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RESUMO 
 

Aprender genética nem sempre é uma tarefa fácil. Com tantos conceitos científicos 

e abstratos, os alunos sentem que estão navegando em um mar de informações 

desconexas do cotidiano em que vivem. Pensando nisso, este trabalho apresenta a 

criação de uma cartilha educativa a respeito da genética aplicada em diferentes 

áreas do dia a dia: diagnóstico molecular, taxonomia e genética forense. A cartilha 

educativa pode servir como uma facilitadora da compreensão de temas associados 

aos abordados no ensino médio, através da linguagem clara e objetiva e ilustrações 

que aproximam o público. Para isso foram selecionados três exemplos que ilustram 

que a genética está inserida no nosso cotidiano e vai além das quatro paredes da 

sala de aula. Todos os exemplos usam o DNA como tema principal. Abordando o 

diagnóstico molecular, procurou-se ligar ao período da pandemia, onde a técnica de 

PCR foi usada na identificação do vírus da COVID-19. Para chamar atenção da 

importância do uso do DNA na taxonomia, foi usado o exemplo da série de TV “The 

Last of Us” onde fungos tem o papel principal: a biologia molecular pode ser uma 

aliada na taxonomia, por resolver ambiguidades difíceis de serem tratadas somente 

baseando se em caracteres morfológicos. E por último, para chamar a atenção do 

uso do DNA na resolução de crimes e análise de ancestralidade, foi usado o 

exemplo da série de TV “CSI”, onde em grande parte dos episódios o assassino era 

pego por conta de pistas onde era feita a busca por DNA do suspeito em um banco 

de dados. Esses três temas foram resumidos de maneira leve e representativa, na 

cartilha. Espera-se que esse instrumento sirva para facilitar a compreensão de que 

estudos envolvendo o DNA estão presentes no cotidiano das pessoas. Espera-se 

que o acesso à cartilha gere um sentimento de conexão com o tema “genética” 

pelos alunos do ensino médio e que esse sentimento seja levado para a vida adulta, 

facilitando na tomada de decisões envolvendo a genética. 

 

Palavras-chave: metodologias ativas; divulgação científica; diagnóstico molecular; cartilha 

educativa, aprendizado de genética 

 
 



 
 

ABSTRACT 
 

Learning genetics is not always an easy task. With so many scientific and abstract concepts, 

students feel like they are navigating a sea of information disconnected from their daily lives. 

With this in mind, this work presents the creation of an educational booklet about genetics 

applied to different areas of daily life: molecular diagnosis, taxonomy, and forensic genetics. 

The educational booklet can serve as a facilitator in understanding topics associated with 

those covered in high school, through clear and objective language and illustrations that 

bring the audience closer. For this purpose, three examples were selected that illustrate that 

genetics is part of our daily lives and goes beyond the four walls of the classroom. All of the 

examples use DNA as the main theme. Addressing molecular diagnosis, we sought to link it 

to the period of the pandemic, when the PCR technique was used to identify the COVID-19 

virus. To draw attention to the importance of using DNA in taxonomy, the example of the TV 

series “The Last of Us” was used, where fungi play the main role: molecular biology can be 

an ally in taxonomy, by resolving ambiguities that are difficult to deal with based solely on 

morphological characters. Finally, to draw attention to the use of DNA in crime solving and 

ancestry analysis, the example of the TV series “CSI” was used, where in most episodes the 

killer was caught due to clues that involved searching for the suspect’s DNA in a database. 

These three themes were summarized in a light and representative manner in the booklet. It 

is hoped that this tool will serve to facilitate the understanding that studies involving DNA are 

present in people’s daily lives. It is hoped that access to the booklet will generate a feeling of 

connection with the topic of “genetics” among high school students and that this feeling 

would be carried into adulthood, facilitating decision-making involving genetics. 

 
Keyword: active pedagogy; public communication of science, molecular diagnosis; 
educational booklet, genetics education 
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1 INTRODUÇÃO 

A genética, enquanto componente essencial da Biologia para os estudantes 

de Ensino Médio segundo a Base Nacional Comum Curricular (2025), é 

fundamental para o desenvolvimento do conhecimento científico dos estudantes, ao 

explorar diversos temas, como hereditariedade, tipagem sanguínea, genética 

mendeliana e avanços da biotecnologia. No entanto, historicamente, a 

aprendizagem dessa disciplina tem sido desafiadora, onde muitos estudantes 

enfrentam dificuldades para compreender os conceitos, considerando-os complexos 

e abstratos. Resultando no aprendizado superficial, focado na memorização e não 

na compreensão efetiva. 

Diante desse contexto, o presente trabalho teve como objetivo o 

desenvolvimento de uma cartilha educativa, com título “Pra que serve o DNA 

mesmo?”, abordando os três seguintes temas: genética forense, taxonomia de 

fungos e diagnóstico molecular, com propósito de despertar o interesse e a conexão 

dos estudantes do Ensino Médio pela área da genética.  

 
É sabido que uma das formas que mais contribui na consolidação e 
motivação do aprendizado é o uso de jogos e modelos didáticos (Almeida, 
1981), instrumentos através dos quais se articulam certos conhecimentos, 
dentro de uma  determinada  linha  pedagógica.  Além  de  estimular  a  
criatividade  e  o  aumento  da  capacidade  de  decisão,  jogos  e  modelos  
didáticos  também  estimulam  a leitura, a escrita e a pesquisa, por ser um 
meio em que se  consegue  abarcar,  na  íntegra,  a  interdisciplinaridade  
(Arouca, 1996) (Temp; Carpilovsky; Guerra, 2011, p. 9). 

 
 

Desta forma, nessa monografia fez-se um levantamento bibliográfico sobre a 

concepção dos alunos a respeito da área Genética dentro do ensino de Biologia, 

bem como avaliação das estatísticas e resultados a respeito das dificuldades 

encontradas pelos alunos informadas por diferentes autores. 

Da mesma maneira, foi feito um levantamento bibliográfico sobre os temas 

abordados na cartilha: genética forense, taxonomia molecular de fungos, 

diagnóstico molecular, buscando os conceitos e também as aplicações no cotidiano 

para que se pudesse criar uma base teórica sólida para as informações colocadas - 

de formas simples - no material didático desenvolvido. 
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2 FUNDAMENTAÇÃO TEÓRICA 

2.1 PERCEPÇÃO DOS ALUNOS AO ENSINO DE GENÉTICA E BIOLOGIA 
MOLECULAR  

Apesar da genética ser um componente curricular importante para os 

estudantes do ensino médio na disciplina Biologia, historicamente, a aprendizagem 

apresenta índices muito baixos (Leal; De Meirelles; Rôças, 2019). Provavelmente 

devido ao vocabulário complexo e pela dificuldade de associação dos assuntos 

abordados com o cotidiano. Dessa forma, os alunos priorizam ‘decorar’ os termos 

ao invés de ‘compreender’ e ‘correlacionar’ o aprendizado com a vida prática 

(Carpilovsky; Guerra; Temp, 2011). 

Compreender assuntos complexos, mesmo para quem tem bom entendimento 

e acesso à informação, pode ser uma tarefa árdua. A área de conhecimento da 

genética, que engloba conceitos abstratos e complexos, é um desafio para 

educadores, dessa forma, se torna essencial a utilização de metodologias 

inovadoras e ativas no aprendizado dessa área. Relacionar  os  assuntos  da  

Genética  com  o cotidiano é importante por tornar os conteúdos  mais  fáceis de  

serem  assimilados (Araújo; De Matos, 2021).  

