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Resumo:
O desenvolvimento tecnolégico permite aos profissionais da educac¢ao buscarem, cada vez
mais, se adequarem ao uso de novas ferramentas na pratica pedagdgica. Este trabalho
objetiva propor o uso de um software livre no ensino de macromoléculas como acidos
nucleicos (DNA e RNA) e proteinas em aulas de Quimica e Biologia no Ensino Médio e/ou em
aulas de Bioquimica em cursos de nivel superior. As estruturas moleculares a serem usadas
pedagogicamente podem ser construidas de maneira rapida e facil com o pacote Avogadro.
Dentre as estruturas prontas que podem ser acessadas no pacote, incluem-se os agucares
pentoses, os grupos fosfatos e as bases nitrogenadas, permitindo que o usuario escolha o
pareamento adequado das bases nitrogenadas e construa fitas de DNA e/ou RNA de maneira
relativamente simples. Também estdo presentes no pacote estruturas prontas dos vinte
aminoacidos essenciais, permitindo a escolha dos aminoacidos e da ordem de conexao entre
eles para a construcdo das mais diversas estruturas de proteinas. A aplicagdo dessas
estruturas como ferramenta didatica no ensino de aminoacidos, proteinas e acidos nucleicos
pode facilitar muito o processo de ensino-aprendizagem. A exposi¢do, pelo professor, e a
visualizagao, pelos alunos, da composi¢cao a nivel atdmico das estruturas de DNA e RNA
facilitara o entendimento dos atomos e grupos funcionais que os compdem. Muito mais
facilmente pode ser compreendido temas como a diferenga entre o agucar desoxirribose do
DNA e o agucar ribose do RNA, a composigcao atdmica de cada uma das bases nitrogenadas e
a diferenca molecular entre a Timina do DNA e a Uracila do RNA e como se da a formacéao das
ligagbes de hidrogénio responsaveis pela conectividade das bases nitrogenadas Adenina-
Timina e Citosina-Guanina nas fitas duplas de DNA. De modo semelhante, ilustragbes e
animacgdes tridimensionais de estruturas proteicas podem facilitar a compreensao dos
estudantes e também o trabalho do professor. Neste sentido, a compreensdo das
caracteristicas estruturais dos grupos funcionais que compdem o0s aminoacidos sera
favorecida, assim como ser avaliadas as diferengas quimicas entre estes que interferem em
suas caracteristicas nos sitemas biolégicos. A ligacdo entre os aminoacidos, a partir de
ligacbes peptidicas, para a construcdo dos peptideos podera ser observada em detalhes,
assim como os aminoacidos poderao ser observados, isoladamente, para observar a presenca
de grupos carboxila e amino carregados ou neutros (-COOH ou -COO", -NH, ou -NH5"),
ajudando assim na construgéo de estruturas que facilitem o estudo das propriedades acido-
base desses componentes. Conceitos de polaridade, fundamentais no estudo de compostos
bilégicos, sdo mais facilmente ser assimilados pela visualizagdo de mapas de potenciais
eletrotaticos das estruturas que podem ser gerados no pacote. As ligagdes peptidicas entre os
aminoacidos (grupos a-carboxila com grupo a-amino) tém seu entendimento facilitado pela @
visualizagao em nivel molecular. Além disso, a exposicao das microestruturas proteicas devem
levar a um entendimento facilitado de como ocorrem os arranjos estruturais primario,
secundario e terceario, bem como as diferengas entre estes.
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