
Использование баз данных, онлайн-
программ и виртуальных 

лабораторий для практических 
работ в курсе общей биологии, а 

также элективных курсах по 
молекулярной биологии.
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Мир молекул это не вакуум

• Часто мы представляем себе 
мир молекул, которые как 
будто плавают в пустом 
пространстве. Этому 
способствуют рисунки в 
учебниках, фильмы, и даже 
модели молекул, которые 
мы используем для 
наглядности.

• Но в реальности 
биомолекулы находятся 
среди молекул воды.



https://www.labxchange.org/



ПЦР Секвенирование
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Имитация лабораторных работ

• https://www.labxchan
ge.org/library





Мир молекул не плоский.



https://en.vectorbuilder.com/



Конформация белков

• Последовательная сборка 
одного стабильного 
комплекса влечет за собой 
сборку другого.

• Взаимодействие молекул 
осуществляется за счет 
пространственной 
состыковки и образования 
связей



Практикум на компьютерах "Базы данных структуры 

белков и генов"

1.Зайдите в базу данных белковых структур www.rcsb.org

На главной странице вы можете изучить 
общее описание данного белка. Для 
рассмотрения пространственной структуры 
перейдите на вкладку “3D”

http://www.rcsb.org/


В открывшемся окне вы увидите последовательность 
аминокислот и пространственную структуру белка. Если 
навести курсор на аминокислоту, то она подкрасится в 
структуре и наоборот. Также движением курсора вы 
можете вращать эту молекулу, чтобы лучше рассмотреть 
его структуру со всех сторон. Кстати, если белок состоит 
из нескольких полипептидов, то над строкой АК-
последовательности вы можете выбрать активный 
полипептид (обычно обозначаются буквами A-B-C).

На панели справа вы можете увидеть компоненты 

отраженные на данной структуре. Нажав, на 

«глаз», вы отключите показ данного компонента. 

Так в приведенном белке, если отключить показ 

самого белка, вы увидите два иона цинка внутри 

полипептидной структуры (указан красной 

стрелкой).



Поиск по 

нуклеотидным 

последовательностям 

“Узнай, что это за 

бактерия по ДНК”

Задание. 

1. Введите в строке браузера адрес https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

2. Выберите “Nucleotide BLAST”

3. Введите в окно «Enter accession number(s), gi(s), or FASTA

sequence(s)» последовательность ГГГАГТАААГТТААТАЦЦТТТГЦТЦ.

4. Нажмите кнопку BLAST внизу страницы.

5. По результатам сравнения с известными геномами определите,

представитель какого вида бактерий содержат такую

последовательность в своём геноме.



Использование информационных технологий в 
практических работах позволяет

Развитие навыков работы с реальными научными данными.
Улучшение визуального понимания биологических процессов.
Возможность проведения экспериментов без риска и необходимости 
дорогостоящего оборудования.
Доступ к актуальной информации и современным методам исследования.