As pesquisas levantadas por diversos autores demonstram em seus 

resultados, a grande dificuldade por parte dos alunos no entendimento da matéria 

de genética, de maneira que podemos citar diferentes motivos discutidos por 

autores nos últimos anos. 

 
Klauatau et al. (2009) mostram que universitários e alunos do Ensino    
Médio julgam a genética como a área da biologia mais  complicada  no  
processo  de  ensino/aprendizagem.  Os autores apontam que isso ocorre, 
muitas vezes, pela forma como as aulas são ministradas, pela quantidade 
de informações transmitidas aos alunos para se cumprir o assunto em 
tempo hábil no ano letivo (Lopes; Da Silva, 2018, p. 3). 
 
Segundo Lorbieski et al. (2010), uma das explicações para o não 
entendimento do conteúdo de genética é a forma de  transmissão  do  
mesmo  pelo  professor,  pois  a  maioria utiliza o método tradicional (Freire, 
1998) aplicando simplesmente aulas expositivas como modalidade didática. 
Outros recursos didáticos podem auxiliar as explicações feitas em aula para 
que o estudante possa estudá--las mais e melhor. Dentre alguns recursos, 
os modelos de jogos didáticos representam bons instrumentos pedagógicos 
(Temp; Carpilovsky; Guerra, 2011, p. 9). 
 
Moura et  al. (2013) indicam  que  a  dificuldade em aprender Genética 
pode ser atribuída aos conteúdos mal  distribuídos  e  descontextualizados 
ao  longo  das aulas.   Já   para   Vilela   (2017),   essa   dificuldade   em 
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aprender   Genética   pode  ser   consequência   do   uso incorreto  dos  
livros  didáticos,  do  excesso  de  aulas expositivas  dialogadas  e  de  
falhas na formação  do docente, resultando em prejuízos para os alunos e 
para a instituição de ensino (Araújo; De Matos, 2021, p. 6) 
 
Na subcategoria (2), Dificuldade no ensino da genética, destacou-se  que  
os  alunos  atribuem  a  grande  dificuldade em aprender genética aos 
vários conceitos que envolvem a disciplina. Isso fica claro pelas falas dos 
alunos, a seguir: Acho uma matéria muito complicada, estuda muitos 
nomes. Acho difícil, pois me confundo na definição de alguns termos. DNA 
é cheio de detalhes. Senti dificuldade, porque tem alguns nomes complexos 
(Lopes; Da Silva, 2018, p. 8) 
 
 
 

Portanto, é nítida a necessidade de um método que seja eficiente para quebrar 

as barreiras entre o aprendizado e os alunos, qual conecte a teoria com o contexto 

cotidiano desses indivíduos, para dessa maneira gerar o aprendizado efetivo por 

meio do entendimento. Ainda segundo os autores Araújo; De Matos (2021), os 

alunos os quais foram abordados na pesquisa, quando questionados a respeito do 

melhor método para facilitação da aprendizagem de Genética, em sua maioria 

citaram o uso de modelos didáticos, como evidenciado no Gráfico 1. 

 

 

Gráfico 1: Resultados da pergunta: “Métodos que facilitam a aprendizagem 

em Genética” feita para 20 alunos  do curso   de   Licenciatura   em   Ciências   

Biológicas da  Faculdade  de Educação, Ciência e Letras de Iguatu -FECLI do 1º 

semestre e 20 alunos do 5º semestre. 

Fonte: Araújo; De Matos. (2021) 
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É importante ressaltar que mesmo o foco do nosso trabalho sendo para alunos 

do Ensino Médio, o estudo de Araújo e De Matos traz uma perspectiva do ponto de 

vista de universitários, tanto do 1º semestre como do 5º, de forma a nos trazer 

dados de recém formados nas escolas, mas também de alunos que já estão no 

meio do curso de Licenciatura em Ciências Biológicas, futuros professores.  

Dessa maneira, podemos incluir a dificuldade também encontrada no meio 

acadêmico do ensino superior, importante para que esses futuros profissionais 

possam desenvolver novas metodologias em sua formação. 

2.2 METODOLOGIAS ATIVAS COMO ALIADAS NO ENSINO DESSA CIÊNCIA 
ABSTRATA: A CARTILHA EDUCATIVA 

Na tentativa de evitar o ‘decorar’ e promover o ‘entender’, as metodologias 

ativas de ensino e aprendizagem são uma ótima aliada do professor da disciplina de 

genética, pois contextualizam os conceitos com vivências do cotidiano, 

transformando o que era abstrato e irreal em algo corriqueiro e real. E estão em 

consonância com a Base Nacional Comum Curricular (BNCC), em particular a 

Competência Específica 3:  

Investigar situações-problema e avaliar aplicações do conhecimento científico e tecnológico e 

suas implicações no mundo, utilizando procedimentos e linguagens próprios das Ciências da 

Natureza, para propor soluções que considerem demandas locais, regionais e/ou globais, e 

comunicar suas descobertas e conclusões a públicos variados, em diversos contextos e por 

meio de diferentes mídias e tecnologias digitais de informação e comunicação (TDIC) 

(BNCC, p.558) 

E também as referentes habilidades: 

(EM13CNT302) Comunicar, para públicos variados, em diversos contextos, 

resultados de análises, pesquisas e/ou experimentos, elaborando e/ou 

interpretando textos, gráficos, tabelas, símbolos, códigos, sistemas de 

classificação e equações, por meio de diferentes linguagens, mídias, 

tecnologias digitais de informação e comunicação (TDIC), de modo a 

participar e/ou promover debates em torno de temas científicos e/ou 

tecnológicos de relevância sociocultural e ambiental. (BNCC, p.559) 

(EM13CNT304) Analisar e debater situações controversas sobre a 

aplicação de conhecimentos da área de Ciências da Natureza (tais como 

tecnologias do DNA, tratamentos com células-tronco, neurotecnologias, 
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produção de tecnologias de defesa, estratégias de controle de pragas, entre 

outros), com base em argumentos consistentes, legais, éticos e 

responsáveis, distinguindo diferentes pontos de vista. (BNCC, p.559) 

 

Nesta metodologia, os alunos são incentivados a se envolver diretamente com 

os conteúdos, participando de diferentes atividades práticas, incentivando o 

protagonismo fundamental para o processo de conscientização. Nele, os educandos 

passam a entender as condições sociais e culturais que moldam o conhecimento e 

a realidade ao seu redor: é criado um ambiente educacional mais democrático e 

participativo, que ultrapassa a relação hierárquica entre educador e educando. As 

metodologias ativas fazem com que o processo de aprendizagem não se construa 

de maneira unilateral e passiva, mas sim de forma dialógica, sendo um convite para 

que o aluno se torne o protagonista de sua jornada educacional (Freire, 1996). 

A divulgação científica tem um papel fundamental pois estabelece uma ponte 

entre o conhecimento científico, gerado nas instituições, e a sociedade, servindo de 

intérprete, ou tradutor dos conceitos complexos e cheios de jargões, para termos 

mais coerentes e significativos para o cidadão. A divulgação científica desempenha 

um papel educativo e social, ao estimular o pensamento crítico e contribuir para a 

formação de uma sociedade mais engajada e participativa (Mendes; Maricato, 

2020). 

