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RESUMO: A Arvore de Possibilidades, conhecida também como Arvore de Probabilidade, é uma ferramenta
grafica utilizada para abordar problemas de analise combinatéria. Através de diagramas, ela organiza e visualiza
de maneira clara todas as combinacdes e permutagdes de certos eventos. A estratégia se fundamenta na avaliagdo
da distribuicdo das amostras de combinagdes genotipicas que sdo passiveis de serem vistas entre familiares,
embasando-se no exame do diagrama de arvore de possibilidades que se conectam as variadas cores da iris humana,
ligando esse estudo as propor¢des descritas por Mendel. O presente estudo sugere um modelo educacional focado
na coleta de dados a partir de amostras determinadas pela aparéncia fisica, com destaque para a compreensdo da
herancga poligénica. A pesquisa se fundamenta na analise da distribuicdo amostral de combinagdes genotipicas
ligadas as diversas cores da iris humana, ligando essas observacdes as propor¢des mendelianas. Para facilitar o
entendimento dessas variacdes, utilizou-se o conceito da Arvore de Possibilidades como uma ferramenta
educacional fundamental. A implementagdo desse recurso no modelo de ensino mostrou ser crucial para auxiliar
os alunos a entenderem corretamente os diagramas apresentados e aprofundar seu conhecimento sobre o assunto.
O emprego de tabelas para ilustrar as possiveis ramificagdes da arvore de possibilidades, juntamente com
representagdes visuais das tonalidades da iris, cujas caracteristicas eram facilmente reconhecidas pelos alunos,
contribuiu muito para a compreensao do espaco amostral das classes genotipicas, destacando os diversos resultados
relacionados ao grau de parentesco entre familias.
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PRACTICAL APPLICATION OF THE POSSIBILITY TREE DIAGRAM TO
DEFINE GENOTYPIC COMBINATIONS, CONSIDERING THE SHADES OF THE
HUMAN EYE IRIS ACROSS FAMILY GENERATIONS.

ABSTRACT: The Tree of Possibilities, also known as the Probability Tree, is a graphical tool used to address
combinatorial analysis problems. Through diagrams, it clearly organizes and visualizes all combinations and
permutations of certain events. The strategy is based on evaluating the distribution of genotypic combination
samples that can be seen among family members, relying on the examination of the tree of possibilities diagram
that connects to the various colors of the human iris, linking this study to the proportions described by Mendel.
This study suggests an educational model focused on data collection from samples determined by physical
appearance, highlighting the understanding of polygenic inheritance. The research is based on the analysis of the
sample distribution of genotypic combinations linked to the various colors of the human iris, connecting these
observations to Mendelian proportions. To facilitate the understanding of these variations, the concept of the Tree
of Possibilities was used as a fundamental educational tool. The implementation of this resource in the teaching
model proved crucial in helping students correctly understand the diagrams presented and deepen their knowledge
of the subject. The use of tables to illustrate the possible branches of the tree of possibilities, along with visual
representations of iris shades, whose characteristics were easily recognized by the students, greatly contributed to
the understanding of the sample space of genotypic classes, highlighting the various results related to the degree
of kinship between families.
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INTRODUCAO

Para compreender melhor os padrdoes de heranca genética e mapear a ocorréncia de
caracteristicas especificas dentro de uma familia, o uso de representacdes graficas na forma de
uma arvore genealdgica com as informagdes de diferentes geragdes torna-se uma ferramenta
valiosa. Essas arvores funcionam como planilhas estruturadas que auxiliam estudantes e
pesquisadores a registrar e analisar dados genéticos dos individuos da familia, facilitando tanto
a identificagdo de padrdes quanto a realizacao de previsdoes fundamentadas. Uma planilha de
arvore genealdgica permite acompanhar e estudar os tragos hereditarios entre membros da
familia, oferecendo uma representagcdo visual clara das conexodes familiares. Isso habilita os
pesquisadores a registrar e examinar a presenca ou auséncia de certas caracteristicas ao longo
das geragdes. Com base nessas informacgoes, ¢ possivel identificar padrdes de heranca e estimar
a probabilidade de determinadas caracteristicas serem transmitidas para as proximas geracgoes.

A probabilidade ¢ um ramo da ciéncia amplamente integrado ao cotidiano, envolvendo
situacdes com multiplos resultados possiveis e favoraveis. Este estudo aborda os principios da
probabilidade no contexto da heranga quantitativa, também conhecida como poligénica,
caracterizada pela interacdo de diversos pares de alelos na determinacdo do fenotipo. Um
exemplo expressivo desse tipo de heranga € a variagao na coloragdo da iris humana. Os tragos
genéticos herdados manifestam-se de maneira continua, com alelos ndo aditivos reduzindo a
producao de melanina, enquanto alelos aditivos estimulam sua sintese. A combinagdo distinta
entre esses alelos, que favorecem ou inibem a melanina, resulta na ampla diversidade de
caracteristicas fenotipicas observadas. Nessas circunstancias, os calculos probabilisticos
tornam-se mais desafiadores, ¢ uma estratégia eficaz para explora-los inclui o uso de
representacdes graficas. Compreender os conceitos de probabilidade em Genética ¢é essencial,
uma vez que a falta desse entendimento basico pode comprometer o aprendizado dos demais
topicos e padrdes de heranga abordados no conteido educacional.

Os diagramas de arvore constituem ferramentas extremamente Uteis para analises que
envolvem probabilidades condicionais, permitindo a visualizacdo e resolu¢do desses tipos de
problemas de forma clara e organizada. Funcionam como representacdes graficas que
estruturam os possiveis resultados de um experimento, com "ramificacdes" identificadas por
frequéncias ou probabilidades. Esse modelo visual facilita o entendimento e torna os calculos
relacionados a probabilidade mais acessiveis e intuitivos. Para ilustrar sua aplicagdo, sera
apresentado um caso pratico demonstrando como essa técnica pode ser utilizada de maneira
eficiente por meio de um diagrama de arvore. Conforme Esteves (2001), questdes relacionadas
a analise combinatoria podem ser mais bem compreendidas com abordagens que dispensam o
uso de férmulas prontas, como arvores de possibilidades, tabelas, diagramas ou enumeragoes,
em concordancia com as sugestdes de Chevallard (1999).

Herman et al. (2013) destacam que a compreensao dos conceitos de genética €, muitas
vezes, desafiadora devido a sua complexidade. Para superar essas barreiras e facilitar o
aprendizado, torna-se indispensavel a adocao de atividades dinamicas que promovam maior
assimila¢@o por meio de ferramentas e metodologias inovadoras. Lima et al. (2012) aponta que,
ao aplicar um modelo didatico interativo, o professor ndo apenas estimula a participagdo € o
pensamento critico dos alunos, mas também amplia o uso de diferentes competéncias e introduz
novas abordagens pedagogicas. Essas metodologias, frequentemente ausentes em escolas
convencionais, tém o potencial de tornar o processo de aprendizagem mais relevante e
envolvente. Nesse contexto, o0 modelo coloca o estudante no centro do processo de construgao
do conhecimento, enquanto o professor assume o papel de criar situagdes que incentivem e
simplifiquem a compreensao, como sugerido por Querudino et al. (2011).

O quadro de Punnett ¢ reconhecido como uma ferramenta essencial no ensino da heranga
genética, especialmente ao abordar a anélise de um unico par de genes (monoibridismo) ou de
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dois pares simultaneamente (diibridismo). Contudo, sua utilizacdo se torna significativamente
mais complexa ao lidar com trés ou mais pares de genes (triibridismo ou poliibridismo),
tornando mais vidvel o emprego de célculos probabilisticos baseados em eventos
independentes. Nesse cenario, um ensino de biologia eficiente, com foco em genética, deve
fazer uso de recursos didaticos que integrem teoria e pratica, facilitando o processo de
aprendizagem para os estudantes. A auséncia de um suporte pedagogico adequado pode levar a
equivocos conceituais e dificultar a compreensdo dos contetidos. Por isso, € crucial que os
professores estejam devidamente preparados para trabalhar com esses materiais, demonstrando
seguranc¢a em sua aplicagdo e conhecimento sobre o uso adequado dos mesmos. Para amplificar
os beneficios na aprendizagem dos alunos, ¢ imprescindivel um planejamento pedagdgico bem
estruturado, que fortalega as competéncias docentes no manejo de tais recursos, contribuindo
de forma significativa para o entendimento do contetido por parte dos estudantes (PARANA,
2018).

