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PREFACIO

Nas salas de aulas, os professores de Biologia e diversas outras areas falam de
genes, proteinas, moléculas e estruturas diminutas que requerem abstracio dos
estudantes para imagina-las, compreendé-las e conecta-las aos conhecimentos que ja
povoam seus arcabougos tedricos. A Bioinformatica usa conhecimentos
multidisciplinares e pode ser explorada como Objeto de Aprendizagem Digital (OAD)
para o ensino da Biologia Molecular, pois na tela de um computador, proteinas e
sequéncias nucleotidicas podem ganhar forma, cor e movimento, alimentando assim a
criacdo de saberes e o prazer em conhecé-los.

Apresentamos aqui roteiros de aulas praticas, simples e explicativos, que
permitem o uso de computadores para visualizar estruturas mencionadas na Biologia
Molecular, além de permitir a investigacdo em bancos de dados, criando condigdes para
que o proprio aluno dé os comandos necessarios para constru¢do de sua aprendizagem.
Foi pensada também a distribui¢ao deste material de forma gratuita, a fim de que o
acesso fosse o mais democratico possivel entre os estudantes e docentes.

O esfor¢o de elaboragao deste boletim ndo seria possivel sem a dedicacao dos
autores. Por isso, agradecemos inicialmente a todos que contribuiram para este material
e acreditaram na proposta de um material gratuito e digital, em sua origem. Agradego
aos avaliadores e revisadores do texto. Agradeco também aos 6rgaos de fomento como
CNPq e CAPES, que financiaram por anos os estudos destes autores.

Este reconhecimento se estende as Universidades e aos Institutos de Pesquisa nas
quais os autores estio sediados, com seu apoio fisico, logistico e administrativo.
Nominalmente, estas institui¢ées incluem: Instituto Federal de Educacdo, Ciéncia e
Tecnologia Baiano (IF Baiano) e Universidade Federal do Reconcavo da Bahia (UFRB).

Assim, esperamos que a presente obra sirva de grande auxilio aos estudantes do
Ensino Médio e Superior e constitua, também, fonte de material e inspiragio para

professores que desejam explorar de forma alternativa o tema Biologia Molecular.
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RESUMO

A Biologia Molecular estuda estruturas moleculares e nio visiveis a olho nu,
e a aprendizagem deste contetdo requer abstragao. Para facilitar o ensino
desses conceitos a Bioinformatica pode ser aplicada, uma vez que o uso de
Objetos de Aprendizagem Digital (OAD) possibilita inserir o aluno na
construcdo do conhecimento de forma atraente. Além de conciliar teoria a
pratica, a experimentag¢do possibilita o desenvolvimento da pesquisa e da
problematizacio em sala de aula, e estimulao estudante a desenvolver
habilidades e competéncias especificas.Dessa forma, o presente trabalho
objetivou desenvolver roteiros de aulas praticas experimentais que orientem
o uso da Bioinformatica como OAD para o ensino da Biologia Molecular, em
nivel de ensino médio e graduagdo. Os roteiros foram preparados de forma a
apresentar em sua estrutura uma breve introdu¢do do assunto a ser abordado,
uma metodologia simples e de baixo custo a ser aplicada, e os resultados
esperados, indicando assim quais sdo as competéncias que se deseja
desenvolver. Em alguns trechos da atividade foram inseridas perguntas sobre
o tema, pois o levantamento de duvidas gera uma interagdo social entre os
grupos e desperta curiosidade, o que desencadeia o processo de
aprendizagem. Como resultados, foram gerados trés roteiros de aula pratica:
(1) “Localizacio do start cédon e stop cédon em uma sequéncia de
nucleotideos”, (2) “Observagdo da estrutura tridimensional de proteinas” e
(3) “Analise de promotores génicos”, que poderdao ser utilizados por
professores das diversas modalidades e niveis de ensino, como estratégia para
dinamizar o ensino da Biologia Molecular com aplicagio de OAD.

Palavras-Chave: Roteiros de aula pratica; Promotores génicos; Codons; Proteinas.
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INTRODUCAO

A Biologia Molecular relaciona-se intimamente com a bioquimica e a genética e
ocupa-se do estudo de estruturas moleculares e submicroscopicas, tais como 4acido
desoxirribonucleico (DNA), acido ribonucleico (RNA) e proteinas. Trata-se de uma area
que permite a aplicagdo de ferramentas tecnoldgicas recentemente desenvolvidas, tais
como a Bioinformdtica, que também se dedica a elucidar estruturas e funcoes de
moléculas bioldgicas, utilizando conhecimentos multidisciplinares que abarcam a
bioquimica, evolu¢ao molecular, termodindmica, matematica, biofisica e estatistica, para
citar algunsexemplos (PINHO, 2006).

Os avancos atuais na Biologia Molecular apresentam a sociedade temas como
transgenia, terapia génica e edi¢do de genomas. Sendo assim, o sistema educacional
brasileiro tem necessidade de adequar-se a realidade, aproximando a escola dos novos
conceitos, permitindo a formag¢ao de cidadaos que possam emitir opinides com base em
um arcabougo s6lido de conhecimentos. Também é importante considerar que a Biologia
Molecular tem relacdo estreita com o progresso tecnologico. Entido, estudi-la e
compreendé-la bem oportuniza visualizar a relacdo entre ciéncia e tecnologia, numa
possivel geracdo de produtos que beneficiardo a sociedade, bem como em correlacoes
entre diferentes areas do conhecimento. Segundo Casagrande (2006), para que a
populacdo possa entender o grande espectro de aplicagbes e implicagbes da Biologia
Molecular, ela precisa de conhecimentos basicos que devem ser adquiridos na escola.

Por ocupar-se do estudo de estruturas moleculares, ndo visiveis a olho nu, a
aprendizagem dos conteudos de Biologia Molecular requer abstra¢io. Tendo em vista
essa complexidade, o seu ensino, principalmente para o publico do nivel médio,
constitui-se um desafio. Segundo Carabetta (2010), para a realizacdo desta tarefa é
necessario que o educador planeje procedimentos didaticos que instiguem o aluno ao
interesse, reflexdo e aplicagdo dos contetidos na resolucdo de situagdes problemas. Ou
seja, o professor deve assumir o papel de agente facilitador e mediador do processo de
aprendizagem, apontar também as aplicacOes deste assunto e empregar ferramentas
capazes de auxiliar o ensino da Biologia Molecular.

A utilizagdo de ferramentas para tornar o processo de aprendizagem desses

conceitos mais efetivo e dinamico é importante, pois a dinamizacdo dos meios de ensino
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pode contribuir para o melhor entendimento dos estudantes, tanto quando se
proporciona o maior envolvimento dos alunos quanto na reestruturagdo da pratica em
fuga ao tradicionalismo, este muitas vezes exacerbado, que pode contribuir
negativamente no aprendizado dos alunos (PAVAN et al., 1998). Em 2002, os
Parametros Curriculares Nacionais para o Ensino Médio ja almejavam que a area de
Ciéncias da Natureza propiciasse um aprendizado util a vida e ao trabalho, e
desenvolvesse no aluno da escola publica competéncias, habilidades e valores que lhes
permitissem uma visdo critica sobre a natureza das ciéncias e do conhecimento cientifico.
Nesse sentido, a Bioinformatica pode ser aplicada para facilitar o ensino da Biologia
Molecular e, como atualmente vive-se a era da informacdo, o uso de OAD trazem a
possibilidade de inserir o aluno na constru¢io do conhecimento de forma atraente e
tecnoldgica, perpassando por sua vivéncia no cotidiano.

Segundo Thampi (2009), a Bioinformatica é uma area que estd no cruzamento da
ciéncia experimental e tedrica, e ndo € apenas sobre a modelagem de dados ou
“mineracdo”, trata-se de compreender o mundo molecular que alimenta a vida a partir
de perspectivas evolutivas. Adicionalmente, Griffiths et al.(2008) define a Bioinformatica
como sistema de informa¢dao computacional e métodos analiticos aplicados a problemas
biologicos. O avanco desta ciéncia foi impulsionado, sobretudo, pela necessidade de
criacdo de bancos, como o GenBank e EMBL, que acomodassem os dados oriundos de
sequéncias de DNA, por exemplo, o Projeto Genoma Humano e os diversos
sequenciamentos gendmicos de espécies animais, vegetais e microbianas que geraram
grande quantidade de informagdes. Atualmente, a Bioinformatica abrange a analise da
estrutura de genes, promotores, proteinas, processamento alternativo dos genes
(splicing), genOmica comparativa, interagdo proteina-proteina, modelagem de
fendmenos bioldgicos, desenvolvimento de algoritmos e estatisticas, entre outros.
Ribeiro (2005, p. 182) acrescenta que “a Bioinformatica é um campo emergente da
pesquisa, que utiliza ferramentas computacionais avangadas para o armazenamento,
analise e apresentagao de dados bioldgicos e moleculares”. Esta ciéncia também trouxe
para o mercado um novo profissional, com conhecimentos sobre os problemas
biologicos, capaz de analisa-los e, a partir dos resultados encontrados, criar métodos
para explica-los: o bioinformata. Este possui familiaridade com os principios e técnicas
laboratoriais da Biologia Molecular e dominio da ciéncia da computaciao, sendo um

profissional requisitado e raro em laboratérios desta area (ARAUJO, 2004).
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O uso de computadores e ferramentas da informadtica s3o aspectos positivos na
construcdo das relagbes de ensino/aprendizagem, pois tecnologias educacionais com base
na web tém obtido 6timos resultados nas ultimas décadas, permitindo que computadores
e pessoas trabalhem cooperativamente de maneira muito eficiente (ISOTANI et al.,
2009). Adicionalmente, os OAD também permitem a interatividade em um meio digital,
contribuindo com a dindmica social de um grupo em estudo ou aprendizado (BOYLE,
2010). O professor da era da cibercultura deve estar consciente de que o uso da internet
e suas ferramentas tecnoldgicas provocaram mudangas na relacio com o saber, na forma
de criagdo/apropriagio do conhecimento. Sendo assim, com objetivo de exercer a
docéncia em prol da emancipa¢io do estudante, o docente deve integrar métodos
pedagdgicos com o uso da web 2.0 e 3.0 (LIVINGSTONE, 2009).