Gomes, Penna e Arroio (2020) citam que a comunicação científica, 

especialmente no campo das ciências biológicas, precisa ir além da simples 

transmissão de dados; ela deve envolver o público e promover uma compreensão 

mais profunda dos temas em questão, criando espaços para o diálogo e a reflexão 

crítica sobre as descobertas e suas implicações, pensando nessa metodologia, o 

uso de cartilhas educativas tem se consolidado como um recurso eficaz para 

promover o ensino e a conscientização em diversos contextos educacionais e 

sociais. Seu uso permite a comunicação de informações complexas de forma 

simples e acessível, utilizando linguagem clara e imagens que auxiliam no 

entendimento, potencializando o aprendizado e o engajamento de diferentes 

públicos. Este recurso é especialmente importante em temáticas como saúde 

pública, ciências, e questões socioambientais, promovendo a alfabetização científica 

e cidadã. 
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Visando promover um engajamento dos estudantes com temas da 

atualidade, que envolvam genética, foi idealizada a criação de uma cartilha 

educativa contendo três temas presentes em situações que os estudantes 

vivenciam: genética forense, diagnóstico molecular de doenças e taxonomia de 

espécies. A tentativa é divulgar, de forma simples, para estudantes do ensino médio 

e pessoas da sociedade, que todos nós consumimos produtos ou podemos ter a 

nossa vida melhorada tendo como aliada a biologia molecular. Essa cartilha poderia 

ser utilizada para os alunos do 2º ou 3º anos Ensino Médio, de forma a ilustrar como 

o DNA pode ser usado em aplicações práticas do cotidiano. 

Dentro da Base Nacional Comum Curricular, a área de genética é abordada 

em temas como: a aplicação da tecnologia do DNA recombinante; identificação por 

DNA; hereditariedade; Genética Mendeliana. Dessa forma, dentro dos temas 

abordados na cartilha, exceto pela Genética Forense que pode ser incluída como 

“identificação por DNA”, os outros dois temas não são tratados especificamente 

dentro da BNCC, porém podem ser entendidos na parte de analisar e debater 

situações controversas sobre a aplicação de conhecimentos da área de Ciências da 

Natureza, tais como tecnologias do DNA. 

As metodologias ativas são diversas, podemos citar alguns exemplos como: 

jogos didáticos; debates; teatros; pesquisas em campo, entre outros. Para o nosso 

trabalho foi definida a cartilha educativa como o método mais adequado para 

cumprir com o nosso objetivo de ser um material complementar para despertar 

interesse, de forma a abordar temas diferentes, utilizando-se de ilustrações, 

linguagem simples e conexões com o cotidiano. 

Tem-se vários exemplos bem sucedidos do uso de cartilhas: Para além da 

saúde pública, a biologia e a genética se beneficiam do uso de cartilhas educativa, 

Santos et al. (2024) demonstram que esses materiais são ferramentas para abordar 

temas complexos como mutações cromossômicas. Utilizando linguagem acessível e 

elementos visuais, as cartilhas ajudam a desmistificar conceitos complexos e 

aproximam os estudantes de temas científicos, despertando seu interesse pela 

área. A narrativa visual pode aumentar o engajamento e a retenção do 

conhecimento, como no uso de quadrinhos, conforme destacado por Mendonça 

(2008).  

Segundo ainda, Litre et al. (2017) relatam a experiência de uso de materiais 

educativos para informar agricultores familiares do semiárido nordestino sobre os 
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riscos climáticos e estratégias de adaptação. Através de uma abordagem simples e 

ilustrativa, essas cartilhas não apenas transmitem informações, mas também 

capacitam as comunidades a tomar decisões mais informadas e críticas.  

 

 

2.3 JUSTIFICATIVA 

Pensando na dificuldade de ensino-aprendizagem da genética, torna-se necessário 

a elaboração e implementação de metodologia ativas para diminuir a distância entre 

o professor e o aluno. Assim, foi preparada uma cartilha educativa para distribuição 

em escolas, para alunos do ensino médio, com o intuito de oferecer um material 

complementar que facilite a compreensão dos conceitos genéticos de forma mais 

acessível e prática. Essa ferramenta visa contextualizar os conteúdos com situações 

do cotidiano, utilizando uma linguagem simples e ilustrações que auxiliam na 

visualização dos conceitos, promovendo o entendimento ao invés da memorização, 

favorecendo para um aprendizado significativo. 

2.4 OBJETIVOS 

2.4.1 OBJETIVO GERAL 

Desenvolvimento de uma cartilha educativa, com título “Pra que serve o DNA 

mesmo?”, abordando os três seguintes temas: genética forense, taxonomia de 

fungos e diagnóstico molecular, com propósito de despertar o interesse e a conexão 

dos estudantes do Ensino Médio pela área da genética.  

2.4.2 OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

1.​ Fazer um levantamento bibliográfico sobre a concepção dos alunos a 

respeito da área Genética dentro do ensino de Biologia, bem como avaliar as 

estatísticas e resultados a respeito das dificuldades encontradas pelos alunos 

informadas por diferentes autores; 

2.​ Fazer um levantamento bibliográfico sobre os temas: genética forense, 

taxonomia molecular de fungos, diagnóstico molecular, buscando os 

conceitos e também as aplicações no cotidiano; 
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3.​ Elaborar uma cartilha educativa como meio didático para estudantes do 

Ensino Médio, utilizando-se de linguagem simples e objetiva e ilustrações 

acerca dos temas. 

 

2.5  MATERIAIS E MÉTODOS 
Para iniciar o trabalho foram delimitados os temas de genética a serem 

abordados dentro da cartilha, em conjunto com a orientadora em reunião, 

posteriormente para realizar um levantamento bibliográfico, foram utilizadas as 

seguintes palavras chaves: genética forense, taxonomia molecular, diagnóstico 

molecular, ancestralidade, PCR, metodologias ativas de ensino, cartilhas 

educativas, em diferentes bases de dados, sendo algumas: PubMed, Scielo, 

CAPES, Google Acadêmico e diferentes revistas específicas para cada tema.  Após 

este momento, foram escolhidos os artigos que fossem atuais, mas também antigos 

que fossem referência no assunto em questão. 

Para determinarmos o público alvo da cartilha, foi feita uma consulta na Base 

Nacional Comum Curricular (BNCC) para estabelecer a qual ano de ensino poderia 

ser aplicada a cartilha, de forma a alinhar-se com as competências e habilidades a 

serem desenvolvidas no respectivo ano. Dessa maneira, concluiu-se que o público 

alvo ideal seriam os jovens contemplados no Ensino Médio. 

Após a seleção dos artigos, foram construídos textos separados sobre os 

respectivos assuntos: Genética Forense; Diagnóstico Molecular; Taxonomia de 

Fungos e Cartilhas Educativas, quais foram revisados e alterados conforme 

sugestões da orientadora, dentro do prazo estabelecido. 

Por fim, com os textos organizados e revisados, iniciou-se o processo de 

elaboração da cartilha em si, para isso foi utilizada a ferramenta “Canva”, um site 

próprio para elaboração de materiais ilustrativos.  

A cartilha conta com 6 diferentes páginas que seguem: Capa (1ª página); 

Introdução aos temas (2ª página); Desenvolvimento de cada assunto (3ª,4ª e 5ª 

página); Conclusão e Referências (6ª página), sendo que esta possui um QR Code 

que leva a uma pasta no Google Drive com este trabalho devidamente formatado 

para mais informações. 
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O processo de elaboração da cartilha contou com selecionar os tópicos a 

serem abordados de forma clara e coesa, com linguagem respectiva ao público em 

questão. Para isso, destacou-se os principais pontos a serem trabalhados dentro de 

cada tema e usou-se imagens e figuras para chamar a atenção e trazer a ludicidade 

necessária a uma cartilha.  