O uso de modelos didaticos representativos ¢ amplamente reconhecido, com diversos
autores destacando sua contribui¢do para a facilitagdo do aprendizado (COLOMBARI &
MELO, 2006; CASTELAO & AMABIS, 2008; MENDONCA & SANTOS, 2011; DUSO,
2012; FERREIRA et al., 2013; VALADARES, PEREIRA, ALMEIDA, (2014); KLAUBERG,
2015; MEDEIROS et al., 2021 e 2022; MEDEIROS, ALVES, KIMURA, 2022; 2023; 2024;
2025). Contudo, também indicam que o ensino e a aprendizagem em genética enfrentam
desafios devido ao elevado nivel de abstracao dos conceitos e a falta de recursos didaticos que
possam facilitar o entendimento. Esses fatores frequentemente resultam em desinteresse e
desmotivagao por parte dos alunos, dificultando tanto a contextualiza¢ao quanto a compreensao
dos diversos temas relacionados a genética.

Dentro desse contexto bioldgico, analisar um exemplo concreto de uma caracteristica
humana poligénica se torna um desafio, principalmente porque seria necessario monitorar
dezenas, ou até centenas, de diferentes pares de alelos. No entanto, com base nos estudos
realizados por Justina & Ferla (2006); Duso Vilhena et al. (2010 e 2012); Della & Ferla (2013);
Medeiros et al. (2021 e 2022); e Medeiros, Alves e Kimura (2022; 2023; 2024; 2025), propomos
um modelo didatico voltado a coleta de dados a partir de amostras definidas pela aparéncia
fisica. Esse modelo considera os diferentes graus de pigmentagdo da iris humana, observaveis
em populagdes de distintas regides geograficas ao redor do mundo. Dessa forma, busca-se
ilustrar como multiplos genes, cujos alelos influenciam cumulativamente na expressao de uma
unica caracteristica, possibilitam uma gradacdo continua de fendtipos. Essa abordagem
demonstra que, conforme os gendtipos se aproximam ou se distanciam de determinados
extremos, surge uma ampla variagao, resultando em um espectro diversificado de caracteristicas
fenotipicas.

Um dos fatores que contribuiram para o éxito do trabalho de Mendel foi a aplicacdo de
métodos matematicos baseados em probabilidade para interpretar os resultados de seus
experimentos. Ele foi pioneiro ao introduzir a estatistica no estudo das caracteristicas
hereditarias, utilizando conceitos de proporcdes e probabilidades (FREIRE-MAIA, 1995;
BEIGUELMAN (2008); LOPES & ROSSO, 2010; AMABIS & MARTHO, 2010; GRIFFITHS
et al.,2005; 2013; 2016).

A Arvore de Possibilidades, também conhecida como Arvore de Probabilidade, é um
recurso empregado na resolugdo de problemas de analise combinatdria. Por meio de diagramas
ilustrativos, essa técnica organiza visualmente todas as combinagdes € permutagdes possiveis
de certos eventos. Nesse cendrio, o estudo atual propde um modelo educacional que visa ilustrar
0s processos matematicos da probabilidade aplicados a Genética, focando na compreensao da
heranca poligénica. A estratégia se baseia na andlise da distribuicdo das amostras de
combinagdes genotipicas observaveis entre familiares. Isso ¢ fundamentado na andlise do
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diagrama de arvore de possibilidades, que se relaciona as diferentes cores da iris humana,
conectando essa pesquisa as propor¢des descritas por Mendel.

MATERIAL E METODOS

O modelo didatico (Figura 1 e Tabelas 1 a 4) foram desenvolvidos com o objetivo de
simular uma analise comparativa entre sete diferentes classes fenotipicas relacionadas a cor da
iris humana. Nesse modelo, cada alelo contribui com uma quantidade especifica de pigmento,
gerando fenoétipos distintamente variados. Para facilitar a compreensao dessas variagoes, foi
utilizada uma abordagem baseada nos conceitos de Arvore de Possibilidades, também
conhecida como Arvore de Probabilidade, uma ferramenta utilizada para solucionar problemas
relacionados a analise combinatoria.

Este modelo de ensino promove a interdisciplinaridade entre Biologia e Matematica e
serve aos licenciandos em biologia como importante ferramenta para facilitar o entendimento
da probabilidade aplicada a Genética Quantitativa e, assim, desfazendo o mito da complexidade
desse contetido para o estudante.

O estudo envolveu 28 alunos do Curso de Licenciatura em Ciéncias Biologicas,
pertencente ao Instituto de Ciéncias Exatas e Naturais. Entre os participantes, 36,0% eram do
sexo masculino e 64,0% do sexo feminino, com idades variando entre 18 ¢ 36 anos.

Para compreensdo da heranga poligénica, com destaque para a determinagdo das
probabilidades de formulas genotipicas, apoiando-se na andlise da distribui¢do amostral de
fenotipos associados as diversas tonalidades da iris humana, foi elaborado uma sequéncia
didatica dividida em duas aulas, de 50 minutos/cada. A atividade de investigacdo foi organizada
em dois momentos, da seguinte forma:

Na aula inicial, com duracao de cinquenta minutos, aconteceu uma apresentagao
introdutoria sobre o assunto em questdo, permitindo aos alunos se familiarizarem, entenderem
e se interessarem pelo tema. O destaque foi em aprender sobre elementos da genética que tratam
de herangas poligénicas ou quantitativas. Este campo investiga como ¢ possivel usar técnicas
estatisticas para avaliar as contribui¢des de genes aditivos na variacdo dos fendtipos. Discutiu-
se como essas abordagens analisam distribuigdes continuas de fenotipos e estimam o nimero
de gendtipos esperados conforme a quantidade de genes que influenciam uma caracteristica
especifica. Foi oferecido um conjunto de idéias para prever a chance de um descendente receber
uma das variagdes fenotipicas graduais ligadas a coloragao da iris dos olhos humanos, com base
na quantidade de genes que determinam as nuances das cores.

Na segunda aula, que também durou cinquenta minutos, foi realizado um experimento
pratico. Utilizou-se um heredograma para representar visualmente os possiveis resultados
probabilisticos. Com o suporte da analise de cruzamentos 1 x 2, 3 x 4 e 5 x 6 na arvore
genealogica e nas caracteristicas dos filhos, observou-se que as pessoas numeradas como 1 e 4
possuem iris de cor marrom, enquanto as numeradas como 2 e 3 té€m iris azul. Por fim, os
numeros 5 e 6 referem-se a individuos com iris de tom ambar.

Sequéncia de ensino simulada

Conforme a meta estabelecida, as sequéncias de ensino (Tabelas 1 a 3 e Figura 1) foram
criadas apos diversas investigagdes, atuando como representagcdes educacionais e fontes de
dados que deveriam ser acessiveis, manipulaveis, criadas e aplicadas de forma simples pelos
alunos de biologia. Isso permitira que desenvolvam uma consciéncia critica, senso de
responsabilidade e apreciagcdo pela pesquisa, caracteristicas fundamentais para formar um
estudante competente. A abordagem adotada foi a observacdo (Figuras 1) e a coleta de
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informag¢des em uma pesquisa (Tabelas 1 e 2), utilizando o diagrama de arvore (Tabela 3), que
¢ um conceito matematico com varias utilizagdes em genética. Isso auxilia na determinacao da
chance de gerar descendentes com diferentes categorias fenotipicas e genotipicas, de acordo
com o casal, identificado pelos nimeros 5 e 6.