Diante do exposto, torna-se necessario explorar objetos virtuais de
aprendizagemque permitem trabalhar conteudos e competéncias e que auxiliem no
planejamento de atividades educativas mais criativas, que desperte o interesse dos
estudantes. Espera-se aindaque essa ferramenta seja utilizada diretamente pelo estudante
e por seus familiares fora da escola.

O presente artigo teve como objetivodesenvolver roteiros que orientem o uso da
Bioinformdtica como objeto de aprendizagem digital para o ensino da Biologia
Molecular, em nivel de ensino médio e graduagdo. Os objetivos especificos foram: (i)
empregar sites que disponibilizem ferramentas de bioinformatica para o
desenvolvimento de atividades/roteiros de ensino do conteudo Biologia Molecular, (i)
desenvolver roteiros de atividades que permitam aos estudantes integrar conhecimento
tedrico e pratica e (iii) planejar atividades direcionadas ao publico de ensino médio e

também a graduandos.
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DESENVOLVIMENTO

O presente artigo utilizou sites voltados a analises de bioinformatica para elaborar
roteiros de aula pratica que correlacionem conteudos teéricos de Biologia Molecular a
atividades que permitam ao estudante visualizar sequéncias de DNA, sequéncias de
aminodacidos, estrutura tridimensional de proteinas e cis elementos em sequéncias
promotoras génicas. Em cada roteiro foi adicionado um texto introdutério que explica
o assunto abordado, os procedimentos de analise que devem ser seguidos, passo a passo,
diretrizes para o professor orientador da atividade pratica e resultados esperados.

A introdug¢do das aulas praticas experimentais, guiadas por roteiros bem
elaborados, contrapondo-se ao antigo modelo de centralizagio apenas no livro didatico,
gera um campo fértil para a aprendizagem significativa. Dessa forma, foram elaborados
trés roteiros de aula pratica (Apéndice 1), sendo intitulados, respectivamente,
“Localizagdo do start cédon e stop cédon em uma sequéncia de nucleotideos”,
“Observagdo da estrutura tridimensional de proteinas” e “Andlise de promotores
génicos” (Tabela 1).

Os roteiros de numero 1,2 e 3 apresentam, respectivamente, 6, 8¢ 8 figuras, e
quadros de orientagdes para o professor que ira aplicar a pratica (Tabela 1). Segundo
Alonso & Gallego(2000), existem diferentes estilos de aprendizagem, ou seja, diferentes
maneiras pessoais de processar informacio, sentimentos e comportamentos em situagoes
de aprendizagem. Desta forma, é importante incluir, além do texto, figuras que
favorecem o entendimento do roteiro. Estas também se prestam a atender os estudantes

com diferentes estilos de aprendizagem.

Tabela 1. Composicéo dos roteiros de aula prética.

N° de orientacOes para o

Atividade N° de figuras Assunto

docente
Roteiro 1 6 Cdbdigo genético 3
Roteiro 2 8 Proteinas 2
Roteiro 3 8 Promotores 1
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As atividades desenvolvidas foram planejadas com intuito de, por meio da pratica
em Bioinformatica, proporcionar aos alunos a oportunidade de construir conhecimentos
na area de Biologia Molecular. Tomou-se o cuidado para que os roteiros desenvolvidos
permitissem o desenvolvimento de habilidades, despertando o interesse no
saber/descobrir, fomentando uma atitude auténoma do estudante, uma vez que ele dara
todos os comandos necessarios para execuc¢ao da analise utilizando um computador.

Todos os roteiros se iniciam com uma breve introdu¢io do assunto a ser
abordado, além de conter os resultados esperados, indicando assim quais sio as
competéncias que se deseja desenvolver. Esse norteamento é importante, uma vez que o
planejamento de aula do professor é construido com base no que ele deseja alcangar.
Muitos conceitos da Biologia Molecular ndo sdo novos, apesar disso, é possivel ensina-
los de forma diferenciada. Nesse caso, inovar implica em modificar processos por fazer
media¢oes pedagogicas com emprego de OAD.

Quanto ao acesso dos estudantes as ferramentas virtuais, Almeida (2000) afirma:

Os alunos por crescerem em uma sociedade permeada de recursos
tecnoldgicos, sio hdbeis manipuladores da tecnologia e a
dominam com maior rapidez e desenvoltura que seus professores.
Mesmo os alunos pertencentes a camadas menos favorecidas tém
contato com recursos tecnoldgicos na rua, na televisio, etc., e sua
percepgio sobre tais recursos é diferente da percep¢io de uma

pessoa que cresceu numa época em que O convivio com a
tecnologia era muito restrito. (Almeida, 2000, p. 108).

Dessa forma, o espago virtual deve ser entendido nio como empecilho, mas como
um ambiente formativo e educacional. E necessirio que haja envolvimento do uso da
tecnologia dentro das escolas e das universidades publicas, afinal de contas, muitos
jovens em algum momento ja tiveram contato remoto com as ferramentas tecnologicas.
No entanto, o desuso destas ferramentas nas instituicdes de ensino publico favorece
também a desigualdade de conhecimento, comparado aqueles que acompanham mais de
perto a tecnologia.

A Bioinformatica, em estudos realizados por Badottit et al (2013), se mostrou
promissora para o ensino de protedmica, de modo que, mesmo com o auxilio de
tutoriais, perceberam que os alunos tornaram-se mais ativos no processo e de fato
pensaram de forma analitica. Dessa forma, em alguns trechos da atividade foram
inseridas propositalmente perguntas, por exemplo, “Mas onde, em uma sequéncia de

nucleotideos, estao localizadas as trincas indicativas de iniciacdo (start codon) e parada
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(stop ¢6d6n)?” e “Quais funcdes as proteinas desempenham no organismo?” (Tabela 2).
A inclusdo de um questionamento se fundamenta no principio de que o levantamento de
davidas gera uma interacdo social e curiosidade que desencadeia o processo de

aprendizagem. Segundo Postman e Weingartner (1969):

“QO conhecimento ndo estd nos livros a espera de que alguém venha
aprendé-lo; o conhecimento é produzido em resposta a perguntas;
todo novo conhecimento resulta de novas perguntas, muitas vezes
novas perguntas sobre velhas perguntas”(Postman e Weingartner,
1969, pg. 23).

Tabela 2. Trecho dos roteiros um, dois e trés, grifados em cinza, contendo questionamentos.

Atividade Trecho contendo questionamento

Mas onde, em uma sequéncia de nucleoctideos, estio localizadas as trincas
indicativas de iniciacdo (start cédon) e parada (stop coddén)? Na pratica, a ORF
] (do inglés "open reading frame"), ou seja, "fase de leitura aberta®, € a sequéncia
Roteiro 1 de DNA gue fica entre a trica de iniciacdo e a frinca de parada. No DNA, o cédon
de iniciacdo é ATG, enqguanto que os cddons de parada sdo trés: TAG (chamados
de céndon "ambar"), TAA (chamados de condon "ocre") e TGA (chamados de

condon "opala™).

Quais funcdes as proteinas desempenham no organismo? Elas possuem
funcdo hormonal, estrutural, catalitica e atuacido como anticorpos. Dentre as
proteinas, a insulina € uma € muito estudada, ela tem funcido hormeonal e &
responsavel pela reducio da glicemia (taxa de glicose no sangue), ac promover a
enfrada de glicose nas células. Quando a producédo de insulina & deficiente, a
glicose acumula-se no sangue aoc mesmo tempo em que células séo destruidas
por falta de abastecimento, gerando uma doenca conhecida como diabetes
mellitus.

Roteiro 2

E possivel analisar os promotores utilizando o PlantCARE (LESCOT et al.,
2002), mas, o que €& Iss0? Trata-se de um banco de dados de elementos
. reguladores, intensificadores e repressores de acio cis presentes nos promotores
Roteiro 3 de vegetais. Utilizando o PlantCARE é possivel identificar cis elementos que
reagem a diferentes estimulos e assim entender melhor a regulacio de um dado

gene.

Segundo Libaneo (1999), as novas exigéncias educacionais exigem um professor
capaz de ajustar sua didatica as novas realidades da sociedade, do conhecimento, do
aluno, dos diversos universos culturais, dos meios de comunicac¢ao. Nesta visio, 0 novo
professor precisa saber usar meios de comunicagao e articular as aulas com as midias e
multimidias. A Bioinformaticapode ser uma importante ferramenta para o ensino de
Biologia Molecular. Um estudo realizado por Mertz e Streu (2015) concluiu que as
metodologias ativas e a Bioinformatica podem ser utilizadas para melhorar as

habilidades de escrita e raciocinio dos alunos. Em seu trabalho, os autores propuseram
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aos estudantes a escrita de um projeto com base em cursos de bioquimica fornecidos
previamente, sendo que os conteidos foram mediados por ferramentas de
Bioinformatica sob metodologia ativa, com finalidade de facilitar a compreensdo dos
processos abordados. Assim, o aluno conseguiu pensar em diversas maneiras de utilizar
as ferramentas estudadas para a criacdo de varios projetos de pesquisa.

Esse trabalho trouxe uma abordagem diferenciada para o ensino de Biologia
Molecular.A experimentagao possibilita ao estudante pensar sobre 0 mundo de forma
cientifica, ampliando seu aprendizado sobre a natureza e estimulando habilidades, como
a observacdo, a obten¢do e a organizac¢do de dados, bem como a reflexdo e a discussio,
tornando o aluno o sujeito da ag¢do. Para Moreira (2018), as tecnologias tém um
potencial enorme para melhorar o processo pedagogico, devendo ajudar o estudante a
pensar, a resolver problemas, a criar e a colaborar com os outros.

