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# F % R MR
import subprocess
import sys
subprocess.check_call([sys.executable, "-m", "pip", "install", "prody", "numpy"])
# RIE %
try:
import BioBlender
print("f A INEL AL I")
except ImportError:

print("iEte B IZECE")
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import bpy

def set_element_material(atom_obj, element):
mat = bpy.data.materials.new(name=f"Mat_{element}")
mat.use_nodes = True

bsdf = mat.node_tree.nodes["Principled BSDF"]

# TREETE (BT CPKiRA)
colors ={
"C":(0.8,0.8,0.8,1), #x&
"0":(1.0,0.2,0.2,1), #4f



"N": (0.2,0.2,1.0,1), # 5@
"H" (1.0,1.0,1.0,1) #BE®&

if element in colors:
bsdf.inputs["'Base Color"].default_value = colors[element]
bsdf.inputs["Roughness"].default_value = 0.3
atom_obj.data.materials.append(mat)
# N ARG RPRERT
for obj in bpy.data.objects:
if obj.name.startswith("Atom_"):
element = obj.name.split("_")[1]

set_element_material(obj, element)
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import bpy

def create_binding_animation(virus_obj, receptor_obj, total_frames=100):
# RS (36 0 i)
virus_obj.location = (5, 0, 0)

virus_obj.keyframe_insert(data_path="location", frame=0)

# SRS (5100 )
virus_obj.location = (0, 0, 0)

virus_obj.keyframe_insert(data_path="location", frame=total_frames)

#RENEHEEE
for fcurve in virus_obj.animation_data.action.fcurves:
for keyframe in fcurve.keyframe_points:
keyframe.interpolation = 'BEZIER'
# KRB RIFHIT
virus = bpy.data.objects.get("Virus")
receptor = bpy.data.objects.get("Receptor")
if virus and receptor:

create_binding_animation(virus, receptor)
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#EEXEENETLR

import bpy

from bpy.props import FloatProperty

class BioBlend_MeasureDistance(bpy.types.Operator):

bl_idname = "bioblend.measure_distance"

bl_label = "N E/FFEE"
distance: FloatProperty(name="gt & (i&) ", precision=2)
def execute(self, context):

# IREUE AN R T

selected = [obj for obj in context.selected_objects if obj.name.startswith("Atom_")]



if len(selected) == 2:
vec = selected[0].location - selected[1].location

self.distance = vec.length * 10 # #4412 (Blender B {7: %)
self.report({INFO'}, f"8E % {self.distance:.2f} k")
return {'FINISHED'"}
#OTMFRE=R
def register():
bpy.utils.register_class(BioBlend MeasureDistance)
def unregister():
bpy.utils.unregister_class(BioBlend_MeasureDistance)
if _name_ =="_ main__ "

register()

RINEH: ABRAZETHBRMXAEREIE, EFISRTHMER. Bl RSiERER
BioBlender 7% [l BAFKERI%AX .

REESEIL: WA EMHEZE support@bioblender-guide.com



	BioBlender 插件完全指南
	从分子建模到科学可视化

	第一部分 认识 BioBlender：生物可视化的革新工具
	1.1 什么是 BioBlender？
	核心定位

	1.2 为什么选择 BioBlender？
	1.3 应用场景与行业案例
	科研领域
	教育与传播


	第二部分 起步指南：安装与基础配置
	2.1 系统要求与环境准备
	硬件要求
	软件依赖

	2.2 插件安装步骤
	官方版本安装
	手动部署（适用于开发者）

	2.3 界面初识：BioBlender 工作区配置
	推荐工作区布局
	核心面板功能


	第三部分 核心功能实操：从分子导入到可视化
	3.1 第一步：获取与导入分子数据
	PDB 文件获取渠道
	导入流程详解
	方法 1：直接下载导入
	方法 2：本地文件导入

	常见导入问题解决

	3.2 分子结构可视化：从原子到表面
	多模式显示切换
	表面属性可视化进阶
	静电势（EP）展示
	分子亲脂势（MLP）展示


	3.3 材质与光照：打造照片级效果
	科学准确的材质系统
	原子材质设置

	光照设置指南
	科研展示常用布光
	渲染参数优化



	第四部分 进阶应用：动画制作与数据分析
	4.1 分子运动动画：从静态到动态
	关键帧动画基础
	简单运动制作（以病毒 - 受体结合为例）

	物理引擎驱动的运动
	蛋白质构象变化模拟


	4.2 数据分析功能：从可视化到量化
	Normal Mode Analysis（NMA）
	操作步骤

	测量工具集

	4.3 高级输出：从图像到交互内容
	动画导出最佳实践
	科研视频导出

	交互式 3D 内容制作


	第五部分 行业案例：BioBlender 实战应用
	5.1 科研可视化案例
	案例 1：病毒入侵细胞机制演示
	项目背景
	制作流程

	案例 2：蛋白质相互作用分析
	项目需求
	关键技术应用


	5.2 教育内容制作案例
	高中生物教学动画：DNA 复制过程
	制作要点


	5.3 科普内容创作案例
	短视频：「细胞里的分子机器」
	创作思路
	技术实现



	第六部分 附录：资源与 troubleshooting
	6.1 常用资源汇总
	数据资源
	工具与插件
	学习资料

	6.2 常见问题解决
	安装问题
	功能问题

	6.3 二次开发指南
	插件架构简介
	简单扩展示例：添加自定义测量工具