Para uma possível continuidade do projeto, o ideal seria fazer uma pesquisa 

com professores e alunos da rede escolar, a fim de trazer a perspectiva desses 

mesmos para os temas que poderiam ser abordados, as conexões que poderiam 

ser utilizadas, reforçar qual seria o público alvo, entre outros desdobramentos para a 

aplicação que só pode ser entendida fora do contexto teórico aqui trazido. No nosso 

trabalho, por questão de logística e tempo, não fizemos essa abordagem antes de 

elaborar o material, dessa forma, para materializar-se como um instrumento didático 

disponível para docentes, seria necessária essa primeira etapa se concretizar para 

fazer possíveis ajustes. 

 

3 RESULTADOS 

3.1 ESCOLHA DE TRÊS GRANDES ÁREAS DA GENÉTICA MOLECULAR PARA 
FAZER PARTE DA CARTILHA 

Propomos uma cartilha educativa com o tema: “Para que serve o DNA 

mesmo?”, onde seguindo Ribeiro e Queluci (2022), delimitamos os temas a serem 

abordados, sendo eles: (1) genética forense: área que abrange diferentes faces, 

mas focaremos nos estudos sobre ancestralidade e criminalística, frequentemente 

relatados em séries e programas de televisão; (2) diagnósticos moleculares: qual se 

refere a diagnósticos de doenças infecciosas, genéticas e até mesmo oncológicas, 

através da investigação do material genético de um organismo, afinal, todos 

vivenciamos a pandemia da COVID-19, e com isso, houve a disseminação do termo 

“PCR” ao redor do mundo, mesmo sem saber o que significava; (3) uso do DNA 

como aliado na identificação e taxonomia de espécies, em particular os fungos 

fungos: a biologia molecular revolucionou a identificação e classificação de 

espécies, especialmente as microscópicas, auxiliando nas limitações dos métodos 

tradicionais, que se baseavam principalmente em características morfológicas, 

proporcionando uma visão mais detalhada da diversidade intraespecífica.  
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3.1.1 GENÉTICA FORENSE 

A genética forense é uma área científica multifacetada que utiliza técnicas de 

biologia molecular em  investigações criminais, identificação de vítimas e análise de 

ancestralidade. Desde os primeiros passos na década de 1980, quando a técnica de 

análise de DNA foi introduzida no campo forense, novas metodologias e aplicações 

têm se desenvolvido, aprimorando a precisão das investigações, mas também 

abrem novos horizontes para outros estudos, como o da ancestralidade. De acordo 

com a análise bibliométrica realizada por Stasi et al. (2023), o campo da genética 

forense se expandiu substancialmente ao longo dos últimos 40 anos, com um 

aumento significativo nas publicações científicas, refletindo o progresso científico e 

a crescente demanda por essas tecnologias. 

Frequentemente vemos na televisão a área criminalística, como “CSI: Crime 

Scene Investigation”, onde os personagens investigadores usam provas genéticas 

para identificar criminosos e solucionar casos complexos. As técnicas se baseiam 

na análise de material biológico, como sangue, cabelo ou saliva, encontrados em 

cenas de crime, para identificar suspeitos ou vítimas. Essa aplicação da biologia tem 

se mostrado fundamental para o avanço das investigações criminais, mas há 

também diferentes áreas não tão famosas da área forense, como o estudo da 

ancestralidade. 

O estudo da ancestralidade é utilizado não apenas para a identificação 

individual, mas também para rastrear a origem geográfica e histórica de grupos, 

através da análise de DNA. Uma ferramenta essencial tem sido a análise de DNA 

mitocondrial (mtDNA), o qual possui herança matrilinear, isto é, transmitido apenas 

pela mãe, que o difere do DNA nuclear, que é herdado de ambos os pais, 

característica que o torna excepcional para estudar a linhagem materna e 

sistematizar os fluxos migratórios de populações ao longo da história (Phillips, 

2015). 

De acordo com estudos realizados por Heinz et al. (2017), a atualização 

contínua das árvores genealógicas mitocondriais é fundamental para uma 

compreensão mais precisa da evolução das populações humanas, especialmente 

em contextos de identificação forense. Essas árvores têm sido ferramentas 

poderosas para analisar o povoamento de diferentes continentes, como a expansão 

de grupos africanos para outras partes do mundo, um processo que é melhor 
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compreendido por meio da sequência do mtDNA. De acordo com Phillips (2015), o 

uso de DNA mitocondrial para traçar a origem geográfica de um indivíduo 

proporciona uma visão detalhada da história de seus ancestrais, funcionando quase 

como uma “fotografia genética” das migrações e movimentos populacionais ao 

longo do tempo. 

Esses estudos da ancestralidade pelo viés genético através do mtDNA 

permite entender melhor as interações entre diferentes grupos ao longo do tempo, 

dessa forma podemos compreender a complexidade da diversidade genética 

humana, uma vez que se entende que a população está interconectada por meio 

dos fluxos de migrações (Jobling, 2022). 

Enquanto o estudo da ancestralidade genética nos permite olhar para o 

passado e compreender como as populações humanas se formaram e se 

conectaram, as mesmas ferramentas genéticas podem ser aplicadas a contextos 

atuais e práticos, como na investigação criminal.  

Nos últimos anos, a genética forense no Brasil tem ganhado destaque no 

auxílio à investigação criminal, segundo Silva Júnior (2023), a área tem sido cada 

vez mais valorizada, principalmente com o aumento do uso de bancos de perfis 

genéticos e a evolução das técnicas de análise molecular. A área da genética 

forense, envolve diferentes técnicas da biologia molecular, como o sequenciamento 

de DNA, o qual tornou-se um dos principais instrumentos nas investigações 

criminais. O DNA, ácido desoxirribonucleico, é único para cada indivíduo - exceto 

em gêmeos idênticos - e contém toda a informação genética do mesmo, a qual 

herdou dos genitores, o que o torna especial para identificação com alta precisão.  

Em seres humanos, o DNA é composto por uma sequência de nucleotídeos, 

e essa sequência varia ligeiramente de pessoa para pessoa. Embora a maior parte 

do nosso DNA seja idêntica ao dos outros seres humanos, a ordem exata desses 

nucleotídeos difere de uma pessoa para outra, essas variações são chamadas de 

polimorfismos, e são essas variações que os peritos forenses analisam para gerar 

um perfil genético único. Segundo Carneiro da Silva Júnior (2023), a genética 

forense no Brasil tem se modernizado, com o aumento da utilização dessas 

tecnologias, que permitem resultados mais rápidos e assertivos. 

Um importante recurso da genética forense são os perfis genéticos; esses 

perfis podem ser comparados com o banco de dados, o que facilita a identificação 

de criminosos. De acordo com Santiago, Siqueira e Barcelos (2020), o Banco de 
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Perfis Genéticos têm contribuído significativamente para a resolução de crimes, pois 

possibilita que amostras de DNA coletadas em cenas de crime sejam comparadas 

com perfis de pessoas que já cometeram crimes ou que possuem antecedentes, 

essa ferramenta aumenta a probabilidade de encontrar o criminoso. 