Poucas vezes os estudantes utilizam dados em sua forma original, por exemplo,
uma sequéncia primaria de nucleotideos ou aminoacidos. Com base nisso, os roteiros
aqui apresentados foram preparados de forma a permitir que os estudantes possam
manipular dados da fonte, analisi-los e tirar suas proprias conclusoes, sendo assim o
protagonista de sua propria aprendizagem. Esta pratica é coerente com os principios do
construtivismo, da autonomia, da flexibilidade, da inclusdo e da interag¢ao, podendo ter
efeitos positivos na formagao académica dos estudantes. Segundo a corrente pedagogica
do construtivismo, cujos principais representantes sio Piaget e Vygotsky, o saber é
construido pelo préprio aluno quando ele resolve problemas e cria hipoteses (VON
LINSINGEN, 2010).

A execucdo do roteiro 1 apresenta ao estudante o site do banco de dados do NCBI
(em portugués: Centro Nacional de Informagao Biotecnologica) e suas caracteristicas
bésicas, assim como o site do ORFfinder que é um localizador de quadros de leitura
abertos (no inglés Open Reading Frame, sigla ORFs), ou seja, da sequéncia codificadora
de proteina em um gene, em umasequéncia de DNA. Além disso, o estudante pode
estabelecer a correspondéncia entre nucleotideos e aminoacidos, bem como a localizacao
dos coédons de iniciagdo e parada.

O roteiro 2 apresenta o site SWISS MODEL, um servidor que faz modelagem de
proteinas por homologia, tornando-a acessivel a todos. O executor do roteiro pode

visualizar a conversio de uma sequéncia linear de aminodcidos em uma estrutura
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tridimensional, que pode ser movimentada, examinada e apresentada em diferentes
formas. Adicionalmente, é possivel estabelecer relacao entre forma e fungdo proteica.

O site PlantCARE é apresentado no roteiro 3. Trata-se de um banco de dados de
elementos reguladores, intensificadores e repressores de acdo cis presentes nos
promotores de vegetais. Segundo Ibraheemet al (2010), os elementos regulatorios em
cissio sequéncias de DNA presentes nos promotores e essenciais para a regulacdo
transcricional do gene.

Utilizando o PlantCARE ¢é possivel identificar cis elementos que reagem a
diferentes estimulos e assim entender melhor a regulagao de um dado gene. O estudante
pode inserir uma sequéncia de nucleotideos e ter como retorno a marcagao dos locais
onde ocorre cada elemento regulador. E possivel conhecer e quantificar os elementos
reguladores responsivos a fatores como luz, salinidade, déficit hidrico e outros.

A Bioinformatica cresceu em paralelo com a internet e seus avancos, sendo
possivel analisar e simular dados muito rapidamente. A sua aplicagio no ensino de
conceitos de Biologia Molecular permite experiéncias mais interativas, capazes de atrair
estudantes da era digital. Lévy (2007) defende que é necessario explorar as
potencialidades mais positivas do ciberespago e, adicionalmente, Teixeira & Da Silva
(2014) consideram que na cultura da Web semanticao educador torna-se mediador das

atividades educativas e um incentivador da aprendizagem.
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CONSIDERACOES FINAIS

Os roteiros de praticas em Bioinformatica desenvolvidos neste trabalho
posicionam o estudante como construtor da propria aprendizagem, seja ele de ensino
médio ou superior, ampliando o pensamento critico e reflexivo dos mesmos.

Foram desenvolvidos trés roteiros de praticas em Bioinformatica, que fazem
conexdo entre conhecimentos tedricos e praticos, com procedimentos direcionados a
tornar o estudante construtor de sua préopria aprendizagem.Outro ponto positivo é que
os roteiros praticos sao de facil linguagem e aplicagio e isso se contrapde ao fato de que
os bancos de dados e sites mais utilizados na Bioinformadtica se encontram na lingua
inglesa e com terminologias especificas, barreiras que podem se configurar como desafios
para desenvolvimento de novas aplicac¢oes didaticas. Além disso, professores das diversas
modalidades e niveis de ensino podem fazer uso dos roteiros de aula pratica aqui
apresentados, como estratégia para dinamizar o ensino da Biologia Molecular aplicando

o Objeto Digital de Aprendizagem.
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APENDICE 1

ROTEIRO1: LOCALIZACAO DO START CODON E STOP CODON EM UMA
SEQUENCIA DE NUCLEOTIDEOS

INTRODUCAO

A sequéncia de bases no DNA atua como um c6digo genético que determinara a
sequéncia de aminoacidos em uma dada proteina, que pode ser entendida como
sequéncia especifica de aminodacidos ligados entre si por meio de ligagdes peptidicas. A
leitura do cédigo genético contido no DNA é€ feita a partir de uma sequéncia de trés bases
nitrogenadas consecutivas, chamadas cédon. O cédigo genético é formado por 64
codons diferentes, os quais especificam 20 tipos de aminodcidos que podem ser
combinados de varias maneiras para formar as mais variadas proteinas. Além disso,
existem codons que ndo especificam nenhum aminoacido e sio chamados codons de fim
ou de parada (PETSKO, 2009).

Mas onde, em uma sequéncia de nucleotideos, estio localizadas as trincas
indicativas de iniciagdo (start cédon) e parada (stop c6don)? Na pratica, a ORF (do
inglés "open reading frame"), ou seja, "fase de leitura aberta”, é a sequéncia de DNA
que fica entre a trinca de iniciagdo e a trinca de parada.No DNA, o c6don de iniciagao
¢ ATG, enquanto que os coédons de parada sio trés: TAG (chamados de céndon
"ambar"), TAA (chamados de condon "ocre") e TGA (chamados de condon "opala")
(GARRATT, 2008).

O processo de tradugdo consiste em converter (traduzir) uma sequéncia de
nucleotideos em sequéncia de aminoacidos, mas essa conversao obedece ao local de inicio
no start condon e ao local de fim em um dos stop c6dons (PETSKO, 2009).

Nesse sentido, o ORFfinder é um localizador de ORF que pesquisa por quadros
de leitura abertos (no inglés sigla ORFs) na sequéncia de DNA que vocé insere. O
programa retorna o intervalo de cada ORF, juntamente com sua tradu¢do de proteina.
O localizador de ORF torna viavel pesquisar o DNA recém sequenciado quanto a
possiveis segmentos de codificacdo de proteina e verificar a proteina prevista usando o

SMART BLAST recém-desenvolvido ou o BLASTP regular.
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PROCEDIMENTOS

1. Acessar o link https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder/

2. Inserir a sequéncia do gene de interesse. Segue a sequéncia do gene oxidase alternativa

de tangerina (Citros clementina), que pode ser utilizado:

CTTTAATCCTGACGTCGATAATTACGAAGCCCAATCAAGATCGATCCCCGAGCACCGAATTA
ATAAATTACCAAAATTGCCTATTTCTTTGTCTGCTAGTCTGTACTTTTGAGCAGCGTTTTGA
CTGACCGAAGAAACAAAAAACAAAGAAAATGAATCAATTAGTAGCGATGTCGGTGATGCGAG
GGCTGATTAACGGCGGGAAGCACAGTATCGGCTACGCAAGGACGGTGGTGAGATGTCATCCG
AACGTTTGGGACGGAGATGACATGCCGTTATTGGGGTTGAGAATGATGGTGATGATGAGTAG
TTATTCTTCTTCTTCGGAATCGGTGCCTGAGAAAGTGAAGGAGAAAGGAGAGAACGGAATTG
TACCGTCGAGTTATTGGGGTATTTCGAGGCCAAAGATCACTAGAGAGGATGGCAGTCCATGG
CCTTGGAATTGTTTCATGCCTTGGGAAACTTATCGGGCAGATTTATCAATTGATTTGAAGAA
GCACCATGTGCCCACAACCTTCCTTGACAAAGTTGCTTACCGGACGGTCAAACTCCTCCGAA
TTCCCACTGATTTGTTTTTTCAGAGACGATATGGATGTCGTGCAATGATGCTGGAAACAGTG
GCGGCTGTACCTGGAATGGTTGGAGGAATGTTGCTACACCTCAAGTCTCTGCGTAAGTTCCA
GCATAGTGGTGGTTGGATCAAAGCTCTGCTTGAAGAAGCAGAGAATGAGAGGATGCATCTGA
TGACCATGGTGGAGCTTGTGAAGCCCAAATGGTATGAGAGGATGCTTGTTCTGACTGTGCAG
GGTGTCTTTTTCAATGCATTCTTTGTGCTTTATCTACTCTCACCTAAACTGGCTCATAGAGT
TGTTGGCTACTTGGAGGAGGAGGCTATACACTCTTACACTGAATATCTCAAGGATATTGATA
GTGGATCTATTGAAAATGTTCCAGCCCCTGCTATTGCTATTGACTATTGGAGGTTACCTAAG
GATGCTACACTCAAGGATGTTATTACTGTTATTCGTGCTGACGAAGCTCATCATCGGGATGT
CAACCATTTTGCTTCTGATATACAGTTTCAGGGGAAGGAATTAAGAGATGCTCCTGCCCCTC
TTGGTTACCACTGAGATGGGATGAATTTGAGATTGTTTGTCAGATTTGTGGTTGAGGTACTT
CTACATGGATTGGTCTGAGATAATGAGGTTTCTGTATATGCTGAGAATAGTACACTAGGAGT
ATGAAATCTCAAGCTAAATGAAAAAGGGGTATAGAGTTTTCTGTATATGCTGAGAATAGTAC
ACTAGGAGTATGAAGTGTCAAGCTAAATGAAAAAGGGGTATAGACTAAATAAACACATCTGA
CTTTCTAAACCCAATTTGGTTGAATTTTATAAGCTTTGAGATTAGACTGCTTTTGTTTCTGT
ATGATAAGCAAGTAGCATGTTCCCAGTAGCTCCTCAGTACATCACCATTTATTTATTTTACT
TGTGCTAGCATTTTCTATTACACATTCATATGAAGGAGACAGGGCAGATGGAGACATCTTGAG
TGGAAGGGAATCGTTGCTTCATAGATGATATTACTGCAAGTTTCTCCAAAAGCAGCATGCAA
AAGGTCAGGATTTCTTCTTGAACTCCCAATATGTTCCCTGATATGAGTGAAGTGTTGTTGGT
GAGAACCCCCAATTGTGCTTTATCCATGTAGTCATAAAAGAAATCGAAGTGTGGTGCTGGTA
GCTCAAAAGGTTGTAAGTTAAGATCTCTCATAGTCATATGACGTACCAATTCTGTATAATGA
TGAGGCTGGCAGCTCTATAATTTTACTGCAAACATATATTATATAGGTGCTTTAATGTAACT
GAAGATATATATGACTGATCGCTAGCATGAGCAAAAGCTATTAAATTAAATGATTAGATAAA
CAAAAATAAGTAATCTTATTTGAAATGTGTTTATGGTGGCAGTGGATGGAGATGGTACTGTC
AGCGAATACACTATTATTATGTGTTTAACTTTGGGATTGTGTATCTTTGCTAGAAAGTTCTT
CTTGATGGTGAGTTAAATGAGAAAATGGTTAGAAGGGAAATTTTTTTTATTCCCGCCTTGTT
AGAAAATGCTGCCTTGTTAGAAAATGCTCTCTGTTGGTAACTTAAAAATAAAAAGCTCACTG
TTTGGAAATGACATTAAGGACCTCATGCAAGATCTTCCAAGTTTCAAGTTTCAACCAATTAG
TATGCAAATCGCTTTATGCCTAGGATTGAATAAATAAAAAATAAAAAAGATAAAACGTATCG
TCGTTACTTCTGAAGAAGCATGTG

