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第一部分认识 BioBlender：生物可视化的革新工具

1.1什么是 BioBlender？
BioBlender 是基于开源 3D 建模软件 Blender 开发的专业插件，由意大利国家研究委员会

（CNR）的 SciVis 团队牵头，联合生物学、化学、计算机科学领域专家与艺术家共同打造。

它突破性地将 Blender 的 3D 创作能力与生物分子数据解析相结合，实现了从原子级结构到细

胞环境的精准可视化，让原本不可见的纳米尺度生物世界变得直观可感。

核心定位

• 科学严谨性：直接对接蛋白质数据库（PDB），基于原子坐标生成模型，确保结构准确性

• 视觉表现力：借助 Blender 的渲染引擎，实现 photorealistic（照片级）分子表面展示

• 动态分析能力：结合物理引擎模拟蛋白质运动，生成符合科学规律的分子动态过程

1.2为什么选择 BioBlender？
与传统生物可视化工具（如 PyMOL、VMD）相比，BioBlender 的独特优势体现在：

功能维度 BioBlender 传统工具

3D 渲染质量 支持 Cycles/Eevee 引

擎，照片级效果

多为示意性渲染，细节有

限



动画制作 内置关键帧 + 物理引擎，

可做复杂运动

仅支持简单旋转平移

场景构建 可搭建细胞环境、组织背

景

专注分子本身，缺乏场景

拓展

开源扩展性 支持 Python 二次开发与

插件集成

功能固定，定制成本高

跨领域适配 兼容影视级后期制作流程 仅满足科研基础展示需求

1.3应用场景与行业案例

科研领域

• 蛋白质构象变化分析：通过 Normal Mode Analysis（NMA）计算并展示分子运动轨迹

• 分子相互作用演示：模拟病毒与细胞受体结合的动态过程

• 组织形态可视化：结合显微数据重建三维组织结构

教育与传播

• 制作教学动画：将抽象的分子生物学原理转化为直观视频

• 科研成果展示：生成期刊封面、学术报告用高质量可视化图像

• 科普内容创作：打造面向公众的生物科学可视化作品

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

• 处理器：Intel i5/Ryzen 5 及以上（推荐多核处理器以加速分子计算）

• 内存：至少 8GB（处理大型 PDB 文件建议 16GB 以上）

• 显卡：支持 CUDA/OptiX 的 NVIDIA 显卡（加速渲染与物理模拟）

• 存储：预留 10GB以上空间（含 Blender 本体、插件及数据文件）



软件依赖

• 基础平台：Blender 3.1及以上版本（需匹配最新 BioBlender 插件）

• 辅助工具：

◦ PyMOL：用于分子结构预处理

◦ APBS：计算分子静电势（Electrostatic Potential）

◦ ProDy 库：支持 Normal Mode Analysis 计算

2.2插件安装步骤

官方版本安装

1. 访问 BioBlender 官网（bioblender.org）或 GitHub 仓库，下载最新插件压缩包

2. 打开 Blender，进入「编辑」>「偏好设置」>「插件」

3. 点击「安装」，选择下载的插件压缩包，等待加载完成

4. 在插件列表中勾选「BioBlender」，此时界面新增「Molecular Modeling」菜单

手动部署（适用于开发者）

# 手动安装依赖库

import subprocess

import sys

subprocess.check_call([sys.executable, "-m", "pip", "install", "prody", "numpy"])

# 验证安装

try:

import BioBlender

print("插件加载成功")

except ImportError:

print("请检查插件路径配置")

2.3界面初识：BioBlender工作区配置

https://bioblender.org


推荐工作区布局

1. 顶部菜单：保留 Blender 原生菜单，新增「BioBlender」专属菜单

2. 左侧工具栏：添加「分子导入」「结构分析」「表面计算」快捷按钮

3. 右侧属性区：新增「分子属性」面板，显示原子数量、链信息、PDB 编号

4. 底部时间线：扩展「动画预设」选项，含分子运动常用关键帧模板

核心面板功能

• PDB管理器：直接输入 PDB 编号下载数据，或导入本地 PDB 文件

• 结构控制器：切换原子 / 分子表面显示模式，调整化学键粗细

• 属性可视化：开启 / 关闭静电势（EP）、分子亲脂势（MLP）显示

• 动画生成器：配置分子运动参数，自动生成关键帧序列

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
• 首选：RCSB Protein Data Bank（rcsb.org），输入分子名称 / 编号即可下载