O contetido historico apresentado aos alunos

A coloragdo da iris ocular ¢ uma caracteristica cuja hereditariedade ¢ poligénica,
representando uma forma de variagdo continua onde diversos alelos de multiplos genes afetam
a cor final dos olhos. Isso se da através da sintese de proteinas que regulam a quantidade de
melanina acumulada na iris.

A tonalidade da iris humana, segundo Venturieri ¢ Rosa (2010), varia de azul claro a
verde e quase negro. Entretanto, a iris humana ndo possui pigmentos que sejam explicitamente
azuis, verdes ou pretos. A coloragdo dos olhos ¢ definida pela reparticdo de um Uinico pigmento
marrom, chamado melanina, que também ¢ responsavel pelas cores da pele e do cabelo. A iris
¢ composta por duas camadas de pigmento: uma mais interna e outra externa. Quando a camada
externa apresenta baixa ou nenhuma quantidade de pigmento, a iris parece azul. Esse fendmeno
acontece devido a dispersao da luz na superficie da camada externa, que contrasta com o fundo
escuro rico em melanina, semelhante ao motivo pelo qual o céu parece azul devido a dispersao
da luz no ar em relagao ao espago escuro. Com um aumento da melanina na camada externa, a
coloracdo da iris pode mudar para verde (resultado da mistura do azul com marrom claro),
marrom e, em casos extremos, quase preto. A producdo desse pigmento na camada externa da
iris € potencialmente regulada por dois ou mais pares de genes, sendo que cada gene apresenta
dois alelos com dominancia incompleta. Essa intera¢do entre os genes pode resultar em sete
tipos diferentes de cores de iris: marrom, castanho, avela, ambar, verde, cinza e azul.

Modelo didatico: Tabelas 1, 2 e 3 e Figura 1.

Anteriormente, as Tabelas 1, 2 e 3, junto com a Figura 1, foram entregues a todos os
alunos em copias impressas em papel A4. A Tabela 1 foi criada para ilustrar os niveis de
pigmentacdo, apresentando uma distribuigdo continua das variagdes fenotipicas que sdo
atribuidas a fatores genéticos, incluindo os genes aditivos. Neste quadro, os alunos devem,
através dos diferentes fendtipos, reconhecer as combinacdes de genes aditivos e nao aditivos
presentes em cada atributo fisico, além de anotar o total de genes aditivos e ndo aditivos que
estdo envolvidos.

Tabela 1. Numero de alelos que participam da variacio continua dos fendtipos de acordo com a ag¢éo aditiva
dos genes.

Fenotipicas

Marrom | Castanho Avela Ambar Verde Cinza Azul

Ne Genes Aditivos

Ne Genes Nao Aditivos

Ne Total de Genes

Revista Biodiversidade - v.25, n.1, 2026 - pag. 173



Tabela 2. Identificacdo das combinacdes genotipicas possiveis resultantes da expressio dos genes alelos
aditivos e nao aditivos, relacionadas as cores da iris humana: marrom, castanho, aveld, Ambar, verde, cinza
e azul.

Fenétipos da iris dos olhos Combinacdes genotipicas possiveis
! | LW v
2 /ﬂ” Castanho
3 ﬁ Aveld
4 m Ambar
,‘,q\‘\?
-
5 |78 Verde
6 m Cinza
7 ﬁ Azul
e/

Determinacido do Espaco Amostral associado aos individuos homozigotos (par de
alelos iguais) e heterozigotos (par de alelos diferentes).

A Tabela 3 foi elaborada utilizando a metodologia do diagrama de arvore para mostrar
de forma visual todas as variantes possiveis dentro de um conjunto amostral, além de estimar
as probabilidades das classes genotipicas que podem aparecer entre os descendentes do
cruzamento marcado como 5 x 6 na arvore genealdgica (Figura 1). O diagrama de arvore, que
¢ frequentemente chamado de arvore de probabilidades, atua como uma ilustragao grafica que
inclui todas as combinagdes possiveis de traits fisicos originados de um cruzamento genético,
juntamente com suas probabilidades associadas. Nesse tipo de diagrama, cada resultado (no) se
ramifica em outros resultados possiveis (ramos) até chegar a conclusdes finais. A representacao
de todos os caminhos através de uma arvore de possibilidades ¢ uma abordagem baseada na
analise combinatéria, que permite apresentar todos os caminhos possiveis, além de esclarecer
o conjunto amostral pertinente ao experimento.

Como fazer um diagrama de arvore

Para criar um diagrama de arvore, vocé pode seguir etapas simples:

Primeiro, trace um ramal para cada resultado potencial. Estes serdo as opg¢des iniciais,
ou a primeira geragdo de ramos. Em seguida, adicione a chance de cada evento proximo ao seu
respectivo ramo. No final de um desses ramos iniciais, insira um no. A partir desse ponto,
desenhe os ramos que ilustram os possiveis eventos subsequentes. Assim como fez com os
primeiros ramos, some as probabilidades dos eventos que emergem de cada n6. Repita essas
etapas até alcancar os nos finais, que correspondem a todos os resultados possiveis do
experimento. E importante notar que o niimero de ramos em um nivel nio precisa ser 0 mesmo
que em outro nivel. Além disso, a quantidade de ramos que saem de um resultado pode mudar,
mesmo no mesmo nivel.
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Baseando-se na analise do modelo educacional (Tabela 3), o diagrama de arvore de
probabilidade foi utilizado no ensino de genética quantitativa. Nesse modelo, foi obtida a
distribuicdo amostral de combinagdes de gendtipos ligadas a cor da iris dos olhos humanos.

Tabela 3. Modelo pedagdgico para ilustrar todas as rotas possiveis na arvore de possibilidades.

12 Par de genes | 2¢ Par de genes | 32 Par de genes | Sequencias genotipicas | Fendtipo | Aparéncia | Ne genes aditivos

A Figura 1 foi elaborada para auxiliar o estudante na identifica¢do das diversas classes
genotipicas relacionadas as caracteristicas fisicas evidenciadas na iris ocular dos individuos,
além de facilitar o calculo da probabilidade de eventuais combinagdes genotipicas e fenotipicas
que podem ocorrer a partir dos cruzamentos designados pelos numeros 5 e 6 na arvore
genealogica, conforme ilustrado na Figura 1.

Para isso, procederemos a analise das variagdes na cor da iris observadas nos
cruzamentos 1 x 2, 3 x 4 e 5 x 6, que demonstram diferengas fenotipicas resultantes da
quantidade de genes aditivos e ndo aditivos. Nesse sentido, as pessoas identificadas pelos
numeros 1 e 4 apresentam iris de tonalidade marrom, enquanto aquelas com os numeros 2 e 3
tém iris azuis. Por sua vez, os individuos com os niumeros 5 € 6 exibem iris na coloragao ambar.

Py

Ambar
6

"4
Figura 1. Ilustracgao grafica em formato de arvore genealégica mostrando os vinculos biolégicos que existem
entre os varios componentes de trés geracées de uma familia ficticia, a fim de exemplificar as alternativas
de combinacio entre os alelos e a proporc¢ao genotipica prevista para a prole do casal 5 x 6.

Estratégia para o reconhecimento das Classes Genotipicas

O modelo possibilita a ilustragdo da ocorréncia e interagdo entre genes aditivos € nao
aditivos, bem como as chances associadas a cada uma dessas interagdes. As probabilidades sdo
apresentadas com base no espaco amostral, estabelecendo uma conexao com as proporgoes de
Mendel. Neste caso, para reconhecer as classes genotipicas, foi utilizado um unico critério:
analisou-se a quantidade de genes aditivos e ndo aditivos que sdo comuns nos perfis genéticos
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previamente analisados, considerando as classes fenotipicas extremas da coloragdo da iris do
olho humano (Tabela 1 e 2). Para a avaliacao das classes fenotipicas e genotipicas resultantes
do cruzamento (5 x 6), foi desenvolvido um diagrama de arvore ou de possibilidades, que serve
para representar visualmente todas as combinagdes possiveis dentro de um espago amostral e
calcular suas respectivas probabilidades.