3. Colocar a sequéncia no formato fasta. Para isso, basta inserir o sinal “>” no inicio
dela, e também inserir um nome ou sigla para identificagio da sequéncia. Podemos

abreviar oxidase alternativa como “OA” ficando assim:
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>0A
CTTTAATCCTGACGTCGATAATTACGAAGCCCAATCAAGATCGATCCCCGAGCACCGAATTA
ATAAATTACCAAAATTGCCTATTTCTTTGTCTGCTAGTCTGTACTTTTGAGCAGCGTTTTGA
CTGACCGAAGAAACAAAAAACAAAGAAAATGAATCAATTAGTAGCGATGTCGGTGATGCGAG
GGCTGATTAACGGCGGGAAGCACAGTATCGGCTACGCAAGGACGGTGGTGAGATGTCATCCG
AACGTTTGGGACGGAGATGACATGCCGTTATTGGGGTTGAGAATGATGGTGATGATGAGTAG
TTATTCTTCTTCTTCGGAATCGGTGCCTGAGAAAGTGAAGGAGAAAGGAGAGAACGGAATTG
TACCGTCGAGTTATTGGGGTATTTCGAGGCCAAAGATCACTAGAGAGGATGGCAGTCCATGG
CCTTGGAATTGTTTCATGCCTTGGGAAACTTATCGGGCAGATTTATCAATTGATTTGAAGAA
GCACCATGTGCCCACAACCTTCCTTGACAAAGTTGCTTACCGGACGGTCAAACTCCTCCGAA
TTCCCACTGATTTGTTTTTTCAGAGACGATATGGATGTCGTGCAATGATGCTGGAAACAGTG
GCGGCTGTACCTGGAATGGTTGGAGGAATGTTGCTACACCTCAAGTCTCTGCGTAAGTTCCA
GCATAGTGGTGGTTGGATCAAAGCTCTGCTTGAAGAAGCAGAGAATGAGAGGATGCATCTGA
TGACCATGGTGGAGCTTGTGAAGCCCAAATGGTATGAGAGGATGCTTGTTCTGACTGTGCAG
GGTGTCTTTTTCAATGCATTCTTTGTGCTTTATCTACTCTCACCTAAACTGGCTCATAGAGT
TGTTGGCTACTTGGAGGAGGAGGCTATACACTCTTACACTGAATATCTCAAGGATATTGATA
GTGGATCTATTGAAAATGTTCCAGCCCCTGCTATTGCTATTGACTATTGGAGGTTACCTAAG
GATGCTACACTCAAGGATGTTATTACTGTTATTCGTGCTGACGAAGCTCATCATCGGGATGT
CAACCATTTTGCTTCTGATATACAGTTTCAGGGGAAGGAATTAAGAGATGCTCCTGCCCCTC
TTGGTTACCACTGAGATGGGATGAATTTGAGATTGTTTGTCAGATTTGTGGTTGAGGTACTT
CTACATGGATTGGTCTGAGATAATGAGGTTTCTGTATATGCTGAGAATAGTACACTAGGAGT
ATGAAATCTCAAGCTAAATGAAAAAGGGGTATAGAGTTTTCTGTATATGCTGAGAATAGTAC
ACTAGGAGTATGAAGTGTCAAGCTAAATGAAAAAGGGGTATAGACTAAATAAACACATCTGA
CTTTCTAAACCCAATTTGGTTGAATTTTATAAGCTTTGAGATTAGACTGCTTTTGTTTCTGT
ATGATAAGCAAGTAGCATGTTCCCAGTAGCTCCTCAGTACATCACCATTTATTTATTTTACT
TGTGCTAGCATTTTCTATTACACATTCATATGAAGGAGACAGGGCAGATGGAGACATCTTGAG
TGGAAGGGAATCGTTGCTTCATAGATGATATTACTGCAAGTTTCTCCAAAAGCAGCATGCAA
AAGGTCAGGATTTCTTCTTGAACTCCCAATATGTTCCCTGATATGAGTGAAGTGTTGTTGGT
GAGAACCCCCAATTGTGCTTTATCCATGTAGTCATAAAAGAAATCGAAGTGTGGTGCTGGTA
GCTCAAAAGGTTGTAAGTTAAGATCTCTCATAGTCATATGACGTACCAATTCTGTATAATGA
TGAGGCTGGCAGCTCTATAATTTTACTGCAAACATATATTATATAGGTGCTTTAATGTAACT
GAAGATATATATGACTGATCGCTAGCATGAGCAAAAGCTATTAAATTAAATGATTAGATAAA
CAAAAATAAGTAATCTTATTTGAAATGTGTTTATGGTGGCAGTGGATGGAGATGGTACTGTC
AGCGAATACACTATTATTATGTGTTTAACTTTGGGATTGTGTATCTTTGCTAGAAAGTTCTT
CTTGATGGTGAGTTAAATGAGAAAATGGTTAGAAGGGAAATTTTTTTTATTCCCGCCTTGTT
AGAAAATGCTGCCTTGTTAGAAAATGCTCTCTGTTGGTAACTTAAAAATAAAAAGCTCACTG
TTTGGAAATGACATTAAGGACCTCATGCAAGATCTTCCAAGTTTCAAGTTTCAACCAATTAG
TATGCAAATCGCTTTATGCCTAGGATTGAATAAATAAAAAATAAAAAAGATAAAACGTATCG
TCGTTACTTCTGAAGAAGCATGTG

4. A sequéncia devidamente identificada e no formato fasta deve ser inserida na caixa do

ORFfinder (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder/), como na figura abaixo:

IF Baiano - Campus Governador Mangabeira | Boletim Técnico | Ano 01 - N° 01 | ISBN 978-65-87749-09-9 18



Bioinformé&tica como Objeto de Aprendizagem Digital (OAD) para o ensino da Biologia Molecular

<~ G & hrtpsdwwwnchinlmonibgas/arffindes/ # ° :

1 Apps  B@ SIGAM - SistemsInt

3 NCBI  Resources (¥ How To (¥ Sign in 1 NCBI

ORFfinder Pubided

Open Reading Frama Finder
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Y From: Ta:

5. O comando “Submit” (indicado pela seta vermelha na figura abaixo) deve ser

escolhido; assim vocé disponibiliza a sequéncia de nucleotideos para analise:

= C & hitpsywwwnchinlmonigos/orndes - 4 . <
5 oApps R SHGAA - Satema int
& Foter iom number, gi, or i in FASTA format: -
0
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“ATG" and altemative Inlilation codans
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— Start Search/ Clear

subit | (Tear

6. Deve-se aguardar alguns segundos até que a andlise seja concluida, conforme figura

abaixo:
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YHGISRPKLT 5

PUETYRADLSIDLKKH#VFTTFLOKVAYRTVKLLRIPTDLFFQRRYGCRA ORF7 * 3 153 130 <: 971325 =
:E‘ti:wwamwuw;:;ﬁ;m=vaLLs|£::::RWGvLEEEA¥LZ ORF15 3 1773 1468 3061101
T IDS S P AT DN PLOATIVETVIRADE 4D ORF2 R ; 820 1098 279| 92
ORF14 - 2 751 578 174157
ORFB + 2 2132 2269 138145
ORF5 + 2 1955 2062 10835
ORF1 + 1 502 606 105134

ORIENTAQAO PARA O PROFESSOR:

Aqui a interpretacdo dos resultados deve ser direcionada pelo professor, que
indicara: A direita, conforme indicado pela seta 1 na figura acima, €
apresentado o resultado da analise da possivel fase de leitura do gene
avaliado, comecando no nucleotideo 153 e se estendendo até o 1130. A seta
2 na esquerda da figura acima indica a apresentacdo da sequéncia de
aminoacidos da proteina resultante do quadro de leitura indicado, totalizando

325 aminoacidos (aa).