• 备选：PDBj（日本）、PDBe（欧洲），支持多语言检索

• 本地文件：实验室自建的分子结构数据（需符合 PDB 格式规范）

导入流程详解

方法 1：直接下载导入

1. 打开 BioBlender 面板，在「PDB 导入」栏输入编号（如 1AKE）

2. 点击「下载并加载」，插件自动解析原子坐标与链结构

3. 等待加载完成（大型分子约需 1-3 分钟），场景中出现分子模型

方法 2：本地文件导入

1. 点击「导入 PDB」，选择本地.pdb 文件

2. 在弹出的配置窗口中设置：

https://rcsb.org


◦ 导入层级：全原子 / 残基 / 链

◦ 化学键显示：自动生成 / 按距离判断

◦ 初始缩放：建议保留默认（1 单位 = 1 埃）

1. 点击「确认」，生成可编辑的分子对象

常见导入问题解决

问题现象 解决方案

模型缺失部分结构 检查 PDB 文件完整性，

重新下载

导入后卡顿严重 简化显示模式，隐藏非关

键链

化学键显示异常 调整「键长阈值」参数

（默认 1.2 埃）

3.2分子结构可视化：从原子到表面

多模式显示切换

BioBlender 提供 3 种核心显示模式，可通过工具栏快捷切换：

1. 原子球棍模式

◦ 用途：展示精细的原子连接关系

◦ 配置：调整「原子半径」（默认 0.3 埃）、「键粗细」（默认 0.1 埃）

◦ 技巧：按元素类型着色（C - 灰色、O - 红色、N - 蓝色）增强辨识度

1. 分子表面模式

◦ 用途：展示分子整体形态与表面特征

◦ 生成：点击「计算表面」，选择「溶剂可及表面」或「范德华表面」

◦ 优化：通过「细分级别」参数调整表面平滑度（建议 2-3 级）

1. 卡通模式

◦ 用途：突出蛋白质二级结构（α 螺旋、β 折叠）



◦ 配置：螺旋显示为圆柱体，折叠显示为箭头，线圈显示为细管

表面属性可视化进阶

静电势（EP）展示

1. 在「属性计算」面板点击「计算静电势」

2. 选择配色方案：红蓝渐变（正电 - 蓝色，负电 - 红色）

3. 开启「场线显示」，模拟电场分布

4. 调整「场线密度」与「粒子速度」，增强动态效果

分子亲脂势（MLP）展示

1. 执行「计算亲脂势」，等待分析完成（大型分子需耐心）

2. 配置显示参数：亲脂区域（黄色）、亲水区域（绿色）

3. 结合透明材质，观察亲脂 / 亲水区域的空间分布

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

# 批量设置元素材质示例

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"]

# 元素配色方案（基于 CPK标准）

colors = {

"C": (0.8, 0.8, 0.8, 1), # 灰色

"O": (1.0, 0.2, 0.2, 1), # 红色



"N": (0.2, 0.2, 1.0, 1), # 蓝色

"H": (1.0, 1.0, 1.0, 1) # 白色

}

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)

# 应用到场景中所有原子

for obj in bpy.data.objects:

if obj.name.startswith("Atom_"):

element = obj.name.split("_")[1]

set_element_material(obj, element)

光照设置指南

科研展示常用布光

1. 主光：区域光（强度 500W，色温 5500K），从斜上方 45° 照射

2. 补光：点光（强度 200W），消除阴影死角

3. 环境光：HDRI 环境贴图（选择实验室 / 暗室环境）

4. 强调光：聚光（强度 100W），聚焦分子关键区域

渲染参数优化

• 引擎选择：静态图用 Cycles（128 采样），动画用 Eevee（实时预览）

• 分辨率：期刊插图建议 3000×2000 像素，海报建议 5000×3000 像素

• 输出格式：PNG（无损压缩）或 TIFF（专业印刷）

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）

1. 导入病毒（如新冠 S 蛋白，PDB: 6VYB）与受体（ACE2，PDB: 1R42）模型

2. 在第 0 帧设置初始位置（两者相距 10 单位）

3. 移动时间线到第 100 帧，调整病毒位置至与受体接触

4. 为病毒对象的「位置」属性添加关键帧，Blender 自动插值生成运动轨迹

# 关键帧动画脚本示例

import bpy

def create_binding_animation(virus_obj, receptor_obj, total_frames=100):