No Brasil, a utilização desses bancos é regulamentada pela Lei nº 

12.654/2012, que estabelece diretrizes para a criação e o uso de perfis genéticos 

em investigações criminais. O objetivo é otimizar a resolução de crimes, 

principalmente em casos de reincidência, permitindo a identificação de suspeitos por 

meio da análise do DNA encontrado em locais de crime ou em evidências biológicas 

(Dias Filho; Menezes; Francez, 2020). 

A Rede Integrada de Bancos de Perfis Genéticos (RIBPG) e o CODIS 

(Combined DNA Index System) no Brasil são iniciativas que buscam integrar e 

compartilhar informações genéticas entre diferentes unidades da federação, 

aumentando a eficácia das investigações criminais. O CODIS, desenvolvido nos 

Estados Unidos, foi adaptado para o contexto brasileiro por meio da RIBPG, uma 

plataforma que integra perfis genéticos de diversos estados e permite a comparação 

de amostras de DNA a nível nacional. Essa rede facilita a busca por coincidências 

genéticas em casos onde o criminoso não é identificado de imediato, além de 

permitir a inclusão de amostras de vítimas, ajudando também em investigações de 

desaparecimentos (Dias Filho; Menezes; Francez, 2020). 

Como destaca Santos (2018), a biologia molecular tem sido essencial para a 

área forenses, através de técnicas que incluem a extração, amplificação e 

sequenciamento de fragmentos de DNA, quando um fio de cabelo é encontrado em 

uma cena de crime, por exemplo, e contém a raiz, o DNA ali presente pode ser 

analisado da mesma forma que o de outras amostras biológicas, como sangue. Se a 

raiz não estiver presente, é possível também realizar a análise com base no DNA 

mitocondrial encontrado nas células do cabelo, o que ajuda na identificação. O DNA 

mitocondrial é empregado quando a amostra disponível é muito reduzida ou quando 

o material para análise é insuficiente, como em casos de corpos em avançado 

estado de decomposição (Budowle et al., 2003) 

O primeiro caso resolvido com o uso da genética na área forense ocorreu em 

1986, na cidade de Narborough, Inglaterra, sendo um marco para a história da 

genética forense. Esse caso envolveu a investigação das vítimas Lynda Mann e 

Dawn Ashworth, que ocorreram em 1983 e 1986, respectivamente. Inicialmente, um 
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jovem local confessou o segundo assassinato, mas sua confissão foi considerada 

inconsistente. Foi quando o geneticista Alec Jeffreys, pioneiro na técnica de 

impressão digital do DNA, foi chamado para auxiliar na investigação. Utilizando a 

análise de amostras de sêmen coletadas nas cenas dos crimes, Jeffreys conseguiu 

identificar perfis genéticos distintos, provando que o mesmo indivíduo era 

responsável por ambos os crimes e que o jovem que havia confessado era inocente. 

Este caso foi o primeiro a utilizar o teste de DNA para exonerar um suspeito e, 

posteriormente, identificar o verdadeiro culpado, Colin Pitchfork, identificado por 

meio de uma campanha de coleta de amostras de DNA em massa na comunidade 

local incentivado pela polícia. A importância desse caso, conforme destacado por 

Barbosa e Romano (2018), reside não apenas na resolução dos assassinatos, mas 

também na consolidação do DNA como uma ferramenta crucial na ciência forense, 

transformando a maneira como investigações criminais são conduzidas em todo o 

mundo. 

O processo de análise do DNA começa com a extração, onde o material 

genético é isolado das células presentes na amostra biológica. Esse passo é crucial, 

pois a quantidade de DNA extraído precisa ser suficiente para as etapas seguintes. 

No caso do cabelo, a extração é mais eficiente quando a raiz está presente, pois as 

células nela contidas oferecem maior quantidade de DNA. Quando a raiz não é 

encontrada, o DNA mitocondrial, como citado, embora em menor quantidade, ainda 

pode ser extraído das células capilares. Para resolver essa questão da amostra, 

entra em ação o processo de amplificação, no qual a quantidade de DNA é 

aumentada por meio da técnica da Reação em Cadeia da Polimerase (PCR). A PCR 

é um método que replica várias cópias de regiões específicas do DNA, tornando 

possível a análise de amostras que, de outra forma, seriam insuficientes. Usando 

primers, que são sequências curtas de DNA que se ligam a regiões específicas, o 

material genético da amostra é replicado, gerando uma quantidade suficiente para 

as etapas de análise subsequentes. 

Com o DNA amplificado, a próxima etapa é o sequenciamento, processo no 

qual a sequência exata das bases nitrogenadas que compõem o DNA é 

determinada. Essas bases – adenina (A), timina (T), citosina (C) e guanina (G) – 

formam a sequência que é única para cada indivíduo. Assim, a combinação dessas 

técnicas – extração, amplificação e sequenciamento – permite que fragmentos de 
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DNA, mesmo os encontrados em pequenas ou danificadas amostras, sejam 

analisados de forma eficaz.  

Logo, a formação de profissionais especializados em genética forense é um 

aspecto crucial para o desenvolvimento dessa área no Brasil, pois é preciso dominar 

as técnicas moleculares envolvidas para desenvolver os métodos e interpretar os 

resultados, para isso é preciso que as escolas e as universidades invistam cada vez 

mais em ensinar Ciências, para uma base sólida no desenvolvimento de assuntos 

mais aprofundados posteriormente.  

Embora os avanços tecnológicos e científicos sejam enormes, existem 

questões éticas e legais que precisam ser consideradas no uso da genética forense. 

O acesso a dados genéticos e a manipulação dessas informações devem ser feitos 

com responsabilidade, para evitar abusos, como a invasão da privacidade das 

pessoas. A legislação brasileira tem se adaptado a essas novas realidades, mas é 

um campo que ainda precisa de aperfeiçoamento, como aponta Carneiro da Silva 

Júnior (2023). 

No fim das contas, a genética forense está cada vez mais presente no nosso 

dia a dia, como aquelas cenas de filmes de investigação que todo mundo adora, 

além de ajudar a resolver crimes, ela também pode nos guiar sobre as nossas 

raízes. Com o avanço das tecnologias e a formação de novos especialistas no 

Brasil, essa área tende a crescer ainda mais. 

 

 

3.1.2 DIAGNÓSTICO MOLECULAR 

A biologia molecular tem promovido uma transformação significativa no 

âmbito da medicina, particularmente no que se refere a diagnósticos precisos de 

doenças infecciosas, genéticas e até mesmo oncológicas. Os exames de 

diagnóstico molecular, que investigam o material genético de um organismo, como o 

DNA e o RNA, constituem instrumentos essenciais na identificação de doenças, pois 

possibilitam a detecção de patógenos ou mutações relacionadas a condições 

genéticas de maneira mais precisa e ágil. Esse tipo de teste é fundamental, por 

exemplo, na investigação de enfermidades genéticas, como a fibrose cística, assim 

como na detecção de infecções virais, como a COVID-19, empregando diferentes 

metodologias. 
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Os diagnósticos moleculares têm a capacidade de identificar doenças antes 

que os sintomas apareçam, o que pode ser crucial para o tratamento precoce e 

eficaz. Ao contrário de testes convencionais, que muitas vezes dependem da 

observação de sintomas aparentes, os testes moleculares se baseiam no material 

genético, como o DNA ou o RNA dos microrganismos causadores de infecções ou 

das células tumorais. Além disso, identificam alterações genéticas ou 

biomarcadores associados a condições patológicas, o que torna o tratamento mais 

direcionado. Portanto, esses testes moleculares podem ser mais rápidos e precisos, 

contribuindo para diagnósticos mais ágeis e assim tratamentos eficazes dos 

pacientes (Zatz, 2002). 