8. Identificacdo do start e stop cddon na sequéncia disponibilizada:
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>0A
CTTTAATCCTGACGTCGATAATTACGAAGCCCAATCAAGATCGATCCCCGAGCACCGAATTA
ATAAATTACCAAAATTGCCTATTTCTTTGTCTGCTAGTCTGTACTTTTGAGCAGCGTTTTGA
CTGACCGAAGAAACAAAAAACAAAGAAABIIBAATCAATTAGTAGCGATGTCGGTGATGCGAG
GGCTGATTAACGGCGGGAAGCACAGTATCGGCTACGCAAGGACGGTGGTGAGATGTCATCCG
AACGTTTGGGACGGAGATGACATGCCGTTATTGGGGTTGAGAATGATGGCTGATGATGAGTAG
TTATTCTTCTTCTTCGGAATCGGTGCCTGAGAAAGTGAAGGAGAAAGGAGAGAACGGAATTG
TACCGTCGAGTTATTGGGGTATTTCGAGGCCAAAGATCACTAGAGAGGATGGCAGTCCATGG
CCTTGGAATTGTTTCATGCCTTGGGAAACTTATCGGGCAGATTTATCAATTGATTTGAAGAA
GCACCATGTGCCCACAACCTTCCTTGACAAAGTTGCTTACCGGACGGTCAAACTCCTCCGAA
TTCCCACTGATTTGTTTTTTCAGAGACGATATGGATGTCGTGCAATGATGCTGGAAACAGTG
GCGGCTGTACCTGGAATGGTTGGAGGAATGTTGCTACACCTCAAGTCTCTGCGTAAGTTCCA
GCATAGTGGTGGTTGGATCAAAGCTCTGCTTGAAGAAGCAGAGAATGAGAGGATGCATCTGA
TGACCATGGTGGAGCTTGTGAAGCCCAAATGGTATGAGAGGATGCTTGTTCTGACTGTGCAG
GGTGTCTTTTTCAATGCATTCTTTGTGCTTTATCTACTCTCACCTAAACTGGCTCATAGAGT
TGTTGGCTACTTGGAGGAGGAGGCTATACACTCTTACACTGAATATCTCAAGGATATTGATA
GTGGATCTATTGAAAATGTTCCAGCCCCTGCTATTGCTATTGACTATTGGAGGTTACCTAAG
GATGCTACACTCAAGGATGTTATTACTGTTATTCGTGCTGACGAAGCTCATCATCGGGATGT
CAACCATTTTGCTTCTGATATACAGTTTCAGGGGAAGGAATTAAGAGATGCTCCTGCCCCTC
TTGGTTACCACIBBGATGGGATGAATTTGAGATTGTTTGTCAGATTTGTGGTTGAGGTACTT
CTACATGGATTGGTCTGAGATAATGAGGTTTCTGTATATGCTGAGAATAGTACACTAGGAGT
ATGAAATCTCAAGCTAAATGAAAAAGGGGTATAGAGTTTTCTGTATATGCTGAGAATAGTAC
ACTAGGAGTATGAAGTGTCAAGCTAAATGAAAAAGGGGTATAGACTAAATAAACACATCTGA
CTTTCTAAACCCAATTTGGTTGAATTTTATAAGCTTTGAGATTAGACTGCTTTTGTTTCTGT
ATGATAAGCAAGTAGCATGTTCCCAGTAGCTCCTCAGTACATCACCATTTATTTATTTTACT
TGTGCTAGCATTTTCTATTACACATTCATATGAAGGAGACAGGGAGATGGAGACATCTTGAG
TGGAAGGGAATCGTTGCTTCATAGATGATATTACTGCAAGTTTCTCCAAAAGCAGCATGCAA
AAGGTCAGGATTTCTTCTTGAACTCCCAATATGTTCCCTGATATGAGTGAAGTGTTGTTGGT
GAGAACCCCCAATTGTGCTTTATCCATGTAGTCATAAAAGAAATCGAAGTGTGGTGCTGGTA
GCTCAAAAGGTTGTAAGTTAAGATCTCTCATAGTCATATGACGTACCAATTCTGTATAATGA
TGAGGCTGGCAGCTCTATAATTTTACTGCAAACATATATTATATAGGTGCTTTAATGTAACT
GAAGATATATATGACTGATCGCTAGCATGAGCAAAAGCTATTAAATTAAATGATTAGATAAA
CAAAAATAAGTAATCTTATTTGAAATGTGTTTATGGTGGCAGTGGATGGAGATGGTACTGTC
AGCGAATACACTATTATTATGTGTTTAACTTTGGGATTGTGTATCTTTGCTAGAAAGTTCTT
CTTGATGGTGAGTTAAATGAGAAAATGGTTAGAAGGGAAATTTTTTTTATTCCCGCCTTGTT
AGAAAATGCTGCCTTGTTAGAAAATGCTCTCTGTTGGTAACTTAAAAATAAAAAGCTCACTG
TTTGGAAATGACATTAAGGACCTCATGCAAGATCTTCCAAGTTTCAAGTTTCAACCAATTAG
TATGCAAATCGCTTTATGCCTAGGATTGAATAAATAAAAAATAAAAAAGATAAAACGTATCG
TCGTTACTTCTGAAGAAGCATGTG

ORIENTACAO PARA O PROFESSOR:

Deve-se utilizar a ferramenta “revisdo” do word e escolher a op¢ado contar
palavras, para determinar o local de inicio do gene no caractere de namero
153, 154 e 155, que sera a trinca ATG marcada de vermelho na sequéncia
acima. Com a mesma ferramenta do word deve-se localizar os caracteres de

namero 1128, 1129 e 1130, que coincidirdo com o cédon de parada TGA,

também marcado de vermelho na sequéncia acima.
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Abaixo a localizac¢ao feita no word:

cTT

TETACTTT TGAGCAGCGT TTTGACTGAC
CRRGCACRCTATC OGO TACOC RAGCRCGOTGR Cont - o | .
ST T T T T T O T CG G IC G T e P
AAGATC A z ATT

RATTOCCTATTICTTT
AT GT CGOTGAT GLGAGGGC TOATT ARCGHIGE
)COGTTATTGGGOT TGAGRAT GRT GG TGATGA
RCCCTCOAGT TATICCOCTRATTTCOACOLCA
ATIG CACCH

TG

GOCCACARCCT TCCTTGACAAAGTTGCT TACK GAT

CRARTEA

Fignas i s

Palavias i TIGITCTGACT

CIGC RSRRG
SGICTITITCANCCATICITIGIGETITANG | Cxocmvesfomemorne) 1% 3
an TR -

TGEGRGGAGGREGCTATACACTCTIACRCIG
BGAGGT TACCTARGGATGC TACACTCARGGAT

GITATTACTGT TATTCGTGCT GACGARGCTCR

9. Construgido de tabela indicando o nimero de nucleotideos do gene e de aminodacidos

da proteina.

'BBAATCAATTAGTAGCGATGTCGGTGATGCGAGGGCTGATTAAC
GGCGGGAAGCACAGTATCGGCTACGCAAGGACGGTGGTGAGATGT
CATCCGAACGTTTGGGACGGAGATGACATGCCGTTATTGGGGTTG
AGAATGATGGTGATGATGAGTAGTTATTCTTCTTCTTCGGAATCG
GTGCCTGAGAAAGTGAAGGAGAAAGGAGAGAACGGAATTGTACCG
TCGAGTTATTGGGGTATTTCGAGGCCAAAGATCACTAGAGAGGAT
GGCAGTCCATGGCCTTGGAATTGTTTCATGCCTTGGGAAACTTAT
CGGGCAGATTTATCAATTGATTTGAAGAAGCACCATGTGCCCACA
ACCTTCCTTGACAAAGTTGCTTACCGGACGGTCAAACTCCTCCGA
ATTCCCACTGATTTGTTTTTTCAGAGACGATATGGATGTCGTGCA
ATGATGCTGGAAACAGTGGCGGCTGTACCTGGAATGGTTGGAGGA
ATGTTGCTACACCTCAAGTCTCTGCGTAAGTTCCAGCATAGTGGT
GGTTGGATCAAAGCTCTGCTTGAAGAAGCAGAGAATGAGAGGATG
CATCTGATGACCATGGTGGAGCTTGTGAAGCCCAAATGGTATGAG
AGGATGCTTGTTCTGACTGTGCAGGGTGTCTTTTTCAATGCATTC
TTTGTGCTTTATCTACTCTCACCTAAACTGGCTCATAGAGTTGTT
GGCTACTTGGAGGAGGAGGCTATACACTCTTACACTGAATATCTC
AAGGATATTGATAGTGGATCTATTGAAAATGTTCCAGCCCCTGCT
ATTGCTATTGACTATTGGAGGTTACCTAAGGATGCTACACTCAAG

978 nucleotideos
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GATGTTATTACTGTTATTCGTGCTGACGAAGCTCATCATCGGGAT
GTCAACCATTTTGCTTCTGATATACAGTTTCAGGGGAAGGAATTA
AGAGATGCTCCTGCCCCTCTTGGTTACCACHEH

MNQLVAMSVMRGL INGGKHS IGYARTVVRCHPNVWDGDDMPLLGL
RMMVMMSSYSSSSESVPEKVKEKGENG IVPSSYWG I SRPK1TRED
GSPWPWNCFMPWETYRADLS IDLKKHHVPTTFLDKVAYRTVKLLR
IPTDLFFQRRYGCRAMMLETVAAVPGMVGGMLLHLKSLRKFQHSG
GWIKALLEEAENERMHLMTMVELVKPKWYERMLVLTVQGVFFNAF
FVLYLLSPKLAHRVVGYLEEEAITHSYTEYLKDIDSGSI1ENVPAPA
IAIDYWRLPKDATLKDVITVIRADEAHHRDVNHFASD 1QFQGKEL
RDAPAPLGYH

325 aminoacidos

ORIENTACAO PARA O PROFESSOR:

menos, sendo 325 o nimero real de aminoacidos.

O professor deve levantar a reflexdo sobre o motivo pelo qual o niumero de
aminoacidos é menor que o de nucleotideos. Para isso pode pedir ao
estudante que divida os 978 caracteres (presentes do start até o stop cdédon)
por trés (pois cada trinca resulta em um aminodacido): o resultado sera 326. No

entanto, o ultimo codon néo codifica nada, por isso existe um aminoacido a

RESULTADOS ESPERADOS

Ao final desta pratica, espera-se que os estudantes compreendam

a

correspondéncia entre as sequéncias nucleotidicas e de aminodacidos, assimilem o

conceito de cédon de iniciacdo (start codon) e parada (stop cédon), compreendam a

codificagao genética e notem a importancia de ferramentas de informatica para auxiliar

estudos biologicos.