RESULTADO E DISCUSSAO

Com o avango dos estudos sobre genética, os cientistas perceberam que as
caracteristicas dos seres vivos podem ser influenciadas por varios genes, um conceito conhecido
como heranga quantitativa ou poligénica. Essa descoberta foi fundamental para entender como
a interacdo entre esses genes da origem as diferentes cores de iris nos olhos humanos.

A relagdo entre os genes que controlam a cor da iris, por meio de heranga poligénica,
acontece de forma gradual. Existem dois fendtipos extremos, como a iris azul e a iris marrom.
A medida que diferentes alelos vdo sendo combinados no gendtipo, as cores da iris vdo
mudando lentamente, passando por tons de cinza, verde, ambar, avela e castanho.

Para descobrir quantos pares de genes tém papel na regulagdo das variagdes de cor da
iris, é preciso contar as expressdes fenotipicas como indicado na Tabela 1, diminuir um desse
total e, em seguida, dividir a cifra obtida por dois. Na situacdo apresentada na Tabela 1, a
quantidade de caracteristicas fenotipicas diferentes, que vao do marrom ao azul, ¢ igual a sete.
Dessa forma, chega-se a conclusdo de que trés conjuntos de genes, ou seja, seis alelos, estdo
envolvidos na geracao dessas sete distintas manifestagdes fenotipicas: marrom, castanho, avela,
ambar, verde, cinza e azul. Assim, a medida que mais genes participam da definicdo de uma
caracteristica, mais varia¢des fenotipicas podem ser observadas para essa caracteristica. Nota-
se também que esses genes ndo demonstram uma relacdo de dominio ou de recessdo entre si, €
1sso possibilita essa diferenciacao progressiva dos fendtipos a medida que se aproximam ou se
distanciam de um extremo genético.

Na Tabela 4, ¢ apresentado o calculo que ilustra essa interagdo. Os genotipos
responsaveis por cada fenotipo mostram que a iris de cor marrom, com a maior quantidade de
pigmentacao, provém de 6 genes aditivos que sdo dominantes, enquanto a iris azul, com a menor
quantidade de pigmentacdo, resulta de 6 genes que ndo sdo aditivos e sdo recessivos. Por
exemplo, a iris de cor marrom estd associada a 5 genes que atuam de forma aditiva e 1 que ndo
¢ aditivo; a iris cor aveld ¢ resultado da interagcdo de 4 genes aditivos e 2 que ndo sdo aditivos;
a tonalidade ambar € originada por 3 genes aditivos e 3 ndo aditivos; a iris verde resulta da
combinagdo de 2 genes aditivos e 4 ndo aditivos; finalmente, a iris cinza € gerada a partir de 1
gene aditivo e 5 ndo aditivos. Nesse formato, cada gene aditivo, simbolizado por letras em caixa
alta, terd uma contribuicao igual para a elevacdo da intensidade da coloragdo. Os alelos
recessivos, representados por letras minusculas, ndo tém efeito fenotipico. Esse sistema opera
de acordo com a idéia de que cada alelo tem uma influéncia fenotipica discreta, que ¢ combinada
com os impactos dos outros alelos que estdo presentes. E fundamental ressaltar que os efeitos
dos alelos atuam de forma auténoma uns em relagao aos outros (RAMALHO et al., 1994).
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Tabela 4. Valor individual dos alelos que contribuem para a variacido continua das expressoes fenotipicas
conforme acio aditiva de genes.

a P @
Classes A 2 i
Fenotipicas —
Marrom | Castanho Avela
Ne Genes Aditivos 6 5 4 3 2 1 0
Ne Genes Nao Aditivos 0 1 2 3 4 5 6
Ne Total de Genes 6 6 6 6 6 6 6

Na Figura 1, com base na andlise das tonalidades de cores da iris do olho dos
cruzamentos 1 x 2, 3 x 4 ¢ 5 x 6 que simbolicamente apresentam diferengas fenotipicas
influenciadas pelo numero de genes aditivos e ndo aditivos, sendo que, as pessoas indicadas
pelos nameros 1 e 4, apresentam cor da iris do olho marrom, as indicadas pelos nimeros 2 e 3,
apresentam cor da iris do olho azul. As indicadas pelos nimeros 5 e 6, apresentam cor da iris
do olho ambar. Portanto, o gendtipo foi inferido de acordo com sua constitui¢do homozigota ou
heterozigota identificadas por trés pares de genes que atuam em conjunto para determinar as
configura¢des genotipicas da iris do olho humano. No caso, as cores basicas da iris sdo
condicionadas por trés pares de genes: M/m, C/c e A/a. Os genes M, C e A s3o responsaveis
pela adi¢do de pigmento, enquanto os genes m, ¢ € a sdo responsaveis pela ndo adicdo de
pigmento.

Assim, os individuos indicados pelos nimeros 1 e 4, apresentam cor da iris do olho
marrom e genotipos MMCCAA, pois apresentam produ¢ao maxima de pigmento. Os indicados
pelos numeros 2 e 3, apresentam cor da iris do olho azul e genodtipos mmccaa, apresentam
produgdo minima de pigmento. Ja os indicados pelos nlimeros 5 e 6, apresentam cor da iris do
olho ambar e gendtipos MmCcAa, resultando em uma mistura de genes aditivos e ndo aditivos.

i/[" A

Azul

2 4
mmeccaa mmccaa MMCCAA

Pyt
Ambar
6
MmCcAa

t’)

Figura 2. Representagio grafica na forma de uma arvore genealdgica com informacio dos lagcos
biologicos que existem entre os diferentes membros de trés geracdes de uma familia hipotética para
demonstrar as possibilidades de combinacio entre os alelos e a proporcio genotipica esperada.

Na Figura 1, ao observar as tonalidades da iris nos olhos da combina¢do 5 x 6, nota-se
que a cor ambar ¢ resultante da acdo de trés pares de genes heterozigotos (MmCcAa). Isso
indica que os genitores podem ter filhos com iris que exibem diversos fendtipos, como marrom,
castanho, avela, ambar, verde, cinza ¢ azul, unicamente devido a interacao dos diferentes alelos,
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sendo que os genes M, C e A favorecem a presenca de pigmento, enquanto m, ¢ € a estdo ligados
a auséncia de pigmento.

Depois de descobrir as configuracdes genéticas dos individuos 5 e 6, no cruzamento
MmCcAa x MmCcAa, temos a chance de demonstrar como as relagdes genéticas se
estabelecem para a descendéncia do casal, além de indicar as probabilidades de cada fenotipo
relacionado a cor dos olhos, fazendo uma conexao com as proporgdes de Mendel.

As Tabelas 2, 3 e 4 demonstram a implementagao pratica deste método por meio de um
diagrama em formato de arvore, que esta organizado e dividido com base no espago amostral.
Além disso, destacam-se as classes genotipicas referentes a cor da iris humana, que incluem os
tons de marrom, castanho, avela, ambar, verde, cinza e azul, correspondendo, respectivamente,
as expressoes dos alelos: M/m, C/c e A/a com agdo aditiva: quanto mais alelos dominantes (M,
C, A), maior a concentracdo de pigmento. Cruzando-se dois individuos com gendtipo
MmCcAa, espera-se que os descendentes apresentem distribuicao quantitativa da caracteristica.