De acordo com Poste (2001), o cenário contemporâneo do diagnóstico 

molecular pode ser classificado em quatro principais classes, cada uma com 

aplicações distintas, mas complementares.  A primeira categoria “in vitro molecular 

tests” engloba os testes moleculares in vitro, utilizados para a detecção e 

classificação de doenças já existentes, através da identificação de patógenos, 

mutações genéticas ou biomarcadores em amostras biológicas, como sangue, urina 

ou tecidos. Um exemplo conhecido são os testes PCR (Reação em Cadeia da 

Polimerase), que amplificam sequências específicas de DNA, permitindo a detecção 

de agentes infecciosos ou de mutações genéticas. 

A segunda categoria “dynamic imaging” diz respeito a geração de imagens 

que permitem visualizar, em tempo real, a função e a atividade das células e tecidos 

do corpo humano. Essas tecnologias são frequentemente utilizadas para observar 

tumores cancerígenos ou acompanhar o progresso de tratamentos. Essas imagens 

dinâmicas permitem que os médicos monitorem a resposta das células tumorais a 

terapias específicas, ajudando a ajustar o tratamento conforme necessário. A 

terceira categoria “pharmacogenetic tests” abrange os testes de genotipagem para 

prever a eficácia de medicamentos através do estudo dos seus genes, e como eles 

podem afetar a maneira como seu corpo responde a certos medicamentos. Esses 

testes auxiliam na medicina personalizada, pois ajudam a ajustar os tratamentos 

com base nas características individuais genéticas de cada paciente, aumentando a 

eficácia e minimizando os efeitos adversos. Na oncologia, por exemplo, esse 

método contribui para direcionar aos tratamentos adequados quais terão maior 

chance de sucesso; além de ser usado para prever a resposta a medicamentos ou 

em casos de doenças autoimunes. 
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Por fim, a quarta classe “Predisposition diagnostic tests”, avaliam o risco de 

um indivíduo desenvolver doenças no futuro, baseando-se em sua predisposição 

genética. Através destes é possível identificar variantes genéticas associadas ao 

risco de doenças complexas, como câncer, doença de Alzheimer, diabetes, entre 

outras. Em casos como o câncer hereditário, por exemplo, a análise molecular pode 

identificar mutações nos genes BRCA1 e BRCA2, que são associados ao câncer de 

mama e ovário (Coelho et al., 2018). 

Ainda segundo Poste (2001), o sequenciamento do genoma humano foi um 

marco no avanço dessas técnicas, permitindo uma compreensão mais profunda das 

bases moleculares das doenças e a criação de novas terapias e medicamentos 

direcionados. No caso do câncer, por exemplo, a identificação de mutações em 

genes como EGFR e KRAS tem sido fundamental para a personalização de 

tratamentos e a escolha de terapias específicas para diferentes tipos de tumores, 

como o colangiocarcinoma (Brown et al., 2022). Esse tipo de câncer raro que 

origina-se das células das vias biliares, é frequentemente diagnosticado em estágios 

avançados, o que dificulta seu tratamento eficaz e contribui para altas taxas de 

mortalidade. 

O colangiocarcinoma citado pode ser diagnosticado através de testes 

moleculares com o uso de biomarcadores moleculares, onde utiliza-se moléculas 

biológicas que indicam a presença ou o progresso de uma condição específica, 

incluindo genes e proteínas.  

Outro avanço foi o uso de biópsias líquidas e PCR em tempo real, que 

oferecem alternativas não invasivas para o diagnóstico e acompanhamento de 

doenças. A biópsia líquida, por exemplo, pode detectar fragmentos de DNA tumoral 

circulante (ctDNA), permitindo o monitoramento do tratamento e a detecção precoce 

de recidivas, o que representa um avanço em relação às técnicas tradicionais de 

biópsia (Brown et al., 2022). 

Portanto, fica nítida a importância da atuação do diagnóstico molecular no 

campo da oncologia. A análise molecular do tumor, através do sequenciamento do 

DNA, por exemplo, permite a identificação de mutações genéticas específicas que 

podem ter relação com as fases de desenvolvimento e evolução do câncer. Essa 

abordagem oferece uma visão detalhada sobre as características moleculares do 

tumor, o que possibilita a escolha de terapias mais eficazes e personalizadas, 

adaptadas às particularidades de cada paciente (Dong, 2022). 
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Dessa forma, o diagnóstico molecular pode ser utilizado para planejar o 

tratamento de uma doença, monitorar a recorrência da condição ou avaliar o quão 

bem o tratamento está funcionando. Como citado, existem muitos tipos de testes de 

diagnóstico molecular, como testes de biomarcadores, testes genéticos, testes de 

sequenciamento de tumores e biópsias líquidas. Logo, há um movimento crescente 

em direção à medicina personalizada, que visa adaptar as intervenções terapêuticas 

às características moleculares e genéticas de cada indivíduo, garantindo, assim, 

uma abordagem mais eficiente e individualizada no tratamento de diversas doenças. 

 A medicina personalizada é um campo que visa adaptar os tratamentos 

médicos às características individuais de cada paciente, levando em consideração 

fatores como a genética, o ambiente e o estilo de vida, com o objetivo de otimizar a 

eficácia e reduzir os efeitos adversos. (Goetz; Schork, 2018). O avanço das 

tecnologias genômicas, como o sequenciamento de DNA permitiram uma 

compreensão mais aprofundada dos fatores genéticos envolvidos nas doenças. 

Com a capacidade de sequenciar genomas inteiros e identificar variantes genéticas 

associadas a diferentes condições, na medicina personalizada é possível prever o 

risco de doenças e personalizar os tratamentos dessas condições complexas. 

Entretanto, a implementação dessa tecnologia possui diversas dificuldades 

como os altos custos dos testes genéticos e das terapias, a falta de infraestrutura 

adequada em muitos países e a necessidade de profissionais de saúde capacitados 

para interpretar os dados genômicos (Goetz; Schork, 2018). Embora já existam 

avanços notáveis, como as terapias direcionadas no tratamento de certos tipos de 

câncer, a medicina personalizada ainda está em evolução, e é necessário uma 

combinação de fatores como pesquisa, inovação e políticas públicas para garantir 

que os seus benefícios sejam acessíveis e aplicados de forma ampla e eficaz na 

população. 

A própria técnica da PCR foi desenvolvida com o objetivo de melhorar a 

identificação de uma doença: a anemia falciforme. Na época, a doença era 

identificada por Southern Blot, uma técnica de hibridização de DNA que requer 

grandes quantidades de DNA, para serem hibridizadas com uma sonda. O teste era 

eficaz, mas tinha o ponto negativo que os sinais da sonda eram fracos. O inventor 

da técnica da PCR tinha duas opções, ou aumentava a sensibilidade da sonda, ou 

amplificava a região de interesse. Ele escolheu a segunda opção (Cavé, 2022).  

Naquela época, por volta de 1980, o sequenciamento de DNA já era uma prática 
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rotineira dos laboratórios de biologia molecular. Mullis, usou o mesmo princípio do 

sequenciamento, e os mesmos reagentes, mas em vez de usar um primer somente, 

Kary Mullis usou dois primers, um à direita e outro à esquerda, delimitando a zona 

de amplificação pela DNA polimerase (Mullis et al., 1986). Em reconhecimento ao 

seu papel na invenção da técnica de PCR, ele dividiu o prêmio Nobel de Química 

em 1993 com Michael Smith.  