REFERENCIAS

GARRATT, R. C.; ORENGO, C. A.The Protein Chart. Nova lorque: Wiley-VCH, 2008.
PETSKO, G. A.; RINGE, D. Protein Structure and Function. New York: Oxford
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ROTEIRO 2: OBSERVACAO DA ESTRUTURA TRIDIMENSIONAL DE
PROTEINAS

INTRODUCAO

Quando as proteinas sao liberadas pelos ribossomos ainda nio estiao prontas para
desempenhar suas fungbes bioldgicas, pois sdo necessarias algumas modificacbes que
incluem dobramentos da molécula e adi¢io e de fosfato. O dobramento da proteina é a
modificagdo pos traducional mais importante, pois sua estrutura tridimensional interfere
diretamente no papel desempenhado por essas moléculas no organismo (Ogo& Godoy,
2016).

Quais fungdes as proteinas desempenham no organismo? Elas possuem fungido
hormonal, estrutural, catalitica e atuacdo como anticorpos. Dentre as proteinas, a
insulina é muito estudada, ela tem fung¢do hormonal e é responsavel pela redu¢iao da
glicemia (taxa de glicose no sangue), ao promover a entrada de glicose nas células.
Quando a producdo de insulina é deficiente, a glicose acumula-se no sangue ao mesmo
tempo em que células sdo destruidas por falta de abastecimento, gerando uma doenga
conhecida como diabetes mellitus.

A sequéncia exata de aminodacidos contida na molécula de insulina foi
determinada pelo bidlogo britanico Frederick Sangerem 1955. Foi a primeira vez que a
estrutura de uma proteina fora completamente determinada. Por isso, ele recebeu
o Prémio Nobel de Quimica em 1958. Sendo assim, hoje sabemos que a insulina ¢é
formada por um total de cinquenta e um aminodcidos e possui duas cadeias de
polipeptidios ligadas por duas pontes dissulfidicas.

Sabendo a sequéncia de aminoacidos da insulina, é possivel visualizar a sua forma
tridimensional, que é tio importante para desempenho de sua fun¢do. Também é possivel
determinar em quais aminoacidos ela recebe a adi¢io de grupos fosfato, processo
conhecido como fosforila¢io.

O SWISS-MODEL é um servidor de modelagem de homologia de estrutura
protéica totalmente automatizado, acessivel através do servidor web ExPASy, ou do
programa DeepView (SwissPdb-Viewer). O objetivo deste servidor é tornar a modelagem

de proteinas acessivel a todos os pesquisadores de ciéncias da vida em todo o mundo.
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PROCEDIMENTOS

1. Acessar o site SWISS MODEL no link: https://swissmodel.expasy.org/

2. Selecionar a opg¢ao Start Modelling (Iniciar modelagem, em portugués), apontada pela

seta vermelha na figura abaixo.

- C r & huy

B oAppe BD SIGAA - Sit

ﬂ -? "" ) SW|SS_MODEL Modeling  Reposiiory  Tools Documentation Login  Create Account

fawnssmaodel expasy.ong & @ ¢

Welcome to SWISS-MODEL

SWISS-MODEL Is 3 fully awtomated protein structure homaology-modeliing server, accessible via the ExPASy web server, or from the program DeepView (Swiss Pdb-Viewer) Tne purpose of this
server is to make protein modeling accessible fo 3l life science researchers workdwide

B3

We celebrated 25 years of SWISS-MODEL!
Thursday, 18th October 2018

3140 Blarsta et ~ | 3040 _atastatet A B o3wsan @png ~ brbis todos | X

3. Inserir a sequéncia de aminoacidos da proteina insulina no quadro indicado pela seta

vermelha abaixo. Sendo a sequéncia:
GIVEQCCTSICSLYQLENYCNFVNQHLCGSHLVEALYLVCGERGFFYTPKA

€« C 0 @ hips/swissmodel.expasy.org/interactive « @ :

B Apps BB SIGAA - Sisemalng.
&) Meome  S\WISS-MODEL Modeling | Repostory Tooks Docunertabon Log i Creale Account
Start a New Modelling Project @

Targel Sequence, FATE o - B T Supported Inputs @
(Format must be FASTA, ?

s Sequencals) -
éain srang. or a vaky

Targed-Tesnplste Alignment =

LniPreeRS AC)
User Tempiate -
4 Upload Taget Sequence File... & vaiidate DuegiView Praject -
Project Title:
Email

S R

By uting e SWISS-MOOEL soner you agone 1o comply with the falawing ferms af usa and 14 con the comspanding areins

You are cumently not logged in - 10 take advantage of the workspace, please log i or Create an account.
{Theve i no ragquiremant o crBENe Bn Sorount it use By part of SWISS-MODEL. however you Wil Jaln the heneft of seeing & st of your previows medeiing srajecrs hare ) Modedling Projects in Session

Intittad Braiect (7 [ raated: uadtarAan

3140 B:tasta (L1.6et e 2 340 atass (e e Ll 3m0 Brastan -~ L 340 atestana -~ B 3wsd2zipng - el oo | 2%

IF Baiano - Campus Governador Mangabeira | Boletim Técnico | Ano 01 - N° 01 | ISBN 978-65-87749-09-9 25



Bioinformé&tica como Objeto de Aprendizagem Digital (OAD) para o ensino da Biologia Molecular

4. Observar se a sequéncia inserida apresenta mudanga de cor, como indicado pela seta

vermelha na figura abaixo.

& C O @ hupsy/swissmodel.expasy.org/interactive * §

§5 fpps R SIGAA - Sistemalng..

a _Hu‘m“" : _SWISS-MDDEL Modelling . Repository  Tools  Documenfation  Login  Creale Account

Start a New Modelling Project @
Target Sequence £ Tazye: NG CESHLVERL EEETTEER - ﬂ:l Supported Inputs @

fForm sl b8 FASTA

Sequancais) -

Pl stnng, o & vakd
Target-Tempiaie Aignmeni =

LniFratg AC)
Lisar Template -
A Hetero Target S Reset
DaepView Project -
Project Tle
Email

Search For Templates Build Model

» flmrg 4

By uting fhw SAISS-MODEL s, yo aigroe 1o comply il

You are curmently not logged in - 10 take advaniage of he workspace, please 10 In or create an account
[Thare i no reGuirement 1o Craale an SCooUn! 1o U8 any part of SWISS-MODEL, however you Will gaim the Dneit of Seeing & 18! of JOUT Drewnons ModeRing aryects here) Mogelling Projects In Session

Uniilbed! Project G5 Creaked. yesterday -

PR B T U —

3040 B fasta [1htxt ~ Ol 3040 Adfastatel ~ B zws23inpeg -~ Exibir todes X

5. Clicar em “Search for templates” para pesquisar o modelo tridimensional da insulina,

conforme mostrado abaixo:

wissmodel expasy.ong intenciv & @

€ > C 0 & b

Apps MR HEAA - Sutemalnb.

“.“;"" . “ISW[SS_MODEL Modeling | Reposiory Tools Documentation Login  Create Account

Start a New Modelling Project @
Targel Sequence 2 Tazge [EEETEICSTITL EETIEN - Supported Inputs @

(Formal must e FASTA

Saquanceis] =
Tarpet-Template Algnment -

Add Helero Targel T Rised User Template -

DeepView Project -

Project Titke:

Email

Search For Templates =] Bulld Model

6. Aguarde a andlise da sequéncia:
o

"

= C Y & nttpey/seissmodel.expasy.ong/interactiy

HDoapps B SIGAL - Sistemalnt..
a ij'““"i"" SW'SS_MODEL Modefing  Hepository  Toots  Documentation  Login  Create Account
8 Al Projecis

Untitled Project created today at 0104
Bumimary el B i Xx

Template Resulls o
The search for templates Malching your el sequence is currently AURRING. Fiease wait
<eorunning HHBlits against SMTL

..reusing cached query alignment
...predicting residue burlal status with ACCpra

If you want to come Back later, bookmark 1his lnk

https://suissmodel . exposy. org/Interact ive/AEIKar/

BB S e sty T EN Y CNF VN QHLOGSHLVEAL Y LVCCENSEEIBRE
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7. Observe os resultados apresentados e clique no modelo a direita da tela (destacado na
figura abaixo). E possivel clicar no botdo esquerdo do mouse, permanecer com ele

clicado e entio movimentar para visualizar as diferentes faces da proteina.

L C O @ nitpsy/swissmodel.expasy.org/interactive, fsamis faten/ « @ i
B spps MR SIGAA . Gstemal
Itson #Name o Tio & Coverage SGMOE $QSOE & Mentity SMothod  $0ligo State 8 Ligands
Build Models @

- 23010 Intuin B 00 DA 0000 Xeaw 22A heterondamer & 6% ZNT -

7a3018  Insuin B 070 040 10000 eap 22h heters12-mer & BN - I EacHc
wIE INSULIN [ R W00 Neay 28A  melemamer s 1xINT TaRHT w
wWaB INSULIN 0 W00 Neay 28A  metsodmir s 1xEINT TamHT W
v 3B INSULIN - 0 WADD Keay, 284 molso-amer & 1xiPHE -
Twavd B INSULIN [ KR WOD0 Ry 284 moleo.damer & e -
v B INSULIN 0 0000 Xetay, 284  Beleo-amor & 1xIPMT v

I 1H PROTEIN (INSULIN B GHAING 0 WO00  Keray 184 holeo.dmer & E>
TNl E INSULIN [ L BI3L NMR Pt amer & Hono -
Mis 18 INSULIN [ R GIE MR Poten.amer & Hone -
Mo 1L Insun B ehan B 0% 057 8333 Neay 28h heteronlamers  SxINC 3xiPHT v N
yed 1 Insuin B chain B 0% 088 333 Keaw 28A  netero-lamers SxINT 3aHT v
dune 1 B INSULIN B CHAIN | PRL 8333 Nty 18R Dlerocmor & Hoew -
118 INSULIN a6 G333 ey 284 motenocmor N -
I L WHNGLa | Caoohae @a |+ | & O -
tlizbdd  IMSULIN [ L 8333 Xetay 20A  hetero-12-mer & BxZNT o -

8. Escolha a opg¢ao “surface” (indicado pela seta na figura abaixo) para ver a superficie

tridimensional da proteina.