Assim como uma arvore na natureza, um grafico de arvore em matematica se expande
e se ramifica. Isso € reconhecido como um recurso extremamente valioso na area da genética.
Ao estruturar os dados desta maneira, que se relaciona com as representacdes dos alelos: M/m,
C/c e A/a, poderemos identificar e contabilizar de maneira simplificada todas as combinagdes
genotipicas que podem surgir na geracao (5 x 6). Assim, para calcular a quantidade de
combinagdes genotipicas relacionadas as cores da iris humana: marrom, castanho, avela, ambar,
verde, cinza e azul, seguimos a seguinte ordem:

1) E confirmado que o perfil genético do par 5 x 6 consiste em trés hibridos (MmCcAa
x MmCcAa).

2) Procede-se a divisdo dos pares de genes alelos heterozigoéticos presentes no perfil
genético, analisando cada par de alelos individualmente. Nesta combinagdo, detectamos trés
conjuntos distintos de genes alelos: M, C e A (letras maitsculas que simbolizam os genes
dominantes), e m, ¢ e a (letras minusculas que simbolizam os genes recessivos).

3) Para estimar a quantidade de genotipos distintos que emergirdo na geragao resultante
deste cruzamento, utilizaremos as seguintes operagdes:

3.1) Divisdo do cruzamento e avaliagao do nimero de genotipos para cada situagao:

Mm x Mm resulta em 3 gen6tipos (MM, MM, mm)

Cc x Cc = 3 variantes genéticas (CC, Cc, cc)

Aa x Aa corresponde a trés genotipos (AA, Aa, aa).

3.2) A multiplicagdo da quantidade de gendtipos obtidos resulta em um total de
genotipos distintos na geracao resultante do cruzamento efetuado:

3. 3.3 =27 genotipos diferentes.

Portanto, temos 27 combinagdes genéticas distintas para uma pessoa nascida do
cruzamento do casal mencionado (5 x 6).

4) Para calcular a quantidade total de combinagdes genéticas que ilustram o cruzamento
(5 x 6), o grafico em arvore de possibilidades comecaria com:

4.1) Ponto de partida MM (Tabela 5).

4.2) Um ramo de MM que se une a CC, Cc e cc.

4.3) De CC, ramos que se juntam a AA, Aa ¢ aa.

4.4) De Cc, ramos que se conectam a AA, Aa e aa.

4.5) De cc, ramos que se associam a AA, Aa e aa.

Em seguida, sdo estabelecidas as ligacdes que unem os conjuntos de genes. Cada
percurso que vai da raiz (ponto inicial MM) até as extremidades dos ramos simboliza uma
configuracdo distinta de alelos. Isso levaria a nove possiveis variagdes (Tabela 5). A ilustracao
de todos os caminhos através da arvore de opcdes (Tabela 5) ¢ baseada em uma técnica de
contagem combinatoria, a qual facilita a visualiza¢do de todas as rotas possiveis e esclarece o
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espaco amostral (genotipos) relacionado as combinagdes esperadas entre os alelos na
descendéncia do par 5 x 6 (Figura 1).

Tabela 5. Representacio das categorias genotipicas em todos os nove caminhos possiveis pela arvore de
possibilidades quando a classe genotipica comeca com o par de genes MM.

o AA MMCCAA
cc — . Aa MMCCAa
~ aa MMCCaa
. AA MMCCcAA
MM _.. Cc ;/—» Aa MMCcAa
\ h . aa MMCcaa
\ e AA MMccAA
) ’_ﬂ Aa MMccAa
o ~a aa MMccaa

5.1) Ponto de partida Mm (Tabela 6).

5.2) Um ramo de Mm que se une a CC, Cc e cc.
5.3) De CC, ramos que se juntam a AA, Aa e aa.
5.4) De Cc, ramos que se conectam a AA, Aa e aa.
5.5) De cc, ramos que se associam a AA, Aa ¢ aa.

Em seguida, sdo estabelecidas as ligagdes que unem os conjuntos de genes. Cada
percurso que vai da raiz (ponto inicial Mm) até as extremidades dos ramos simboliza uma
configuracdo distinta de alelos. Isso levaria a nove possiveis variagdes (Tabela 6). A ilustracao
de todos os caminhos através da arvore de opcdes (Tabela 6) ¢ baseada em uma técnica de
contagem combinatdria, a qual facilita a visualizagdo de todos os caminhos possiveis e esclarece
o espago amostral (gendtipos) relacionado as combinagdes esperadas entre os alelos na
descendéncia do par 5 x 6 (Figura 1).

Tabela 6. Representacio das categorias genotipicas em todos os nove caminhos possiveis pela arvore de
possibilidades quando a classe genotipica comec¢a com o par de genes Mm.

- AA MmCCAA
| cc —f A MmCCAa
™~ aa MmCCaa
e AA MmCcAA
Mm —- Cc %/—v Aa MmCcAa
" T~ aa MmCcaa
\ P AA MmeccAA
\ ce ;/_. Aa MmccAa
o ~a aa Mmccaa

6.1) Ponto de partida mm (Tabela 5).
6.2) Um ramo de mm que se une a CC, Cc e cc.
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6.3) De CC, ramos que se juntam a AA, Aa ¢ aa.
6.4) De Cc, ramos que se conectam a AA, Aa ¢ aa.
6.5) De cc, ramos que se associam a AA, Aa ¢ aa.

Em seguida, sdo estabelecidas as ligacdes que unem os conjuntos de genes. Cada
percurso que vai da raiz (ponto inicial mm) até as extremidades dos ramos simboliza uma
configuracdo distinta de alelos. Isso levaria a nove possiveis variagdes (Tabela 7). A ilustracao
de todos os caminhos através da arvore de opcdes (Tabela 7) ¢ baseada em uma técnica de
contagem combinatoria, a qual facilita a visualizacdo de todas as rotas possiveis e esclarece o
espaco amostral (genotipos) relacionado as combinagdes esperadas entre os alelos na
descendéncia do par 5 x 6 (Figura 1).

Tabela 7. Representacio das categorias genotipicas em todos os nove caminhos possiveis pela arvore de
possibilidades quando a classe genotipica comec¢a com o par de genes mm.

AA mmCCAA

CcC Aa mmCCAa

aa mmCCaa

AA mmCcAA

mm Cc Aa mmCcAa
aa mmCcaa
AA mmccAA

ce Aa mmccAa

aa mmccaa

Na Tabela 7, sdo apresentadas as configuracdes genéticas das sete categorias fenotipicas
(marrom, castanho, aveld, ambar, verde, cinza e azul), onde para cada imagem foi avaliado o
total de combinagdes possiveis que poderiam ser obtidas em relagdo as quantificacdes de genes
aditivos e ndo aditivos de pigmentos de melanina, que definem a categoria fenotipica da
coloragdo da iris daquela imagem ocular. Para determinar as configuragdes genotipicas factiveis
entre os alelos aditivos (M, C e A) que determinam a producdo de grande quantidade de
pigmentos de melanina e ndo aditivos (m, ¢ € a) que ndo acrescentam pigmentos a iris do olho,
¢ necessario apenas realizar as combinagdes entre os pares de genes (Tabelas 5, 6 e 7).

Assim, teremos: 1 genotipo com fendtipo marrom (MMCCAA), 3 gendtipos com
fendtipo castanho (MMCCAa, MMCcAA e MmCCAA), 6 genotipos com fendtipo aveld
(MMCCaa, MMCcAa, MmccAA, MmCcAA, MmCCAa e mmCCAA), 7 genbtipos com
fenotipo ambar (MMCcaa, MMccAa, MmCCaa, MmCcAa, MmccAA, mmCCAa e mmCcAA),
6 gendtipos com fenotipo verde (MMccaa, MmccAa, MmCcaa, mmCCaa, mmCcAa e
mmccAA), 3 gendtipos com fendtipo cinza (Mmccaa, mmCcaa e mmccAa) e 1 genotipo com
fenotipo azul (mmccaa).
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Tabela 8. Categorias genotipicas possiveis associadas a cada classe fenotipica da iris do olho humano.

