo’. Isso mostra como este modo de
reconhecer o papel do ambiente, por privilegiar a compreensdo da relagdo genes-ambiente de
maneira aditiva, ndo é suficiente para que se deixe de lado o determinismo genético (cf. EI-Hani,
1995).

A abordagem de desafios ao conceito molecular classico nas obras analisadas mostrou
as seguintes frequéncias: DNA néo-codificante (10 obras); genes interrompidos e splicing (9);
‘DNA lixo’ (7); seqliéncias regulatorias, principalmente promotores (5); genes repetidos (5);
genes dentro de genes (nested genes) e superpostos (3); splicing alternativo (3); edicdo de RNA e
transposons (1). Um ponto que merece destaque € o uso da expressdo ‘DNA lixo’ para descrever
seqliéncias de DNA ndo-codificante, uma vez que esta expressdo ndo é apropriada, por se tratar
de uma metéfora que negligencia e desvaloriza qualquer outro tipo de funcdo que as sequéncias
de DNA possam ter, sobretudo fungdes regulatérias, que tém sido detectadas com frequéncia
cada vez maior em regides nao-codificantes. Um aspecto positivo, entretanto, é que, das sete
obras que utilizam esta expressdo, quatro vdo além da afirmacédo de que se trata de sequéncias de
DNA que ‘ndo correspondem a genes’ e ‘sem funcdo’, e reconhecem a inadequacao desse termo,
como a seguinte passagem exemplifica:

“Cerca de 95% do DNA das células humanas é chamado de ‘DNA-lixo’, pois suas
sequéncias ndo correspondem a genes. No entanto, esse termo pode passar a
impressdo de que a maior parte do DNA humano ndo tem funcdo; o mais correto
seria afirmar que os cientistas ndo compreendem completamente sua funcdo”
(Laurence, 2005, p. 654).

Enquanto a maioria dos desafios ao gene molecular classico é mencionada de forma
sucinta pelos livros, o processo de splicing é o que apresenta, relativamente, a melhor descricéo,
incluindo desde a explicacdo do que sdo éxons e introns, as implica¢fes da presenca de introns
para a sintese protéica, até a excisdo de introns e emenda de éxons no processamento de RNA.
Metade das obras analisadas (9) tratam dos genes interrompidos. Contudo, apenas trés abordam o
splicing alternativo e somente duas destas discutem suas implicagcfes para a compreensdo do que
sdo genes. Para facilitar a transposi¢do didatica do tema, alguns autores recorrem a metéaforas
informacionais, como o seguinte trecho ilustra:

“Portanto, 0 que comanda a sintese da proteina é a mensagem codificada no RNA,
depois da excluséo dos introns, e ndo a do DNA. E como se mandassemos um
artigo para um jornal, traduzido do inglés para o portugués, com varios pedagos de



letras embaralhadas, que ndo fazem sentido, entremeadas ao texto correto,
obrigando o redator a cortas os trechos incompreensiveis (introns) e colar, em
ordem, os outros trechos (exons), notando que a continuidade nédo foi prejudicada”
(Frota-Pessoa, 2005, Vol. 3, p. 36).

Uma das abordagens mais completas é encontrada em Amabis e Martho (2005). Os
autores se referem a inexisténcia de “[...] colinearidade entre as cadeias polipeptidicas e os
segmentos de DNA que as codificam” e comentam que “a instrucdo para a sintese de proteinas
nos genes eucariéticos é geralmente interrompida por trechos da molécula que ndo codificam
aminoacidos” (p. 144). Citam a origem dos termos ‘éxon’ e ‘intron’, utilizam o termo ‘splicing’,
mas apresentam traducdo como ‘emenda e corte’, citam que a molécula de RNA recém-
sintetizada sofre uma série de modificacGes até ser transformada no RNAmM, mas que a remocao
dos introns é a mais importante. Citam até mesmo o complexo enzimatico que catalisa o splicing
(spliceossomo) e descrevem sucintamente as etapas por meio das quais esse complexo se liga ao
RNA e remove os introns. Por fim, introduzem o splicing alternativo, colocando a questdo sobre
a vantagem evolutiva da presenca de introns (pp. 144-147). Além disso, comentam as
implicacdes desse fenbmeno para nossa compreensao do que sdo genes (ver abaixo).