O mundo inteiro, na época da pandemia do COVID-19 ouviu falar dessa 

técnica, pois tornou-se o padrão ouro de identificação de pequenas quantidades do 

material genético do coronavírus SARS-CoV-2. A técnica detecta o RNA do vírus 

presente em amostras respiratórias, como secreções nasais ou saliva. Após a coleta 

da amostra, o RNA viral é extraído e convertido em DNA por meio da transcriptase 

reversa. Esse DNA é, então, amplificado e identificado, o que permite a confirmação 

da infecção da doença (Teymouri et al., 2021). 

A técnica PCR, crucial para o diagnóstico da COVID-19, é capaz de 

identificar a presença do vírus até mesmo em pessoas que ainda não manifestam 

sintomas. Isso é possível porque a PCR amplifica as moléculas de DNA presentes 

nas amostras, fazendo com que pequenas quantidades de material genético viral 

sejam suficientes para o diagnóstico (Yüce; Filiztekin; Özkaya, 2021). Esse 

processo foi importante durante a pandemia, pois possibilitaria o isolamento precoce 

de casos positivos, evitando a propagação do vírus e permitindo o tratamento mais 

adequado para os pacientes. 

O processo de PCR começa com a preparação do material necessário, 

incluindo o DNA alvo, primers (pequenos pedaços de DNA que delimitam a região a 

ser amplificada), nucleotídeos e a enzima DNA polimerase. O primeiro passo é a 

desnaturação, onde o DNA é aquecido a altas temperaturas (94-98°C) para separar 

suas duas fitas. Em seguida, ocorre o anelamento, onde a temperatura é reduzida 

(50-65°C) para permitir que os primers se liguem às sequências complementares 

nas fitas separadas de DNA. O terceiro passo é a extensão, onde a temperatura é 

ajustada para cerca de 72°C, e a DNA polimerase adiciona nucleotídeos, 

sintetizando novas fitas de DNA complementares. Esse ciclo de desnaturação, 

anelamento e extensão é repetido várias vezes (geralmente 20-40 ciclos), 

resultando em uma amplificação exponencial do DNA alvo. A PCR tem diversas 

aplicações na área médica, como diagnóstico de doenças infecciosas, identificação 

de mutações genéticas e detecção de câncer (Nascimento; Suarez; Pinhal, 2010). 
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Apesar dos progressos na biotecnologia e genética estarem trazendo 

vantagens significativas para o diagnóstico molecular, essas técnicas também 

enfrentam obstáculos. Por exemplo, a disponibilidade de testes moleculares ainda é 

restrita em certas áreas, particularmente em países em desenvolvimento. Teymouri 

et al. (2021) abordam a questão do custo e da infraestrutura requerida para a 

execução desses testes, enfatizando a importância de políticas públicas que 

assegurem o acesso a esses testes, particularmente durante períodos de crise 

sanitária mundial, como a pandemia de COVID-19. Além disso, os exames 

moleculares podem ser complexos e necessitam de profissionais capacitados para a 

interpretação dos resultados, o que pode complicar sua aplicação em larga escala. 

Além do diagnóstico de doenças, a técnica de PCR tornou possível: 

manipular DNA para a clonagem, engenharia genética e amplificação da região de 

interesse antes do sequenciamento. Outra variação da técnica é o PCR em tempo 

real, com a amplificação e detecção simultânea de sequências de DNA (Higuchi et 

al., 1992). 

O uso de testes moleculares também levanta questões éticas, especialmente 

no que diz respeito ao diagnóstico de doenças genéticas. Segundo Zatz (2002), a 

identificação de mutações que indicam a predisposição para doenças, como o 

câncer de mama ou a doença de Alzheimer, pode gerar preocupações sobre como 

essas informações serão usadas. O diagnóstico precoce de tais condições pode ser 

útil, mas também pode causar estresse psicológico nos pacientes e suas famílias. 

Portanto, é importante que os profissionais de saúde considerem os aspectos éticos 

e emocionais envolvidos no uso dessas tecnologias. 

Em resumo, os testes de diagnóstico molecular desempenham um papel 

essencial na medicina moderna, possibilitando a detecção precoce e precisa de 

doenças infecciosas, genéticas e até mesmo câncer. A PCR, por exemplo, foi 

fundamental no diagnóstico da COVID-19, mas outras tecnologias moleculares 

também têm se expandido, trazendo muitos benefícios para a prática clínica. No 

entanto, ainda existem desafios, como o acesso limitado e a necessidade de uma 

interpretação especializada desses testes, que precisam ser superados para 

garantir que todos possam usufruir dessas inovações. O futuro dos testes 

moleculares é promissor, com a expectativa de avanços ainda maiores, oferecendo 

diagnósticos mais rápidos e tratamentos personalizados para uma ampla gama de 

condições. 
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3.1.3 USO DO DNA COMO ALIADO NA IDENTIFICAÇÃO E TAXONOMIA DE 
ESPÉCIES: O CASO DO CORDYCEPS 

 
Taxonomia é a ciência que classifica e organiza os seres vivos, agrupando-os 

de acordo com suas características e relações evolutivas. A biologia molecular 

revolucionou a identificação e classificação de espécies, especialmente as 

microscópicas, como no caso dos fungos, auxiliando nas limitações dos métodos 

tradicionais, que se baseavam principalmente em características morfológicas. A 

caracterização molecular proporcionou uma visão mais detalhada da diversidade 

intraespecífica de fungos, superando as limitações da classificação morfológica, que 

frequentemente resulta em uma subestimação da diversidade genética existente 

(Manfrino et al., 2024). O uso de técnicas moleculares tem permitido uma 

compreensão mais precisa da diversidade e da evolução dos fungos, facilitando a 

identificação e a distinção entre diferentes espécies, muitas das quais são difíceis 

de diferenciar apenas pela aparência. 

Os fungos são organismos extremamente diversos e desempenham papeis 

vitais nos ecossistemas, como decompositores, simbiontes e patógenos, da mesma 

forma os fungos patogênicos representam uma ameaça significativa para a 

agricultura, causando perdas substanciais em culturas de importância alimentar, 

como o arroz (Sheoran et al., 2021). Porém, devido à sua grande diversidade 

morfológica e à complexidade dos grupos taxonômicos, a classificação tradicional 

nem sempre é suficiente para compreender plenamente suas relações evolutivas.  

Os bioprodutos da fermentação são muito apreciados por todas as pessoas, 

desde o pão, cerveja, iogurte e vinho. A fermentação realizada por leveduras e 

outros fungos é essencial na produção destes alimentos e bebidas, através da 

conversão dos açúcares em etanol e dióxido de carbono, contribuindo para o sabor 

e a textura dos produtos. No caso do iogurte, por exemplo, as bactérias lácticas, 

juntamente com leveduras, convertem os açúcares do leite em ácido lático, o que 

confere a consistência cremosa e o sabor característico ao produto. 

No início de 1800, os fungos lideraram o caminho da microbiologia moderna e 

bioquímica. Observando-os com um microscópio, Pasteur foi a primeira pessoa a 
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observar essas criaturas pequenas e notar suas atividades bioquímicas. Foi ele 

quem sugeriu o termo enzima (en = dentro; zima = levedura), ao observar a 

atividade de produtos do metabolismo dos fungos (Thacker, 2003). 