Fenotipos da iris dos olhos Combinagdes genotipicas possiveis

1 Marrom MMCCAA

Castanho MMCCAa MMCcAA MmCCAA

7933

3 Aveld MMCCaa  MMCcAa  MMccAA MmCcAA MmCCAa mmCCAA

4 Ambar | MMCecaa  MMccAa MmCCaa MmCcAa MmccAA mmCCAa  mmCcAA
RN
.

5 | 7@ S| Verde MMccaa MmccAa ~ MmCcaa mmCCaa mmCcAa  mmecAA

6 m\ Cinza Mmccaa mmCcaa mmccAa

7 ﬁ\\ Azul mmeccaa

Obtenciao das proporcoes das combinacgdes genotipicas e fenotipicas realizada por
meio do diagrama de ramificacio associado ao casal 5 x 6.

O diagrama de arvore ¢ um mapa dos possiveis resultados de uma série de escolhas
relacionadas. Permite que o casal 5 x 6 (Figura 1) compare possiveis agdes com base em
probabilidades. Pode ser usada para mapear uma classe genotipica ou fenotipica que prevé a
melhor escolha, matematicamente. Assim, um diagrama de arvore ¢ usado para representar
graficamente todos os resultados possiveis em um espago amostral e calcular suas
probabilidades.

Na genealogia (Figura 1), observou-se o fenotipo, e o genotipo foi inferido de acordo
com sua constituicdo homozigota ou heterozigota identificadas por trés pares de genes que
atuam em conjunto para determinar as configuracdes genotipicas da iris do olho humano. No
caso, as cores basicas da iris sdo condicionadas por trés pares de genes: M/m, C/c e A/a. Os
genes M, C e A sdo responsaveis pela adicdo de pigmento, enquanto os genes m, ¢ € a sao
responsaveis pela ndo adigdo de pigmento.

Assim, os individuos indicados pelos nimeros 1 e 4, apresentam cor da iris do olho
marrom e gen6tipos MMCCAA, pois apresentam produ¢do maxima de pigmento. Os indicados
pelos numeros 2 e 3, apresentam cor da iris do olho azul e genotipos mmccaa, apresentam
producdo minima de pigmento. Ja os indicados pelos nimeros 5 e 6, apresentam cor da iris do
olho ambar e genotipos MmCcAa, resultando em uma mistura de genes aditivos e ndo aditivos.

As Tabelas 9, 10 e 11 ilustram a distribuicdo dos fenotipos na geracao F» resultante do
cruzamento do casal indicado pelos nimeros 5 e 6, heterozigotos (MmCcAa x MmCcAa),
destacando as proporg¢des previstas. Desse modo, espera-se que os descendentes apresentem
distribuicao quantitativa da caracteristica, quanto mais alelos dominantes (M, C, A), maior a
concentra¢do de pigmentos.

Avaliando as Tabelas 9, 10 e 11 se pode afirmar que, para um descendente ter a cor da
iris &mbar ele precisa ter trés alelos aditivos. O nimero de combinagdes para isso € (6,3) = 20,
mas nem todos os gendtipos com 3 genes aditivos sdo distintos. Gendtipos distintos com 3
aditivos sdo 8. Portanto, conforme a interagdo entre esses seis genes, localizados em
cromossomos homologos diferentes, teremos 64 possibilidades no quadro de Punnett: 1/64 de
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iris marrom; 6/64 de iris castanha; 15/64 de iris aveld; 20/64 de iris ambar; 15/64 de iris verde;
6/64 de iris cinza; e 1/64 de iris azul.

Nas Tabelas 9, 10 e 11, observe, que todos acontecimentos que vimos sdo compostos de
representacdes de possibilidades sucessivas independentes e cada representacdo com um
numero especifico de possibilidades, e o nimero total de possibilidades das combinagdes
genotipicas foi obtido multiplicando-se os numeros de possibilidades em cada representagdo de
possibilidade. Portanto, ¢ possivel observar que a associacdo dos trés pares de genes em um
mesmo diagrama consiste na combinacdo entre os possiveis resultados de cada um deles
separadamente.

O principio multiplicativo, ¢ utilizado para encontrar o nimero de possibilidades para
cada combinagdo genotipica constituida de trés pares de genes. Para isso, cada par de genes
devem ser sucessivas e independentes.

Na solugdo do cruzamento MmCcAa x MmCcAa, casal 5 x 6 (Figura 1) as letras
maitsculas representam os genes aditivos, enquanto as minusculas representam os genes nao
aditivos. Para calcular todas as possibilidades de descendentes que poderdo ser geradas,
devemos fazer a decomposicdo do cruzamento. Neste caso, analise separadamente as trés
possibilidades de cruzamento: Mm x Mm = (4 MM, 2 Mm, ¥4 mm); Cc x Cc = (%4 CC, %2 Cc,
Ya cc) e Aa x Aa = (Y4 AA, 2 Aa, Y4 aa). Entdo do jeito como a solucdo foi organizada, a
contagem de todas estas possibilidades de gendtipos deve ser relacionada com uma
multiplicagao.

A Tabela 9, além de explicitar quais combinagdes genotipicas resultam em quais
fenotipos faz uma referéncia ao nimero de genes aditivos, ilustrando as probabilidades das
classes genotipicas formadas em todos os nove caminhos possiveis pela arvore de
possibilidades quando a representagdo da classe genotipica comeca com o par de genes MM.
Portanto, se o primeiro par de genes (MM) do genotipo possui ¥4 de possibilidades, o segundo
par (CC) %4 de possibilidades e o terceiro (AA) Y de possibilidades, entdo aplicando o principio
multiplicativo, existem Y4 x % x Y possibilidades da combinag¢do genotipica MMCCAA
aparecer entre os descendentes nascidos do cruzamento casal 5 x 6 (Figura 1). Ficou
evidenciado que existe uma unica possibilidade dessa combinacao genotipica, probabilidades
de 1/64.

Tabela 9. Representacio das probabilidades em todos os nove caminhos possiveis pela arvore de
possibilidades quando a classe genotipica comeca com o par de genes MM, além de explicitar o fen6tipo com
o numero de genes aditivos.

Representacio de possibilidades Combinacées genotipicas | Fenétipo | Aparéncia |Ne genes aditivos
(1/4) AA —F (1/64) MMCCAA & Iris marrom 6
/ i X
/
=
/s cc E—@iayaa 4 (2/64) MMCCAa //ﬁ Iris castanha 5
| N
“(1/4)aa  —p (1/64) MMCCaa ﬁ Iris avela 4
:‘; g
/ (1/4)AA —p (2/64) MMCcAA Iris castanha 5
A -
(1/4) MM'—» Z—2/4)Aa  —p (4/64) MMCcAa @ Iris aveld 4
) :
\ “(1/4)aa —p (2/64) MMCcaa m Iris ambar 3
‘; o
\ Lamaa —¢ (1/64) MMccAA ﬁ Iris aveld 4
1yl —Leman — (2/64) MMccAa @; Iris dmbar 3
(AN
%(1/4) aa —p (1/64) MMccaa i < Iris verde 2
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Se o primeiro par de genes (Mm) do genotipo possui 2/4 de possibilidades, o segundo
par (CC) Y de possibilidades e o terceiro (AA) %4 de possibilidades, entdo existem 2/4 x 4 x Va
possibilidades da combinacao genotipica MmCCAA aparecer entre os descendentes nascidos
do cruzamento entre 5 x 6 (Figura 1), ambos com genoétipo heterozigotos para trés pares de
genes (MmCcAa x MmCcAa), fica evidenciada a facilidade de se usar a combinacdo de
probabilidades, sendo 1/2 x Y4 x Va =2/64.

A Tabela 10, além de explicitar o fenotipo com o numero de genes aditivos, ilustra as
probabilidades em todos os nove caminhos possiveis pela arvore de possibilidades quando a
representacdo da classe genotipica comeca com o par de genes Mm.