&« c o &

tps/fowissmodelexpasy.crgfimter sctvefeamis templates -3

B apps N SIGAA - Sitemalm
Ison eName & Title ® Coverage S GMOE ® Q50E @ [dentty 8 Method @ Oligo State *Ligands =
- Cléar Satechion
= 23910 insubn T °0 049 0000 Xeay Z2A hetero-12.mer s LEFL -
Jadg 1B lasubn B 070 040 10000 Xeay 22A  helero-12:mor & BrxIN w
Wav 1B INSULIN . 7 10000 X-ay, 254 Meters-smers  1xZNT 1xIPHT
twaviB INSULIN . 10000 X-ay, 25A  hetero-dmers  1xINT 1xIPHT W
twav3B  INSULIN . 0 10000 Xeray, 258 Dobero-dmar L 1 IFHT -
4B INSULIN | A 10000 Xeray 254 hebero-dimer & 25 1PH ~
twavS B INSULIN . 07 0000 X-my 254 haters-dimer & 12 IPHT -
FROTEIN INSULIN B CHAIN) - amn 10000 Xeray, 1 2k ot O-Cumas 4. None -
nhi 18 INSULIN [ L 5333 NMR hetero-dimer 4, Mane v
318 INSULIN R 9333 NMR hatero-cimar & Nane v
1L kguln B chain B 066 068 933 Xewy I5A hetero-ilmers  GxINS IxIPHT v
md1J  nsubn B chan - ass ass 9333  Xeay, 25A fhetero-12emer A BxINT 1xPHT w
dune 1B INSULIN B GHAIN . 0 8133 Xermy, 155 hebero-dimer & None v Biois | suces | @ | o] &l
12a 18  INSULIN T L 9333 Xeray 25K  haberc-cmer & Nane ~ 2a3.10D *
1zb 44 INSULIN _ asa 9333 Xay, 20A  hetero-12-mmar s BxZNT b -
3140_8.fasta (1)t ~ Ll 340 Atasts ()bt ~ 1 340 8.Fatatet -~ | 3040 Atastatet ~ B w53 2png # Eaibir todes | X

9. Agora escolha a op¢ao “Ballandstick” para visualizar a proteina a partir dos atomos

que a formam, como na figura abaixo.
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& @ {1 & hetpsfswissmodelexpasy.on @
8
& Coverage S GMOE ©QS0F @ ldentity @ Method @ Oligo State @ Ligands
Clear Selection
B 070 049 0000 Xemy22A heterc-i2-mera Bx2N w
B 070 048 10000 Xeay 224 N ~
IMBULIN . 0000 Xeray, 2 5A THIPHT
INSULIN . 10000 % W7 1 IPHE
.......... LILIN . 0 - 100.00  Xeray 254 hetero.cmer & 1 IPHT -
Twav 4B INSULIN _ oro . 0000 Xeray 254 hetero-amer & 2xIPHT e
Twav S B INSULIN _ oro 100 00 LY B b4
B PROTEIN (INSULIN B CHAIN) . 7 00,00 Hore w
8 INSULN | L 3.3 Nore -~
e 1R INSULIN _ o&e LERE] None e
111 Irvsun B chain | BCL SRR 25 12-tmes BxINT 1x(PHT W
5.1 nain B 05 05 13 Xy ers  GEINTIXIPHT v
4une 1B INSULIN B CHAIN . . 833 Nong k4 W NGL. | BEEANGSHC [ PO N
TEa1E  INSULIN _ os8 9333 Xotay, 2 5A hedoro-dmar L Nond hd 231D =
fizh4)  INSULIN | L 5333 Xoraw. 204  holero-12-mer & BxZNT - -
0_ fasta {1).0at 1 3140 A fasta (Ltat “~ 3140_0 fasta et 1340_Afasta vt - B 3wsa2 (2 peg Exbir todos X

ORIENTACAO PARA O PROFESSOR:
O professor deve mostrar aos alunos que a partir de uma sequéncia linear de
aminoacidos se forma uma proteina tridimensional. E quea sequéncia primaria

determina como sera a estrutura tridimensional.

10. Assistir ao video denominado “Como a insulina age no organismo/ Animacao #09”,

disponibilizado no link: https://www.youtube.com/watch?v=vAUbt17h6Co

ORIENTAQAO PARA O PROFESSOR:

O professor deve mencionar que a importante funcdo desempenhada pela
insulina s6 € possivel devido a sua estrutura tridimensional, conforme
observada no SWISS-MODEL.

O docente pode acessar o PDB (Protein Data Bank) para buscar outras
sequéncias proteicas. Trata-se de um banco de dados em 3D de proteinas e

acidos nucléicos. Link:https://www.rcsb.org/

RESULTADOS ESPERADOS
Espera-se que o estudante compreenda como ocorre o dobramento da cadeia de
aminoacidos para gerar uma proteina tridimensional, associe a forma da proteina a

funcao por ela desempenhada e aprenda a manipular o SWISS-MODEL.

REFERENCIAS

OGO, M. Y.; GODOY, L.P. Contato Biologia. Volume 1. Sao Paulo: Quinteto Editorial,
2016.

IF Baiano - Campus Governador Mangabeira | Boletim Técnico | Ano 01 - N° 01 | ISBN 978-65-87749-09-9 28


https://www.rcsb.org/

Bioinformé&tica como Objeto de Aprendizagem Digital (OAD) para o ensino da Biologia Molecular

ROTEIRO 3: ANALISE DO PROMOTORES GENICOS

INTRODUCAO

Genes de humanos, vegetais e de bactérias respondem a estimulos ambientais e
tem sua expressdo regulada. Sendo assim, todosos genes necessitam de alguma regulagao
para funcionarem da maneira correta e responderem aos mais diversos estimulos
ambientais, como luz, salinidade, e presenca de hormonios.

Em genética, o promotor é uma regido localizada perto do sitio de inicio da
transcricdo de genes do DNA que inicia a transcricdo de um determinado gene. Eles
participam promovendo a transcri¢io de uma sequéncia de DNA em RNA. Os elementos
regulatorios em cissiosequéncias de DNA presentes nos promotores e essenciais para a
regulacdo transcricional do gene, controlando muitos processos biologicos e respostas a
estresses (IBRAHEEMet al., 2010).

E possivel analisar os promotores utilizando o PlantCARE(LESCOT et al., 2002),
mas, o que ¢ isso? Trata-se de um banco de dados de elementos reguladores,
intensificadores e repressores de ac¢do cispresentes nos promotores de vegetais. Utilizando
o PlantCARE ¢é possivel identificar cis elementos que reagem a diferentes estimulos e

assim entender melhor a regulacdo de um dado gene.

PROCEDIMENTOS
1. Acesse o site PlantCARE:

http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html/
€5 C 0 (@ o | EEET— e :

3 Apps BB SIGAA - Sistemalnt..

mnEmit

R This web site and its data can be used freely by Academic users.
Classification,., For more details see the data access agreement

In exchangé we would appreciste if those heving Rice data resulting from experiments
after usage of the detabase would submit it to_qur database and share it with everyone:

For non-Acadenic users please read the terms of usege or contact us

A referential database with:

435 different names of plant transcription sites
Site maintained by

Stephane Rombauts
149 from monocots

281 from dicots
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2. Clique em “Search for CARE”, como na figura abaixo.

€ > C Y @ Nioseguro | bicinformatics.psb.ugentbe/webtools/plantcare/htmi * @ :
ps BB SIGAA - Si t

PR mnEm

‘those having nice det Eing From experiments
subwit it to olr database and share it with everyone.

For non-Academic users please read the terms of Gsege or contact us

.. Ml A referential database with:

435 different names of plant transcription sites -

3. Adicione e-mail no local indicado pela seta 1 e a sequéncia do promotor génico. Aqui
pode ser usado o promotor do gene oxidase alternativa de tangerina (Citrusclementina),
cuja sequéncia é:

CTAGACCGGTGGGTTGTTTAAACTCTCTTAATCTTTCGCTCTGATGAATCATAAATAGAAGT
TCAATATAATCTAGTAATACTTTATTTTAAAATACGTGTATAATTGGCCTTGCCGTTTTCGC
CTTTTGGGGAGCCGGGAGCCCCTTCCAGAATAAGGTGACCCACAACTAGTCAGTTTTTGCCA
CTTGTTTTTAAACTGGCGATGATGCCGCTTTTTTATTGCCGTTTTCTTTCCCTACCACGAAT
TTTTTCTACCCCTTTTTGCGTCCGTTTAACATAACTTTTACAAATAAAATTTATTTAAACAG
AACTTTTAGTTAAGAGATTTTATACGGAGAATTTTTATTAAAAGTAATTAAATTATTTAGTT
GTCGATAAAATTTTTTTTAAAAAATAATAAAACTATTTTAATAGATAATTTTTTAAAAATTA
TATTATTAAAAAATGAATAAGATTGTAAAATAAATTAAAGACACTTTAGGATAATTTAACTC
TTTAATACATTGTACAACTTTTATCTTTAATGATTTTAAATTTAAAATTTTACTAATAAAGA
CAAAATAACTTATTTCATCTCAAAAATTATACTCAAAATATAACTAAACAATATTAAAATGA
TTAACAGACTTATAAAACTAAAAAAGTATTGATGACAATCAAATAAATTATATCGGACATGC
ACTAGTATTCAAAAAAAAAAAAAAAATTGGATGCAACATATTTTAATTGATTTTGGAAAAAA
AAATCTATTGTCAAATCTTTACACTTTGCTTAAAAAAAATCCTTTTATAATTGTGATTAAAA
GAAAAAATGTAACACGGCACATCAAAATCTTGTAAGTGATTGTCTAAGACGCGATGCGCCGA
TGTCTACATGGCCACATTTTGAAGGCAACTTTAAAAGGGAACCCTTGATACAATAAATATGC
GTGAGCGTGTCCAGATAACCTTCACATGATGCTCGCAAGAATTTCTATCTTCAATTTTCTTG
AGAAAACCGTGTGAAGGCTGTTTCTAACTTTCTGTAAAGCTAAATTCACTGTTTAAAAAAAA
AAAAAAAAAAAAAACCTTTGAACAAGGCAACAGGCGTGGATAAGAAATTGTTTACAGCTAAT
TTGGTTGCAGACGTAAGAAAAGGATGACCATTGCAACTGGACAATAATGTGGATGACAGGTC
GGTTGAAGTTGACGTCGACAGGAATCCACCGTTCAAGCTTTCCGACTCGGAATAAGCTTCTG
TTGTCCACAAAGATTAAATTAAATTAAATTATATTATACGTGAAGCAAGTACATTTAATTTA
GACTTTAAATCCATTTTTAATGTTGGTGTGTTGACATCAAGCGATTGCGTCATTGTTGTTCG
TCGTCGGGCCATATTCTTGTGGGCTGCCATATCCTCCAGAAATGTAAAACGGTCTATTTAAA
TGATTCGGCCCAGTCAGGTCATTGGGCTATAAAATGGAGTCATTTGTCGAGCTTTAACAATA
GAATGGGCTCAA
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r Co0

@D Nio sequre | bicinformatics psb.ugentbe/webtoals plantcane himlf o

Apps W@ SICAL - SissemaInt..