Consideramos satisfatéria a abordagem de genes interrompidos e do splicing em seis
das nove obras recomendadas na avaliagdo do PNLEM. Contudo, a abordagem do splicing
alternativo e, sobretudo, o reconhecimento desse processo como um desafio crucial (ver Santos,
2005; El-Hani, 2005, 2007; Solha, 2005) a idéia geral de unidade — seja estrutural, funcional ou
informacional - implicita no conceito molecular classico de gene parece ainda incipiente (Tabela
4), uma vez que aparece em apenas dois livros. Uma das obras aborda o splicing alternativo da
seguinte forma:

“[...] hoje ha vérios indicios de que, em alguns casos, um mesmo gene, trabalhando
em células diferentes, € capaz de produzir mais de um tipo de proteina [...] pelo
fato de existir mais de uma forma de cortar o mesmo pré-RNA, o que resultaria,
em cada caso, em segmentos diferentes utilizados como éxons” (Silva Janior e
Sasson, 2005, Vol. 1, p. 262).

Considerando que esses autores caracterizam gene como um “Segmento da molécula de
DNA, no qual esta codificada uma caracteristica hereditaria” (Glossario, Vol. 1, p. 393) e nédo
mencionam a existéncia de controvérsias sobre o estatuto dos genes ao fazerem alusdo ao
splicing alternativo, pode-se afirmar que eles conciliam o desafio trazido por esse fenémeno com
a ideia de unidade no DNA, em ultima andlise, assimilando o splicing alternativo, de tal maneira
que ele termina por ndo suscitar qualquer questionamento quanto ao modo como eles explicam
0s genes e sua relacdo com o fenotipo. Os outros dois livros que tratam do splicing alternativo,
colocam em questdo a compreensao dos genes a partir do exame desse fenémeno:

“Com 0 sequenciamento do genoma humano, os pesquisadores encontraram, no
entanto, evidéncias de que o DNA funciona de maneira mais complexa do que se
imagina. Um Unico gene pode, por exemplo, produzir trés tipos diferentes de
RNAm, cada um codificando a producdo de uma proteina diferente. E como se
existissem genes dentro de genes! Além disso, uma mesma molécula de RNAm
pode sofrer alteracbes apds a transcricdo, também resultando em proteinas
diferentes” (Laurence, 2005, p. 656).

“Os cientistas descobriram que uma mesma molécula de pré-RNA mensageiro
pode sofrer tipos diferentes de splicing em diferentes tipos celulares. Em outras
palavras, nos diferentes tipos de células pode haver diferentes tipos de segmentos
eliminados, de modo que o mesmo pré-RNA mensageiro é cortado e montado de



diferentes maneiras, dependendo do tipo de célula. Esse fenémeno é chamado de
splicing alternativo” (Amabis e Martho, 2005, p. 147).

Amabis e Martho (2005, p. 148) afirmam ainda que mais de 60% dos genes humanos
apresentam splicing alternativo e que esta seria a causa da ‘disparidade’ entre seu genoma e
proteoma. O gene DSCAM de drosofila é citado por eles como um dos casos mais notaveis de
splicing alternativo, onde a combinacdo diferencial de 115 éxons possibilita a producdo de
milhares de proteinas. Por fim, apresentam um texto extraido de ‘O século do gene’, de Evelyn
Fox-Keller (2002), que coloca explicitamente o problema do conceito de gene entendido como
unidade de estrutura e funcdo e discute genes interrompidos, sequéncias repetitivas de DNA,
genes superpostos, DNA criptico, transcri¢do reversa, genes nidados e promotores multiplos.
Além disso, trata-se de um texto que chega a propor que talvez o termo ‘gene’ deva ser
abandonado, cunhando-se novas palavras para desempenhar papéis dos quais aquele termo tem
sido incumbido1l.