Sem dúvida, nenhuma outra série de TV chamou tanta atenção para os 

fungos quanto a série “The Last of Us", onde pessoas infectadas com fungos se 

transformavam em zumbis e seguiam infectando outras pessoas. Essa capacidade 

é verídica, mas não com pessoas, mas sim formigas. O fungo em questão é do 

gênero Cordyceps. Na natureza, existem mais de 500 espécies ou variedades 

destes, e o Ophiocordyceps unilateralis é o que age de forma mais parecida com o 

da série – só que em insetos (Funindex, 2025). Também conhecido como “fungo 

zumbi”, foi descoberto pelo naturalista britânico Alfred Russel Wallace em 1859, e 

atualmente é encontrado predominantemente em florestas tropicais, como na 

Amazônia. Ele infecta formigas-carpinteiras (Camponotus cruentatus) que se 

alimentam de fungos e vivem em locais quentes e úmidos, ambientes que facilitam 

sua proliferação (Butantan, 2025). 

Esse fungo é um exemplo da importância da biologia molecular como 

ferramenta para auxiliar métodos de classificação de espécies baseados na 

morfologia. Cordyceps tem características bem distintas morfológicas que foram 

usadas, historicamente, para classificar esse gênero (Mains, 1958), além da gama 

de hospedeiros (Kobayasi, 1982). Depois da facilidade do uso de ferramentas 

moleculares, a filogenia foi reclassificada e revelou que Cordyceps não é um grupo 

monofilético (Sung et al., 2007). 

Mas a revolução não para por aí, os Cordyceps tem duas fases, a fase 

sexuada e a assexuada, ou vegetativa. Entretanto, a morfologia dessas duas fases 

é completamente diferente, sendo que a fase sexuada é rara. Alguns fungos, 

usados mundialmente como agentes de controle biológico foram classificados como 

Isaria, Beauveria, baseado na morfologia da fase assexuada, visto que a fase 

sexuada era desconhecida, por ser tão rara. Recentemente, com base em 

comparações de sequências de DNA, foi revelado que, na verdade, são espécies de 

Cordyceps (Sung et al., 2006; Shrestha; Sung; Sung, 2017). Esses resultados 

enfatizam a importância de complementar e estender dados tradicionais sobre 

morfologia, desenvolvimento, patobiologia, biogeografia e outras características com 

dados moleculares (Liu et al., 2002, Sung et al.,2006). 
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O caso do Cordyceps é realmente um caso extremo. Ele reflete que a 

genética molecular é uma ferramenta poderosíssima. Ela permite estudar os fungos 

a nível genético, utilizando sequências de DNA para classificar e identificar novas 

espécies, além de entender melhor as relações filogenéticas entre elas. Segundo 

Thompson et al., 2013, a tipagem molecular tem mostrado ser mais robusta e 

confiável para a classificação de organismos microbianos, superando as limitações 

de abordagens morfológicas, que podem ser influenciadas por variações ambientais 

e de desenvolvimento. 

Duas técnicas de biologia molecular usadas em conjunto são o 

sequenciamento de DNA e a PCR (Reação em Cadeia da Polimerase). Pode-se 

amplificar regiões específicas do DNA, usadas como identificadores para certos 

fungos. Após a amplificação, o fragmento gerado pode ser sequenciado ou 

comparado com perfis genéticos conhecidos, facilitando a identificação precisa das 

espécies (Sheoran et al., 2021). O RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA), por 

sua vez, é uma variação da PCR que amplifica fragmentos aleatórios do DNA para 

gerar perfis genéticos únicos, permitindo comparar diferentes cepas de fungos e 

analisar sua diversidade genética (Manfrino et al., 2024).  

A identificação de fungos ao nível de espécie tem alguns desafios devido a 

sua grande diversidade em morfologia e ecologia. Assim, desenvolver um sistema 

de reconhecimento de espécies eficiente, aplicável a todos os fungos, parece difícil 

(Tekpinar, Kalmer. 2019). Atualmente, sequências de DNA de diferentes regiões têm 

se tornado dados moleculares poderosos para a rápida identificação de espécimes. 

Existem vários genes marcadores (ITS, LSU, SSU, COX1, RPB1, RPB2, β-tubulin, 

MCM7, TEF1-α, γ-actin, ATP6 and CaM genes), aparentemente, a melhor estratégia 

é usar dois ou mais marcadores para identificação segura (Manfrino et al., 2024; 

Sheoran et al., 2021).  

Uma das principais vantagens de utilizar genética na taxonomia dos fungos é 

a capacidade de resolver ambiguidades que surgem com a identificação 

morfológica. Por exemplo, muitas espécies de fungos apresentam características 

semelhantes, o que torna sua classificação difícil sem o uso de ferramentas 

moleculares. A genética fornece uma forma mais objetiva de distinguir entre essas 

espécies, permitindo uma melhor compreensão da diversidade biológica. 

O seu uso não se limita à identificação e classificação das espécies, mas 

também abre portas para o estudo da evolução dos fungos. As análises genéticas 
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permitem rastrear as relações filogenéticas entre os diferentes grupos de fungos, 

fornecendo informações valiosas sobre como esses organismos evoluíram e se 

adaptaram a seus ambientes. Isso é especialmente relevante para entender o 

comportamento dos fungos patogênicos e suas interações com os hospedeiros. 

A combinação entre genética e taxonomia tem gerado uma revolução na 

biologia dos fungos, trazendo uma compreensão mais precisa e detalhada sobre 

esses seres incríveis que vivem ao nosso redor. O uso da genética através de 

técnicas moleculares tem sido essencial para descobrir novas espécies de fungos e 

também para entender outras já existentes, agregando no conhecimento de como 

eles afetam a saúde, a agricultura e o meio ambiente. Afinal, a biologia molecular 

nos mostra que até nas coisas mais simples do dia a dia, há uma ciência incrível por 

trás. 
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3.2 APRESENTAÇÃO DA CARTILHA  

 
 
 
 
IMAGEM 1: Frente da Cartilha Educativa “Pra que serve o DNA mesmo?”​  

 
 

Fonte: Autoria própria. 
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IMAGEM 2: Verso da Cartilha Educativa “Pra que serve o DNA mesmo?”​  

 
Fonte: Autoria própria. 
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4 CONCLUSÃO  

 

Portanto, concluímos que o ensino de genética nas escolas têm sido alvo de 

estudos há vários anos, levantando questões a respeito da abordagem utilizada 

para tratar desse tema com os estudantes, que por sua vez possuem diferentes 

dificuldades no aprendizado da matéria, sendo estas diretamente relacionadas com 

a quantidade de termos e conceitos abstratos passados por metodologias passivas.  

Dessa maneira, as metodologias ativas vêm como grandes aliadas para 

efetivar de fato a aprendizagem, possibilitando que os alunos possam relacionar os 

conteúdos com o cotidiano, promovendo de fato o entendimento e não apenas 

“decorar”. Esperamos que a cartilha educativa construída neste trabalho possa 

servir como um instrumento facilitador neste processo, transformando  o ensino de 

genética em uma experiência mais dinâmica e permitindo que os alunos se 

envolvam com o conteúdo. 

Ao integrar métodos que favorecem a reflexão crítica e a aplicação prática 

dos conceitos, a aprendizagem torna-se mais significativa e acessível. Com isso, a 

cartilha proposta não apenas complementa o material didático tradicional, mas 

também atua como um apoio visual e didático que torna o processo de 

aprendizagem mais eficaz diante das dificuldades apontadas. 
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