Search for CARE

RE

email address to send the results back

email

;tﬁum: name or ID} for the sequence (optional)
Sequence to submit

optional headar

paste 85 raw DNA sequence (no hesde e 2

pheare ealy wobmit fsea feemmted sequences as pure/simple text files, po word documents or other binary things | Escolher amuiva | Nenhum arquiva :.ahclnmdo ‘cumueaty il s Jemtnd 2 10KCE:

H To use our cutput you will néed & modern browser for the implemented OMTHL festures. Earlier version might work partislly (printing will not work properly)
* Before using scripts to submit s number of sequénces through this page plesse contact me

Scripts are OK to use, but please be gentle, and do introduce a sleep of G0sec between each reguest in your scripts. It takes about lmin/Kb for each fob to runi Thi

(Those rot respecting that will be blocked :-) )

*ttuuu of the increased usage of the site, T have been forced to implement a scheduling and results will be returned via email.

This means that you might have to wait a little in order to get the results sent back ta you, certalnly when the lead on the server is high,
Pleaze check you email spam folder if you haven't seen any email.

4. Submeter a sequéncia para analise clicando em “Search”.

€ > C0

AppE

Site muintuined by
Stephine Bombaut

A No seguro | s

/plantcareiml/ -3

W SIGAA - Sistema lnt,

o] Search for CARE ‘ f

address to send the results back

lizcque raviomail.com

;nﬁmmc: name or ID) for the sequence (optional)

|opti adfo

i GCTGCCATATCL TCCAGARATBTAAACGETCTATTTAM TOAT TCOGLCCAGTEAGGTCATTORG +
Sequence to subait T ATAAAATORAGTCATT TETCOAGE TTTAAC AATAS ARTEAGETE AL
feemmed roquences i3 p iple text files, mo word & or other bizary things | Escalher quinj MNenhum arquive selaclonadn oy s s Sl w 102K

please caly

ew
[Sourch | Rosot Form | Demo |
K 1o use aur cutput you will need & modern broweer for the dmplemented DWTML features. Larlier version might work partislly (printing will net work properly)

* Before using scripts to submit a number of sequences through this page please contact me

Seripts are OK o use, but plesse be gentle, and do Introduce o sleep of Gdsec between each request in your scripte. It takes about lmin/kb for esch fob to runl Th
(Thase nat respecting that will be blacked :-) )

*ueuuu of the increased usage of the site, T have been forced to implement a scheduling and results will be returned via ematl.

This means that you aight have to wait a little in order to get the results sent bock te you, certalnly when the load an the server i3 high.
Please check you email spem folder if you haven't seen sny empil

5. Aguardar a conclusdo da anilise.

Clumtoring,

[ Halp | | About |
| Piant Systoms Biolagy |
Site mpintained by

Stsphinns Bosbaut

pr B SIGAA - Sistema

—
NOE HamtARE:

Lascen, M, Dkain, %, Moowe, ¥, D

Hushnd A Ray , Databaid 1 200

for i nilice amalyal o promone gence

Your job PlantCARE 25184 with ref: has been submitted with 1 sequence of 1499nt to the queue and
will be emailed to jacque rgvi@ gmail.com when finised
e néed 16 stay on this page

consider checking vou spam folder if you do nol vee any mail witkin the next hou

6. Acesse o link enviado por e-mail para ver o resultado.
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7. Veja a lista de cis elementos encontrados:

&t @ Arguive | CyUsers/DeilfAppData/Local/Temp/RarSEX00.233/PlantCARE_ 25184 plantcare.nimi w 0 £

31 Apps B SIGAL . Sistemalnt

8. Ao clicar no sinal “+” ao lado de cada elemento, aparecem as especificacoes e

informagoes sobre o referido cis elemento (figura abaixo).

c 0 @ Arquive \ C:/Users/Dell/AppData/Local/Temp/Rar$EX00.933/PlantCARE_25184 plantcare.html

i Apps BB SIGAA- Sistemalnt..

ARGRAR-motif
ABRE

G

Site Name Organism Position Strand Matrix score. seguence function
Arabidepsiz thaliana 55 + s ROGTE ciz-zcting element invelved in the sbscisic acid res
Arabidepsiz thaliana 1277 + s ROGTE sis-acting elerent invcolved in the shscisiz acid res

]

ABRE3a
REBRE4
CRAT-box
CAT-box
CGTCA-motif
ERE

G-box
GR-motif

P

ORIENTAQAO PARA O PROFESSOR:

O professor deve orientar o aluno na abertura de cada especificacéo,
esclarecendo sobre a funcdo mencionada. Por exemplo, o acido abscisico é
um hormonio vegetal que regula respostas ao estresse hidrico, inibicdo da
germinacao de sementes e o desenvolvimento dos gomos.

Podem ser indicados cis elementos responsivos a seca, ao frio, ao ataque de
patdgenos, etc. Em todos eles o professor deve destacar a importancia de

fatores externos para modular a resposta do vegetal.

9. Ao clicar no sinal “+” ao lado de cada elemento, a sequéncia de DNA do promotor é

marcada para indicar a localizagao do elemento nela (conforme figura abaixo).
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C % @ Arquive | C/Users/Dell/AppData/Local/Temp/Rar$EX00.933/PlantCARE 25184 plantcarehtml
HI Apps B SIGAA - Sistema Int..
— CGAATTTTTIT TTAGGAARAT ATEEEGACTA ATTTTCTTTT TTACATTGCTG ClHENE.C7.TT

GTGATTGTCT AAGACGCGAT GCGCCGATGT CTACATGGCC ACATTTTGAR GGCAACTTTA AAAGGGAACC
CACEARBAGA TTCTGCGCTA CGCGGCTACA GATGTACCGG TGTAARACTT CCGTTGAAAT TTTCCCTTGG

I+

+

CTTGATAGERNSAARTATGCG TGAGCGTGTC CAGATAACCT TCACATGATG CTCGCAAGAA TTTCTHEENN
— GAACTATGTT ATTTATACGC ACTCGCACAG GTCTATTGGA AGTGTACTAC GAGCGTTCTT AAAGATAGAA

EEET T GAGAAAACCG TGTGAAGGCT GTTTCTAACT TTCTGTAAAG CTAAATTCAC TGTTTAARAA
- CTTAAARCAR CTCTTTTGGC ACACTTCCGA CARRGATTGA AAGACATTTC GATTTAAGTG ACAAATTTTT

+ AAAAARARAA ARARAAACCT TTGAACAAGG CARCAGCEEENEEATARGAAA TTGTTTACAG CTAATTTGGT
- TTTTTTTTTT TTTTTTTGGA AACTTGTTCC GTTGTCCGCA CCTATTCTTEJERGArATCTC cATHRRRCCHN

+ TGCAGACGTA AGAAAAGGAT GACCATTGCA ACTGGABERMJAATGTGGATG ACAGGTCGGT TGAAGTIGAC
EEGcrorciR N C T CTGGEBRGGT TGACCTGTTA TTACACCTAC TGTCCAGCCA ACTTCAECTG

+ GTCGACAGGA ATCCACCGTT CAAGCTTTCC GACTCGGAAT AAGCTTCTGT TGTCCACAAA GATTAAATTA
— CAGCTGTCCT TAGGTGGCAA GTTCGAAAGG CTGAGCCTITA TTCGAAGACA ACAGGTGTTT CTAATTTAAT

+ AATTAAATTA TATTATACGT GAAGCAAGTA CATTTAATTT AGACTTTAAR TCCATTTTTA ATGTTGGTGT
- TTAATTTAAT ATAATATGCA CrrcTT N CTGARATTT AGGTAARBAT TACARACCACA

GTTGACATCA AGCGATTGCG TCATTGTTGT TCGTCGTCGG GCCATATTCT TGTGGGCTGC CATATCCTCC
CAACTGTAGT TCGCEEEGGC AGTANGAACA AGCAGCAGCC CGGTATAAGA ACACCCGACG GTATAGGAGG

I+

+ AGABATGTAR AACGGTCTAT TTABRATGATT CGGCCCAGTC AGGTCATTGG GCNNGCAGTCATTT
— TCTTTACATT TTGCCAGATA AATTTACTAA GCCGGGTCAG TCCAGHRRGGNCGATATTTTA CCTCAGTERAN

+ GTCGAGCTTT AABEANAGAA TGGGCTCA
BlBnGCTCGARA TTGTTATCTT ACCCGAGT

RESULTADOS ESPERADOS

Espera-se que o aluno compreenda como manipular o PlantCARE, bem como a
importancia do promotor para regular a expressdo do gene, a variedade de ciselementos
reguladores existentes e a diversidade de fatores ambientais que podem modular a

expressao genica.
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