7. Considerac6es Finais

Em nossa analise de 18 livros didaticos de biologia do ensino meédio, foi possivel
verificar que, ao privilegiarem determinados aspectos dos fendmenos de transmissdo do material
genético e funcdo génica, os autores estdo, a0 mesmo tempo, negando ou silenciando muitos
outros. Como ressaltam Nascimento e Martins (2005), o que ‘ndo é dito’ é altamente relevante,
como elemento de analise do discurso, ou seja, trata-se de um siléncio com significado, ndo se
limitando as palavras enunciadas o papel de condicionar a atribuicdo de sentidos pelos sujeitos
que interagem discursivamente. Dito de outra maneira, quando ndo dizemos certas coisas,
também estamos influenciando o processo de atribuicdo de significado de nossos interlocutores.
Na maioria dos livros analisados, o reconhecimento de que alguns fendmenos que séo discutidos
por eles correspondem a desafios ao gene molecular classico constitui uma auséncia notavel. O
mesmo pode ser dito do préprio reconhecimento da existéncia de debates sobre genes, ou da
auséncia de referéncia a importancia do contexto intracelular e extracelular, e de processos de
sinalizacdo celular, para a compreensdo da funcdo génica. Nao nos parece que esses aspectos ndo
possam ser recontextualizados como parte do conhecimento escolar do ensino médio, como
sugere, inclusive, a existéncia de livros que o fazem na amostra analisada.

Prevaleceram as explicacGes de genes no DNA com informacdo para um fendtipo e as
funcBes génicas de produzir um polipeptideo ou RNA e determinar caracteristicas dos
organismos. Pitombo et al. (2007), analisando idéias sobre genes em livros texto do ensino
superior, encontraram resultados semelhantes, o que indica, de um lado, uma possivel fonte, nos
livros do ensino médio, das idéias dominantes sobre gene e, de outro, que 0s problemas entrados
em nossa analise também aparecem no ensino superior. Ha, portanto, necessidade de
recontextualizacdo didatica dos debates sobre genes tanto no nivel médio quanto no nivel
superior de ensino. Outro achado importante reside na prevaléncia, nos livros analisados, da
visdo do DNA como o reservatério de toda a informacdo para construir um organismo, conforme
expressa, por exemplo, nas metaforas do programa genético ou do DNA como ‘livro da vida’.

Como discute Oyama (2000), ndo se deve diminuir a importancia da conex&o entre esse
modo usual de explicar a nocdo de ‘informacéo genética’ e o determinismo. Ela argumenta que o
determinismo genético é inerente a maneira como representamos genes e sua fungdao em sistemas
bioldgicos. Na visdo dessa filosofa da biologia, enquanto genes forem representados como se
carregassem informacéo sobre como um organismo se desenvolverd, eles continuardo a ser vistos
como causas determinantes dos proprios organismos e de suas caracteristicas, ndo importa
quanta evidéncia exista contra essa idéia. Em oposi¢do ao determinismo genético, Oyama propds

! Em artigo posterior, Fox Keller (2005) ndo se comprometa com a idéia de que o termo ‘gene’ deveria ser
abandonado.



sua ‘teoria dos sistemas de desenvolvimento’, na qual a paridade causal entre genes e outros
recursos desenvolvimentais é um dos postulados basicos (Oyama, 2000; Oyama et al., 2001).
Essa perspectiva busca destacar um elemento que estaria ausente nas explicacGes deterministas
da relagdo gendtipo-fenodtipo, a saber, o desenvolvimento, ao longo do qual genes, organismos e
ambientes interagem uns com 0s outros de tal maneira que cada um deles é tanto causa quanto
efeito, de uma maneira complexa (Lewontin,1983, 2000). Nosso desafio é, entdo, caracterizar
genes, sua relacdo com DNA, seu modo de agéo, sua regulacédo e sua relacdo com o fenoétipo de
maneira a aproximar o conhecimento escolar sobre genética e biologia celular e molecular de um
modo de compreensdo que vem se tornando dominante na comunidade cientifica que se ocupa
dessas areas, no qual a complexidade da estrutura e dindmica dos genomas tem sido a tonica,
bem como a complexidade dos processos de desenvolvimento e de constituicdo de caracteristicas
fenotipicas.
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