Tabela 10. Representacdo das probabilidades em todos os nove caminhos possiveis pela arvore de
possibilidades quando a classe genotipica comeca com o par de genes Mm, além de explicitar o fenétipo com
o numero de genes aditivos.

Representacio de possibilidades Combinagdes genotipicas | Fenotipo | Aparéncia | Ne genes aditivos
f( 1/4) AA —p (2/64) MmCCAA /% Iris castanha 5
p -

/ aiyccL—iayaa (4/64) MmCCAa @ Tris avela 4
(1/4)aa —p (2/64) MmCCaa m Iris ambar 3

’:‘—1\“‘
L4)AA (@6 MimCeAA @ Tris avela 4
(2/4) Mm'—»{ (2/4) Cc:?—‘ *(2/4)Aa —p (8/64) MmCcAa m Iris ambar 3

\\ AN

\ . |

“(1/4)aa —Pp (4/64) MmCcaa : | Iris verde 2
L (1/4) AA  —> (2/64) MmccAA m Iris Ambar 3

AR

7 ~

(1/4) cc ,(2/4) Aa  —» (4/64) MmccAa ,@ Iris verde 2
[%(1/4)aa —p (2/64) Mmccaa Iris cinza 1

Se o primeiro par de genes (mm) do genotipo possui 1/4 de possibilidades, o segundo
par (CC) % de possibilidades e o terceiro (AA) %4 de possibilidades, entdo existem 1/4 x Y4 x V4
possibilidades da combinagdo genotipica mmCCAA aparecer entre os descendentes nascidos
do cruzamento entre 5 x 6 (Figura 1), ambos com gendtipo heterozigotos para trés pares de
genes (MmCcAa x MmCcAa), fica evidenciada a facilidade de se usar a combinacido de
probabilidades, sendo 1/4 x V4 x V4 = 1/64.

A Tabela 11, além de explicitar o fenotipo com o numero de genes aditivos, ilustra as
probabilidades em todos os nove caminhos possiveis pela arvore de possibilidades quando a
representacao da classe genotipica comega com o par de genes mm.
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Tabela 11. Representacio das probabilidades em todos os nove caminhos possiveis pela arvore de
possibilidades quando a classe genotipica comeca com o par de genes mm, além de explicitar o fen6tipo com
o niumero de genes aditivos.

Representacao de possibilidades Combinacées genotipicas | Fenotipo | Aparéncia | N¢ genes aditivos

(I/4)AA —b  (1/64) mmCCAA ﬁ Tris avela 4
‘; i i

/
/

/

|aycc&—emaa b (264) mmCCAa Irisambar 3
| N AT
| \ e .
| (1/4)aa —p (1/64) mmCCaa @\E Iris verde 2
[ -4
[ p
;j (1/4)AA — (2/64) mmCcAA m Iris ambar 3
| > Y AR
[ / ;
(1/4) mm —»| (2/4) Ce—*(2/4) Aa  —> (4/64) mmCcAa @ Iris verde 2

\
», \
N

\ \“(1/4) aa —p (2/64) mmCcaa
\

g Q.

\ 5

\‘ L (1/4) AA —p> (1/64) mmccAA Iris verde 2
e’

Iris cinza 1

\ /

Y (1/4) cc 7\“ —1,(2/4)Aa  —» (2/64) mmccAa m Iris cinza 1
b
%(1/4)aa —p (1/64) mmccaa ﬁ Iris azul 0

Os resultados deste estudo indicam que a classificagdo da cor da iris humana (Figura 1)
reflete interagdes complexas entre multiplos genes. Esse modo de heranca resulta em uma
diversidade de fenotipos de cor da iris, variando de iris claras (como a azul) a iris escura (como
amarrom). Entre esses dois extremos, existe uma gama de tonalidades intermediarias, incluindo
castanho, aveld, ambar, verde e cinza. Com base nos dados da Tabela 8 e da Figura 1, um total
de 27 gendtipos diferentes podem produzir essas diversas cores. Esses gendtipos incluem: um
genotipo correspondente a cor marrom, trés genotipos correspondentes a cor castanha, seis
genotipos correspondentes a cor aveld, sete genotipos correspondentes & cor ambar, seis
genotipos correspondentes a cor verde, trés genotipos correspondentes a cor cinza € um
genotipo associado a cor azul. De acordo com Esteves (2001), os problemas relacionados a
analise combinatoria podem ser compreendidos de maneira mais eficiente utilizando métodos
que dispensam o uso de formulas prontas. Entre esses métodos estdo a arvore de possibilidades,
tabelas, diagramas ou enumeragdes, conforme também apontado por Chevallard (1999).

Segundo Gardner & Snustad (1986); Ringo (2005); Beiguelman (2008); Amabis &
Martho (2006; 2010); Linhares & Gewandsznajder (2010); Lewontin et al. (2013); Griffiths et
al. (2016), caracteristicas que exibem variagdo gradual sdo chamadas de caracteristicas
quantitativas, e suas diferengas fenotipicas sdo chamadas de variagdes quantitativas. Além
disso, estudos de Grant e Lauderdale (2002) e Sturm, Frudakis e Frudakis (2004) mostraram
que a cor da iris € uma caracteristica hereditaria influenciada por multiplos genes com
diferencas sutis entre eles. Essas diferengas surgem de polimorfismos de nucleotideo tnico,
comumente abreviados como SNPs.

Nesse contexto, frequentemente ¢ bastante complicado identificar ou ilustrar todas as
possiveis combinagdes genotipicas (Tabela 8) ao considerar as interagdes bioldgicas e as
caracteristicas da iris do olho humano entre os diversos integrantes de trés geragdes de uma
familia hipotética (Figura 1). Assim, para os sete fendtipos distintos relacionados a cor da iris
em humanos (Tabelas 4 e 8), foi possivel mapear todas as combinagdes genotipicas vidveis
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utilizando um diagrama em arvore (Tabelas 5, 6 e 7), que ajudou na visualizagdo e no calculo
das probabilidades (Tabelas 9, 10 e 11) decorrentes do cruzamento 5 x 6 (Figura 1). Desse
modo, pode-se usar um grafico de possibilidades como um diagrama em arvore convencional,
que demonstra as probabilidades de certos eventos, como a analise das chances que envolvem
o célculo das probabilidades de surgir combinagdes genotipicas e fenotipicas, considerando os
nascimentos de descendentes com iris nas cores marrom, castanho, aveld, ambar, verde, cinza
e azul (Tabelas 9, 10 e 11).

As tabelas 5, 6, 7, 9, 10 e 11 apresentam todas as trajetorias possiveis na arvore de
possibilidades, baseadas na andlise combinatéria. Além disso, detalham o espago amostral
relacionado as combinagdes genotipicas, partindo dos pares de genes MM, Mm ¢ mm, ¢
destacam as classes fenotipicas juntamente com a contagem de genes aditivos. Assim, ao
explorar a distribui¢ao das sete categorias fenotipicas: marrom, castanho, avela, ambar, verde,
cinza ou azul, e compreender como a hereditariedade se expressa por meio da teoria da
probabilidade, o aluno expande suas capacidades de pensamento e raciocinio. Isso permite
conectar fendmenos aleatorios que favorecem tanto a tomada de decisdes quanto a realizacao
de previsoes.

O modelo educacional apresentado (Tabelas 1, 2, 3 e Figura 1) demonstrou que a
transmissdo genética estd associada a uma grande diversidade de fenotipos, abrangendo desde
iris de tonalidades claras, como o azul, até tonalidades mais escuras, como o marrom. Entre
esses extremos, ha uma gama de cores intermediarias, incluindo castanho, aveld, ambar, verde
e cinza. De acordo com os dados das Tabelas 3 e 6, bem como da Figura 1, foram identificadas
27 combinagdes genotipicas distintas que resultam nessas variagdes de cores. Entre elas, o
marrom esta associado a apenas um genotipo, o castanho a trés, a aveld a seis, o ambar a sete,
o verde a seis, 0 cinza a trés e o azul a um unico gendtipo. Quanto as frequéncias possiveis
observadas, os resultados indicam: 1/64 para iris marrom; 6/64 para iris castanha; 15/64 para
iris avela; 20/64 para iris ambar; 15/64 para iris verde; 6/64 para iris cinza; e 1/64 para iris azul.