# 初始状态（第 0帧）

virus_obj.location = (5, 0, 0)

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

# 结合状态（第 100帧）

virus_obj.location = (0, 0, 0)

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

# 设置动画曲线平滑

for fcurve in virus_obj.animation_data.action.fcurves:

for keyframe in fcurve.keyframe_points:

keyframe.interpolation = 'BEZIER'

# 获取对象并执行

virus = bpy.data.objects.get("Virus")

receptor = bpy.data.objects.get("Receptor")

if virus and receptor:

create_binding_animation(virus, receptor)

物理引擎驱动的运动

蛋白质构象变化模拟

1. 准备两个不同构象的 PDB 文件（如结合前 / 结合后）



2. 在 BioBlender 面板选择「构象插值」，导入两个文件

3. 配置参数：

◦ 插值帧数：50-200 帧（根据变化复杂度调整）

◦ 物理约束：勾选「保持键长」「电荷排斥」

1. 点击「生成动画」，插件通过 Blender 游戏引擎计算中间态

4.2数据分析功能：从可视化到量化

Normal Mode Analysis（NMA）

操作步骤

1. 在「分析工具」面板选择「NMA 计算」

2. 选择分析链（可单独分析蛋白质某条链）

3. 设置计算参数：模态数量（建议前 5 个主模态）

4. 点击「运行分析」，等待 ProDy 库计算完成

5. 结果展示：通过动画播放分子的自然振动模式

测量工具集

• 距离测量：点击两个原子，实时显示间距（单位：埃）

• 角度计算：选择三个原子，计算键角

• 表面积统计：自动计算分子总表面积及亲脂 / 亲水区域占比

• 自定义指标：支持导出数据为 CSV 格式，用于论文统计分析

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

1. 场景设置：

◦ 帧率：24fps（电影标准）或 30fps（网络传播）

◦ 分辨率：1920×1080（全高清）

1. 渲染设置：



◦ Eevee 引擎：开启「运动模糊」（快门速度 0.5）

◦ Cycles 引擎：采样 128-256，开启「降噪」

1. 输出设置：

◦ 格式：MP4（H.264 编码）或 MOV（无损压缩）

◦ 音频：可添加旁白或背景音乐（建议 44100Hz 采样率）

交互式 3D内容制作
1. 完成模型与动画制作后，安装「GlTF 导出」插件

2. 执行「文件」>「导出」>「glTF 2.0」

3. 配置导出选项：保留动画、简化材质

4. 导入到网页或 VR 平台，实现交互式分子展示

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

某医学院病毒学实验室需要展示新冠病毒 S 蛋白与人体 ACE2 受体结合的分子机制，用于学

术会议汇报。

制作流程

1. 数据准备：

◦ 从 RCSB 下载 S 蛋白（6VYB）与 ACE2 受体（1R42）PDB 文件

◦ 利用 PyMOL 预处理，删除无关水分子与配体

1. 模型构建：

◦ 导入 BioBlender，以「球棍 + 表面」混合模式显示

◦ 为 S 蛋白添加红色半透明材质，ACE2 受体添加蓝色材质

1. 动画制作：

◦ 制作 150 帧动画：S 蛋白从远处靠近受体（0-50 帧）



◦ 结合过程（51-100 帧）：通过物理引擎模拟结合姿态变化

◦ 稳定结合状态（101-150帧）

1. 场景优化：

◦ 添加细胞膜背景（基于几何节点生成）

◦ 配置体积光效，模拟显微镜观察效果

1. 输出成果：1080P 视频，用于会议演讲与期刊补充材料

案例 2：蛋白质相互作用分析

项目需求

某生物制药公司需要分析候选药物分子与靶蛋白的结合稳定性，生成可视化报告。

关键技术应用

• 利用「静电势分析」展示药物与靶蛋白的电荷互补性

• 通过「距离测量」量化关键氨基酸残基的相互作用

• 制作「分子动力学简化动画」，展示结合构象的稳定性

• 输出多视角图像与统计数据表格，整合到药物研发报告

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

1. 模型简化：

◦ 忽略非关键原子，突出 DNA 双螺旋结构

◦ 用不同颜色区分模板链与新合成链

1. 动画设计：

◦ 解旋过程（0-30 帧）：展示 helicase 酶的作用

◦ 复制叉形成（31-60 帧）：引物结合与聚合酶组装

◦ 延伸过程（61-150 帧）：核苷酸添加的动态效果

1. 教学增强：

◦ 添加文字标注关键酶与结构



◦ 设计节奏放缓的关键步骤（如碱基配对）

◦ 配套旁白讲解，同步动画进度

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

面向大众科普线粒体 ATP 合成酶的工作机制，需兼顾科学性与观赏性。

技术实现

• 场景构建：创建简化的线粒体基质环境（利用体积雾模拟）

• 模型设计：ATP 合成酶采用「卡通 + 表面」混合模式，突出旋转结构

• 动态效果：

◦ 质子流用粒子系统模拟（蓝色粒子流）

◦ 旋转催化部分添加关键帧动画，同步 ATP 生成过程

• 视觉风格：明亮配色，柔和光照，避免过于学术化的呈现

第六部分附录：资源与 troubleshooting

6.1常用资源汇总

数据资源

• RCSB Protein Data Bank：https://www.rcsb.org/

• PDB 文件格式说明：https://www.rcsb.org/docs/general-help/pdb-file-format

• 常用分子 PDB 编号：

◦ 血红蛋白：1A3N

◦ 胰岛素：2INS

◦ 新冠 S 蛋白：6VYB

工具与插件

• BioBlender 官方下载：https://bioblender.org/

https://www.rcsb.org/
https://www.rcsb.org/docs/general-help/pdb-file-format
https://bioblender.org/


• ProDy 库文档：https://prody.csb.pitt.edu/

• 辅助插件：

◦ BlendMol：导入 VMD/PyMOL 场景到 Blender

◦ Molecular Script：增强分子编辑功能

学习资料

• 官方手册：BioBlender 2.1 Manual

• GitHub教程：Blender for Biologists（aafkegros）

• 视频课程：Blender 分子可视化实战（CSDN 学院）

6.2常见问题解决

安装问题

问题描述 解决方案

插件加载失败 检查 Blender 版本，更新

至 3.1 以上

依赖库缺失错误 手动安装 prody、numpy
库

界面无新增菜单 重启 Blender，重新勾选

插件

功能问题

• 计算速度慢：

a. 简化模型（隐藏非关键链）

b. 降低计算精度（如减少 NMA 模态数量）

c. 关闭实时预览，执行后台计算

• 表面显示异常：

d. 重新计算表面（可能原计算缓存损坏）

https://prody.csb.pitt.edu/


e. 调整表面细分级别（过高可能导致破面）

f. 检查 PDB 文件是否存在结构错误

• 动画卡顿：

g. 降低插值帧数

h. 关闭不必要的物理约束

i. 切换至 Eevee 引擎预览

6.3二次开发指南

插件架构简介

BioBlender 采用模块化设计，核心模块包括：

• pdb_parser.py：PDB 文件解析与模型生成

• surface_calculator.py：表面与属性计算

• animation_generator.py：动画与关键帧管理

• ui_panel.py：用户界面定义

简单扩展示例：添加自定义测量工具

# 自定义距离测量工具

import bpy

from bpy.props import FloatProperty

class BioBlend_MeasureDistance(bpy.types.Operator):

bl_idname = "bioblend.measure_distance"

bl_label = "测量原子距离"

distance: FloatProperty(name="距离（埃）", precision=2)

def execute(self, context):

# 获取选中的两个原子

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 # 转换为埃（Blender单位：米）

self.report({'INFO'}, f"距离：{self.distance:.2f} 埃")

return {'FINISHED'}

# 注册操作器

def register():

bpy.utils.register_class(BioBlend_MeasureDistance)

def unregister():

bpy.utils.unregister_class(BioBlend_MeasureDistance)

if __name__ == "__main__":

register()

版权声明：本书内容基于开源社区资源整理，仅供学习与科研使用。商业用途请联系

BioBlender 开发团队获取授权。

反馈与建议：欢迎发送邮件至 support@bioblender-guide.com

（注：文档部分内容可能由 AI 生成）
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