De acordo com Parand (2018) e com os estudos de Medeiros, Alves e Kimura (2022,
2023, 2024, 2025), um ensino eficaz com foco na genética demanda que os professores tenham
a disposicao recursos didaticos que auxiliem a conexao entre teoria e pratica. A auséncia desses
recursos pode ocasionar a formagdo de conceitos equivocados e dificultar a compreensao do
conteudo. Para que sejam eficazes, ¢ essencial que os professores confiem nesses materiais,
entendam sua funcionalidade e desenvolvam habilidades para utiliza-los de forma apropriada.
O momento ideal para aplica-los depende de uma abordagem pedagodgica bem planejada, que
permita explorar ao maximo os efeitos das competéncias no uso desses recursos. Além disso, €
fundamental que os educadores estejam receptivos a experimentagdo € a inovagdo em suas
praticas didaticas, buscando continuamente maneiras de envolver os estudantes e fomentar o
aprendizado com metodologias criativas.

Zompero; Laburt, Vilaga (2019) destaca que as atividades investigativas, além de
contribuir para a aprendizagem de conceitos, promovem o desenvolvimento de habilidades
cognitivas relacionadas a investigacdo cientifica. Entre essas habilidades estdo: observar,
registrar, analisar dados, comparar, identificar evidéncias, realizar inferéncias e elaborar
conclusdes. A coleta de dados realizada por meio das Tabelas 9, 10 e 11 possibilitou aos
estudantes adquirir competéncias essenciais, refletindo em uma melhora significativa no
aprendizado do contetdo. Conforme Lima (2012), assim como Medeiros, Alves e Kimura
(2022,2023, 2024, 2025), abordar o ensino de Genética a partir de informagdes reais, utilizando
casos investigativos ou situacdes do cotidiano, torna o aprendizado mais atrativo e préximo da
realidade dos alunos. Esse tipo de abordagem facilita a compreensdo e estimula os estudantes a
se tornarem cidaddos criticos e capazes de argumentar e se posicionar sobre temas atuais. De
fato, os estudantes demonstraram grande interesse pelo tema, utilizando a heranga genética
relacionada a cor da iris dos olhos humanos como objeto de investigagao.
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Através de diversos métodos educacionais, ¢ vidvel atingir um alto nivel de
entendimento entre os estudantes, destacando a eficiéncia das atividades investigativas como
uma abordagem de aprendizado. Contudo, ao implementar modelos representativos em aulas
de genética que se concentram na heranca poligénica, ¢ fundamental levar em conta a
interligacdo entre varias disciplinas. Essa relagcdo entre diferentes areas do saber amplia a
percepgao, permitindo um aprendizado mais profundo, enriquecendo o assunto tratado e
tornando mais facil a compreensdo do contetido pelos alunos. De acordo com a pesquisa de
Castoldi & Polinarski (2009), Zuanon, Diniz e Nascimento (2010), Mendonga & Santos (2011),
Medeiros & Rodrigues (2012), Duso (2012), Duso et al. (2013), Klauberg (2015), Amaral,
Mendes e Porto (2018) e Medeiros et al. (2021, 2022), assim como Medeiros, Alves e Kimura
(2022, 2023, 2024, 2025), a implementacdo de modelos pedagogicos representativos tem sido
amplamente valorizada, enfatizando sua importancia na aprimoragao do processo de ensino.

Com base no modelo de ensino apresentado (Tabelas 1, 2, 3 e Figura 1) e nas
informacdes contidas nas Tabelas 5, 6, 7, 9, 10 e 11, foi possivel alcangar um entendimento
adequado entre os estudantes, demonstrando a eficacia das atividades de investigacdo como
uma ferramenta educacional. Nesse contexto, vale ressaltar que o conhecimento foi expandido
através da avaliacdo dos dados obtidos pelos alunos, que se dedicaram a interpretar essas
informagdes para realizar calculos numéricos referentes as frequéncias fenotipicas e
genotipicas.

No Brasil, o ensino de biologia ¢ guiado pelo Guia Curricular Nacional da Educagao
Basica, que estabelece as metas, competéncias e habilidades que os estudantes devem
desenvolver ao longo do ensino fundamental e médio. O objetivo principal ¢ estimular a
curiosidade cientifica, promover a observagdo e a pesquisa, além de facilitar a compreensao dos
processos bioldgicos que ocorrem na natureza (SCHNETZLER, 2017).

CONCLUSAO

Apods examinar os resultados da utilizagdo do modelo educacional sobre heranga
poligénica, ficou evidente que ele ajuda a compreender as diferencas nas caracteristicas fisicas
ligadas aos genes que influenciam as diversas cores da iris do olho humano.

Foram identificadas 27 combinagdes genotipicas distintas que resultam nessas variacoes
de cores. Entre elas, o marrom esta associado a apenas um genoétipo, o castanho a trés, a avela
a seis, o ambar a sete, o verde a seis, o cinza a trés e o azul a um unico genotipo.

Os genes M, C e A condicionam diferentes tons de cor na iris. E a cor marrom
representada pelo gendtipo MMCCAA, possui a maior quantidade de melanina. Isso significa
que quanto mais genes dominantes (aditivos) existirem, mais escura serd a cor marrom. E
quando a quantidade de genes dominantes diminui, a intensidade do marrom também diminui.

A criagdo da arvore de possibilidades sugerida no modelo foi fundamental para que os
alunos entendessem a estrutura e pudessem interpretar adequadamente o diagrama apresentado.
Também foi notado que, espontaneamente, os alunos do curso de licenciatura mostraram grande
interesse e disposicao ao investigar os recursos disponiveis na sequéncia didatica, discutindo
com entusiasmo os resultados das andlises que realizaram. Com um olhar critico, levantaram
questdes relevantes sobre o assunto abordado e as estimativas de probabilidade, alinhando-se a
meta de incentivar a busca por conhecimentos de diferentes areas. O aprendizado foi
aprimorado pelo uso de informagdes coletadas pelos proprios alunos, que aprenderam a
interpretar esses dados e a calcular numericamente as probabilidades fenotipicas e genotipicas.

O emprego de tabelas para ilustrar as possiveis ramificagdes da arvore de possibilidades,
juntamente com representagcdes visuais das tonalidades da iris, cujas caracteristicas eram
facilmente reconhecidas pelos alunos, contribuiu muito para a compreensao do espago amostral
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das combinagdes genotipicas, destacando os diversos resultados relacionados ao grau de
parentesco entre familias. Ademais, a participacao ativa dos estudantes na elaboracao do
modelo de ensino tornou as aulas mais interativas e criou um ambiente favoravel ao processo
de aprendizado.

Com base nessas observagdes, reiteramos que a utilizacdo do modelo de ensino, ao
representar todas as trajetorias da arvore de possibilidades para determinar as chances de
obtencdo de genoétipos e fendtipos, € uma abordagem eficaz na educagdo em genética
quantitativa. Ao analisar as proje¢des para descendentes com diferentes tons de iris, como
marrom, castanho, aveld, ambar, verde, cinza e azul, 0 modelo demonstrou ser extremamente
eficaz em facilitar a compreensao dos contetidos pelos alunos.

Nesse contexto, destacamos a relevancia de desenvolver outras sequéncias didaticas que
sejam faceis de criar e aplicar, com o objetivo de ajudar os professores em suas praticas
pedagdgicas cotidianas.
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